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草履蚧不同寄主和地理种群遗传分化的 ＲＡＰＤ 分析
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摘要：本研究应用随机扩增多态性 ＤＮＡ（ＲＡＰＤ）技术对草履蚧保定、石家庄、邯郸 １６ 个不同寄主地理种群遗传多样性和种群分

化进行研究，结果显示 ４ 个 ＲＡＰＤ 引物共扩增出 ４１ 个多态性位点，多态位点比率为 １００％。 遗传距离指数在 ０．７０１—０．４３６０，平

均为 ０．２３９５。 其中以邯郸枫杨和邯郸垂丝海棠为寄主的草履蚧种群遗传距离最小（０．０７０１）；以石家庄紫叶李和邯郸木槿为寄

主的种群遗传距离最大（０．４３６０）。 遗传一致度系数在 ０．６４６６—０．９２９０。 说明草履蚧不同种群遗传多样性丰富并存在遗传差异。

聚类分析结果表明草履蚧种群遗传多样性同时受到寄主和地理因素的双重影响，且不同寄主草履蚧种群已产生明显的遗传

分化。

关键词：草履蚧；寄主植物；种群分化； ＲＡＰＤ
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随着分子生物学发展，应用分子系统分析的方法研究昆虫种群分化和遗传多样性，从分子水平探讨寄主、
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环境因子等对昆虫适应进化的影响，以明确昆虫适应进化的分子机制。 蚧虫作为一类营相对固定生活的刺吸

类害虫，呈聚集型空间分布，扩散能力弱，其发生与寄主种群以及地理环境有着密切的关系［１⁃４］，在长期的系

统发育中形成了相对稳定的区系组成以适应不同环境，不同的寄主种群、生态地理种群间差异明显。 高宝嘉

等对皱大球蚧 （ Ｅｕｌｅｃａｎｉｕｍ ｋｕｗａｎａ ｉ）和瘤坚大球蚧（ Ｅ． ｇｉｇａｎ ｔｅａｎ）地理种群的 ＲＡＰＤ 遗传分化的研究发

现，已发生种内遗传变异，但尚未达到亚种水平［５］。 Ｂｕｒｂａｎ 等通过对松干蚧的研究指出松干蚧种群变异与寄

主植物的遗传结构有关［６］。 本研究选取河北省不同草履蚧 Ｄｒｏｓｉｃｈａ ｃｏｒｐｕｌｅｎｔａ（ｋａｗａｎａ）种群，对其遗传分化进

行 ＲＡＰＤ 分析，揭示寄主植物、地理环境等生态条件对蚧虫遗传分化的影响，为深入探讨植物昆虫协同进化关

系和昆虫适应潜力提供依据。

１　 材料和方法

１．１　 供试昆虫

２０１１ 年 ４—５ 月于保定、石家庄、邯郸不同寄主上采集雌成虫（见表 １）。 不同寄主相距 ５０ 米以上，每种寄

主东、南、西、北方向的上、中、下部枝条分别取样。 将采集的蚧虫饥饿 ２４ｈ 以上，使其消化道内的物质充分消

化，以防外源 ＤＮＡ 干扰实验结果；－２０℃冰箱中保存。

表 １　 供试草履蚧材料来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ Ｄ． ｃｏｒｐｕｌｅｎｔａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｏｒ ｔｒｉａｌ

