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基于 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因序列的我国北方地区甜菜夜蛾
遗传多样性与种群历史分析
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摘要：为了明确我国北方不同地理种群甜菜夜蛾 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ 遗传多样性与种群遗传结构，阐明该种害虫的种群历史动态，
本研究首次对采自我国北方 ８ 省 １７ 县（市）３０４ 头甜菜夜蛾样品进行 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因序列测定与分析，利用 ＤｎａＳＰ ５．０ 和

Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３．０ 软件分析种群遗传多样性、遗传结构、遗传分化与分子变异，基于 ＭＰ、ＭＬ 与贝叶斯法构建单倍型系统发育树，与此

同时，基于 Ｍｅｄｉａｎ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 法对所有个体构建单倍型网络关系图。 结果表明，在所分析的 ３０４ 个序列样本中，共检测出 １９ 个单

倍型，其中，包括 ９ 个共享单倍型， 单倍型 Ｈａｐ６ 为所有种群所共享。 总群体具有较低的遗传多样性（Ｈｄ ＝ ０．４２２ ± ０．０３５，π ＝

０．００１１９ ± ０．０００１１）与较小的遗传分化（ＦＳＴ ＝ ０．１０８， Ｐ ＜ ０．００１）。 单倍型系统发育分析与网络关系图结果表明，虽然 １９ 个单倍

型被分为 ２ 个分支，但各单倍型相互散布在不同种群中，未形成明显谱系地理格局。 ＡＭＯＶＡ 分析表明，甜菜夜蛾遗传变异主要

来自种群内（８９．１８ ％），种群间变异水平较低（１０．８２ ％）。 中性检验（Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ ＝ －１．８９７， Ｐ ＜ ０．０５； Ｆｕ′ｓ ＦＳ ＝ －４．４２４， Ｐ ＜ ０．
０５）与错配分布分析表明，我国北方地区甜菜夜蛾种群曾经历过种群的近期扩张。
关键词：甜菜夜蛾；细胞色素 ｂ（Ｃｙｔｂ）；线粒体 ＤＮＡ；种群历史；遗传分化
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ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｗｉｔｈ １９ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ， ａｎｄ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｎｏ ｏｂｖｉｏｕｓ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐａｔｔｅｒｎ． Ｔｈｅ ｐａｉｒｗｉｓｅ ＦＳＴ ｖａｌｕｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｖａｒｉｅｄ ｆｒｏｍ －０．０４９—０．６６６． Ｇｅｎｅｒａｌｌｙ