种群代码
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｒｄ

寄主
Ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ

地点
Ｓｉｔｅ

采样时间
Ｄａｔｅ

种群代码
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｒｄ

寄主
Ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ

地点
Ｓｉｔｅ

采样时间
Ｄａｔｅ

ＢＢ 白蜡 保定 ２０１１０５０６ ＨＳ 华桑 邯郸 ２０１１０５０９

ＢＢＴ 紫叶碧桃 保定 ２０１１０５０６ ＨＺ 紫叶李 邯郸 ２０１１０５０９

ＢＹ 月季 保定 ２０１１０５０６ ＨＦ 枫杨 邯郸 ２０１１０５０９

ＢＺ 紫叶李 保定 ２０１１０５０７ ＨＬ 梨树 邯郸 ２０１１０５０９

ＳＢ 紫叶碧桃 石家庄 ２０１１０５０７ ＨＭ 木槿 邯郸 ２０１１０５０９

ＳＺ 紫叶李 石家庄 ２０１１０５０８ ＨＣ 垂丝海棠 邯郸 ２０１１０５０９

ＳＸ 悬铃木 石家庄 ２０１１０５０８ ＨＷ 紫薇 邯郸 ２０１１０５０９

ＳＣ 稠李 石家庄 ２０１１０５０８ ＨＢ 紫叶碧桃 邯郸 ２０１１０５０９

　 　 白蜡 Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 紫叶碧桃 Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ ｆ． ａｔｒｏｐｕｒｐｕｒｅａ 月季 Ｒｏｓａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 紫叶李 Ｐｒｕｎｕｓ ｃｅｒａｉｆｅｒａ ｃｖ． Ｐｉｓｓａｒｄｉｉ 悬铃木 Ｐｌａｔａｎｕｓ ａｃｅｒｉｆｏｌｉａ

（Ａｉｔ．）Ｗｉｌｌｄ 稠李 Ｐｒｕｎｕｓ ｐａｄｕｓ Ｌ． 梨树 Ｐｙｒｕｓ ｓｏｒｏｔｉｎａ 枫杨 Ｐｔｅｒｏｃａｒｙａ ｓｔｅｎｏｐｔｅｒａ Ｃ． ＤＣ 木槿 Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｓｙｒｉａｃｕｓ 垂丝海棠 Ｍａｌｕｓ ｈａｌｌｉａｎａ Ｋｏｅｈｎｅ 紫薇

Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ ｉｎｄｉｃａ 华桑 Ｍｏｒｕｓ ｃａｔｈａｙａｎａ

１．２　 主要试剂与仪器

本实验所用的 ＴａｑＤＮＡ 聚合酶、ｄＮＴＰ、蛋白酶 Ｋ、ＲＡＰＤ 引物、ＤＮＡ 标记（ＤＬ２０００）均由上海生物工程有限

公司生产。
１．３　 研究方法

１．３．１　 提取 ＤＮＡ
参照 Ｂｏｙｃｅ 等的方法［７］，并做适当修改。 取一只蚧虫于灭菌的研钵（每个种群取 ２８ 个样本），加入液氮迅

速研磨成粉末，放入 １．５ｍｌ 的离心管中，加入 ７００μｌ 预冷的 ２×ＣＴＡＢ（０．１ｍｏｌ ／ Ｌ Ｔｒｉｓ２－ＨＣｌ，１．４ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＣｌ ，０．２
ｍｏｌ ／ Ｌ ＥＤＴＡ，０．２％β 巯基乙醇，０．０５ｍｏｌ ／ Ｌ ＣＴ ＡＢ，ｐＨ８．３），加入蛋白酶 Ｋ 至终浓度为 １００μｇ ／ ｍｌ，６５℃下水浴

１ 小时，用 １２０００ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ５ｍｉｎ，取上清液，加入等体积得酚：氯仿：异戊醇（２５：２４：ｌ）轻轻混匀，反复抽提两

次。 再经等体积的异丙醇沉淀 １ｈ，４℃下 １００００ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ｍｉｎ，去上清，７０％的乙醇清洗 １⁃２ 次，干燥后加入

适量 ＴＥ 溶液溶解 ＤＮＡ，加入 ＲＮａｅｓＡ 至终浓度为 ２μｇ ／ Ｌ 后，３７℃下水浴 １ｈ，－２０℃ 保存待用。
１．３．２　 ＲＡＰＤ 扩增及产物检测

经预试验筛选出 ４ 条可用引物，其引物名称及序列见表 ２。 参照 Ｗｉｌｌｉａｍｓ 的方法［８］，反应体系 ２５μｌ，其中

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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模板 ５０ｎｇ，１０×Ｂｕｆｆｅｒ２．５μｌ，Ｍｇ２＋１１４—２１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ （因座位而异），ｄＮＴＰ２００μｌｍｏｌ ／ Ｌ，引物（０．８μｍｏｌ ／ Ｌ），Ｔａｑ 酶

１．５Ｕ 反应条件为：９４℃预变性 １ｍｉｎ；９２℃变性 １ ｍｉｎ，３７℃退火 １ ｍｉｎ（因座位而异），７２℃延伸 ２ ｍｉｎ，４５ 个循

环；７２℃再延伸 １０ｍｉｎ；４℃终止反应。

表 ２　 随机引物编号及序列

Ｔａｂｌｅ ２　 ＲＡＰＤ ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

引物编号
Ｐｒｉｍｅｒ ＮＯ．

序列（５′⁃３′）
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′⁃３′）

Ｈ９ ＴＧＴＡＧＣＴＧＧＧ

Ｈ１６ ＴＣＴＣＡＧＣＴＧＧ

Ｓ６４ ＣＣＧＣＡＴＣＴＡＣ

Ｓ６７ ＧＴＣＣＣＧＡＣＧＡ

扩增产物用 １．５％琼脂糖凝胶（含 １％核酸显色剂）
分离，电泳缓冲液为 ０．５×ＴＢＥ，上样量为 １０ｕｌ。 电泳结

束后，用凝胶成像仪拍照。
１．３．３　 数据分析

ＲＡＰＤ 为显性标记，同一引物的扩增产物在琼脂糖

凝胶电泳中迁移律相同的条带被认为是同源性的，属于

同一位点的条带按清晰可见的强带或反复出现的弱带

记为 １，无带记为 ０，形成二元数据。 应用 Ｐｏｐｓｔｒｅａｍ３２
和 ＮＴＳＹＳｐｃ２．１ 软件，计算种群遗传多样性参数并根据

遗传相似系数进行 ＵＰＧＭＡ 种群聚类分析。

图 １　 引物 Ｈ９ 对 １６ 个草履蚧种群的 ＲＡＰＤ⁃ＰＣＲ 结果

　 Ｆｉｇ． １ 　 ＲＡＰＤ⁃ＰＣＲ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ Ｈ９ ｆｏｒ １６ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ｄ． ｃｏｒｐｕｌｅｎｔａ
１－４：ＨＬ、ＨＦ、ＨＺ、ＨＳ；５－ ８：ＨＢ、ＨＷ、ＨＣ、ＨＭ；９－ １２：ＳＣ、ＳＸ、ＳＺ、
ＳＢ；１３－１６：ＢＹ；ＢＢ；ＢＺ；ＢＢＴ；１７：ＤＬ２０００

２　 结果与分析

２．１　 遗传多态位点分析

引物扩增结果见图 １—４，不同种群遗传多样性统

计见表 ３。 供试引物对 １６ 个种群 ４４８ 个个体进行扩增，
共产生 ４１ 条清晰、稳定的片段，平均每条引物扩增

１０．２５条片段，各片断分子量大小在 ２００—２０００ｂｐ 之间，
种群内和种群间并未产生各自特征性带谱。 实验共检

测出 ４１ 个多态位点，多态位点比率为 １００％，说明草履

蚧种群遗传多样性丰富。 但不同种群的扩增产物多态

性结果不同，各种群多态位点比率在 ３１．７１％—６３．４１％
之间， 其中邯郸紫薇寄主种群多态位点比率最低

（３１．７１％），邯郸紫叶李寄主种群（６３．４１％）和邯郸桑树寄主种群（６０．９８％）多态位点最高，遗传多样性较其它

种群丰富。
２．２　 遗传多样性分析

Ｎｅｉ 指数估计的不同种群间遗传距离和遗传一致度结果见表 ４。 由表 ４ 可知，１６ 个种群 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指

数的变化范围在 ０．１７０８—０．２９６７ 之间，平均值为 ０．２３０６。 邯郸桑树种群的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数最高，邯郸紫薇

种群最低。 １６ 个种群 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数变化范围在 ０．１１０１—０．１９９１ 之间，平均值为 ０．１５１１。 邯郸桑树种

群的基因多样性最高，保定紫叶碧桃种群最低，这与 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数估计的遗传多样性稍有差异。 说明同

一物种不同种群遗传多样性存在差异。
２．３　 遗传相似度与遗传距离分析

由表 ４ 可知，１６ 个草履蚧种群的遗传相似度在 ０． ６４６６—０． ９２９０ 之间，平均值为 ０． ７８７３；遗传距离在

０．０７０１—０．４３６０ 之间，平均值为 ０．２３９５，说明不同种群间遗传差异较大。 其中以邯郸枫杨和以邯郸垂丝海棠

为寄主的草履蚧种群最相似，遗传距离最小（０．０７０１）；以石家庄紫叶李和以邯郸木槿为寄主的种群遗传距离

最大（０．４３６０），说明二者的遗传差异最大。
紫叶李邯郸种群与石家庄种群遗传距离为 ０．３３３０，与保定种群遗传距离为 ０．３４２６；紫叶碧桃邯郸种群与

石家庄种群遗传距离为 ０．３１７０，与保定种群遗传距离为 ０．３８１６；即同种寄主不同地理种群随地理距离的增加

遗传距离增加。
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图 ２　 １６ 个草履蚧种群聚类分析图

Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ １６ Ｄｒｏｓｉｃｈａ ｃｏｒｐｕｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
种群代号同表 １ （Ｓｅｅ ｔａｂｌｅ １ ｆｏｒ ｅｘｐｌａｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｄｅ）。 为了方便比较查看，本图中每个种群采用 ５ 个样本的聚类分析。 其聚类分析

趋势与全部个体聚类图相一致，具有代表性。

图 ３　 石家庄草履蚧种群聚类分析图

Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ Ｄｒｏｓｉｃｈａ ｃｏｒｐｕｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｈｉｊｉａｚｈｕａｎｇ

２．４　 种群遗传相似度聚类分析

用 ＮＴＳＹＳｐｃ２．１ 对草履蚧种群的遗传相似系数进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析，进一步分析种群间遗传关系（图
２）。 结果显示：同一地理寄主种群绝大多数个体都能聚为一类，说明同一种群中个体间的遗传特性相似程度
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图 ４　 保定草履蚧种群聚类分析图

Ｆｉｇ． ４　 Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ Ｄｒｏｓｉｃｈａ ｃｏｒｐｕｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂａｏｄｉｎｇ

表 ３　 不同种群遗传多样性统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

样本数
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

总位点数
Ｔｏｔａｌ ｌｏｃｉ

多态位点数
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

多态位点比率
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｌｏｃｉ（Ｐ）

Ｎｅｉ′ｓ 多样性指数
Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ（Ｈ）

Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｉｎｄｅｘ（ Ｉ）

ＢＢ ２８ ４１ ２２ ５３．６６％ ０．１３７４ ０．２１４９
ＢＢＴ ２８ ４１ １６ ３９．０２％ ０．１１０１ ０．１７２４
ＢＹ ２８ ４１ ２２ ５３．６６％ ０．１６３８ ０．２５０３
ＢＺ ２８ ４１ ２１ ５１．２２％ ０．１７４０ ０．２６１９
ＳＢ ２８ ４１ ２１ ５１．２２％ ０．１５９６ ０．２４４９
ＳＺ ２８ ４１ １９ ４６．３４％ ０．１２４４ ０．１９５２
ＳＸ ２８ ４１ ２２ ５３．６６％ ０．１６８７ ０．２５４３
ＳＣ ２８ ４１ １９ ４６．３４％ ０．１４１９ ０．２１４５
ＨＳ ２８ ４１ ２５ ６０．９８％ ０．１９９１ ０．２９６７
ＨＺ ２８ ４１ ２６ ６３．４１％ ０．１７０５ ０．２６７７
ＨＦ ２８ ４１ ２１ ５１．２２％ ０．１７４７ ０．２６０８
ＨＬ ２８ ４１ １６ ３９．０２％ ０．１４２１ ０．２１１２
ＨＭ ２８ ４１ ２０ ４８．７８％ ０．１２２３ ０．１９３８
ＨＣ ２８ ４１ ２０ ４８．７８％ ０．１７０８ ０．２５３８
ＨＷ ２８ ４１ １３ ３１．７１％ ０．１１６７ ０．１７０８
ＨＢ ２８ ４１ ２３ ５６．１０％ ０．１４１７ ０．２２６０

总数 Ｔｏｔａｌ ４４８ ４１ ４１ １００．００％ ０．１５１１ ０．２３０６
　 　 种群代号同表 １ （Ｓｅｅ ｔａｂｌｅ １ ｆｏｒ ｅｘｐｌａｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｄｅ）

高，遗传稳定性；草履蚧相同寄主种群首先聚类，遗传相似系数在 ０．６７ 水平，说明寄主因素对草履蚧的种群分

化产生明显的影响；保定、石家庄、邯郸的紫叶碧桃种群各自聚类，且遗传距离较远；同样以上三地的紫叶李种

群也各自聚类，说明地理因素对种群的分化产生影响；草履蚧不同寄主的三大地理种群并未产生明显地理聚
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表
４　

Ｎ
ｅｉ
指
数
估
计
的
不
同
种
群
间
遗
传
距
离
和
遗
传
一
致
度

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
４　

Ｎ
ｅｉ
′ｓ

ｏｒ
ｉｇ
ｉｎ
ａｌ

ｍ
ｅａ
ｓｕ
ｒｅ
ｓ
ｏｆ

ｇｅ
ｎｅ
ｔｉｃ

ｉｄ
ｅｎ
ｔｉｔ
ｙ
ａｎ

ｄ
ｇｅ
ｎｅ
ｔｉｃ

ｄｉ
ｓｔ
ａｎ

ｃｅ
ａｍ

ｏｎ
ｇ
ｄｉ
ｆｆｅ

ｒｅ
ｎｔ

ｐｏ
ｐｕ

ｌａ
ｔｉｏ

ｎｓ

种
群

Ｐｏ
ｐ

ＢＢ
ＢＢ

Ｔ
ＢＹ

ＢＺ
ＳＢ

ＳＺ
ＳＸ

ＳＣ
Ｈ
Ｓ

Ｈ
Ｚ

Ｈ
Ｆ

Ｈ
Ｌ

Ｈ
Ｍ

Ｈ
Ｃ

Ｈ
Ｗ

Ｈ
Ｂ

ＢＢ
∗∗

∗∗
０．
８２

８４
０．
９１

９５
０．
８９

１７
０．
９１

１８
０．
７４

３１
０．
８７

３９
０．
８６

６５
０．
８８

２５
０．
７９

４４
０．
８９

２５
０．
７５

６８
０．
８２

８４
０．
９０

３４
０．
８７

４０
０．
７６

６４

ＢＢ
Ｔ

０．
１８

８３
∗∗

∗∗
０．
８２

４１
０．
８５

３６
０．
７９

０６
０．
６８

１８
０．
８１

３８
０．
９０

４２
０．
７８

６３
０．
７２

７２
０．
７７

５２
０．
６５

４３
０．
７８

５７
０．
８１

４４
０．
７７

１３
０．
６８

２８

ＢＹ
０．
０８

４０
０．
１９

３５
∗∗

∗∗
０．
８３

０４
０．
９２

９０
０．
６９

０３
０．
８２

８１
０．
８７

９５
０．
８５

１５
０．
７４

５０
０．
８７

５９
０．
７７

５７
０．
９０

３４
０．
８８

３０
０．
８２

８６
０．
７６

５１

ＢＺ
０．
１１

４６
０．
１５

８３
０．
１８

５９
∗∗

∗∗
０．
８２

０７
０．
７３

６９
０．
７６

５１
０．
８９

４７
０．
８５

４８
０．
７８

４６
０．
８３

２２
０．
７４

３１
０．
７７

２８
０．
８８

２２
０．
８２

１７
０．
７１

９４

ＳＢ
０．
０９

２３
０．
２３

５０
０．
０７

３６
０．
１９

７６
∗∗

∗∗
０．
７５

４７
０．
８２

４２
０．
８５

２１
０．
８１

０４
０．
７３

４４
０．
８７

０４
０．
７７

７８
０．
８２

９７
０．
８５

７１
０．
８４

７６
０．
７２

８３

ＳＺ
０．
２９

７０
０．
３８

３０
０．
３７

０６
０．
３０

５３
０．
２８

１４
∗∗

∗∗
０．
６８

４４
０．
７０

１３
０．
６８

０８
０．
７１

６８
０．
７３

４５
０．
６７

９９
０．
６４

６６
０．
７４

３６
０．
７２

４１
０．
６４

８６

ＳＸ
０．
１３

４８
０．
２０

６１
０．
１８

８６
０．
２６

７７
０．
１９

３３
０．
３７

９２
∗∗

∗∗
０．
７４

５７
０．
７７

６６
０．
７８

１４
０．
８３

４２
０．
６８

１７
０．
７７

０７
０．
７９

０９
０．
７７

８０
０．
６８

１８

ＳＣ
０．
１４

３３
０．
１０

０７
０．
１２

８４
０．
１１

１２
０．
１６

００
０．
３５

４８
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类，说明相对于地理因素，寄主因素对草履蚧种群分化的影响更加明显。 同一地区不同寄主种群聚类见图 ３、
图 ４、图 ５，可见同一地区同一寄主的个体聚为一类，而同一地区不同寄主间聚类规律不明显。

图 ５　 邯郸草履蚧种群聚类分析图

Ｆｉｇ． ５　 Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ Ｄｒｏｓｉｃｈａ ｃｏｒｐｕｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｈａｎｄａｎ

３　 结论与讨论

本文通过以上对草履蚧不同寄主和地理种群遗传分化的 ＲＡＰＤ 分析，表明： Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数和 Ｎｅｉ′ｓ 基
因多样性指数显示草履蚧不同地理种群以及不同寄主种群遗传多样性丰富程度不同，草履蚧不同寄主种群之

间存在不同程度的遗传差异，并已产生种群分化。 草履蚧相同寄主不同地理种群之间存在遗传差异，地理因

素对草履蚧种群分化产生影响。 聚类分析结果显示，草履蚧种群分化同时受到寄主因素和地理因素的双重影

响，相对于地理因素，寄主对草履蚧种群分化的影响更加明显。
草履蚧寄主植物广泛，主动扩散距离有限，因此其发生与寄主植物关系十分密切。 本研究表明草履蚧不

同寄主种群之间已经产生了明显的种群分化，这与草履蚧寄主生态条件、环境胁迫有密切关系。 寄主植物自

身的物理、化学等因素可影响植食性昆虫的生物学习性和遗传特性，促进昆虫种群分化，而昆虫对寄主植物具

有选择性，对于不同寄主植物喜好程度也不尽相同［９⁃１０］。 昆虫学家认为植食性昆虫可因嗜食的寄主不同而造

成遗传隔离，由此形成不同的物种。 Ｔａｋａｄａ、Ｂｌａｃｋｍａｎ、Ｗｅｂｅｒ 等研究表明烟蚜在不同寄主植物上存在着种群

分化［１１⁃１３］。 本实验中寄主植物分类科属不尽相同，其生物学特性和化学成分各异，我们推测寄主植物种类不

同是造成草履蚧种群分化的重要原因。
此外，大气污染以及昆虫群落结构［１４⁃１５］等环境胁迫均能影响寄主植物与昆虫的关系，本实验寄主植物除

受到草履蚧危害外，同时受到其他不同种昆虫取食。 不同寄主植物上昆虫的种类、数量以及植物所处环境的

不同可能都对草履蚧种群分化期作用，下一步有待从多因素分析探讨草履蚧种群分化原因。

７　 ２ 期 　 　 　 刘军侠　 等：草履蚧不同寄主和地理种群遗传分化的 ＲＡＰＤ 分析 　
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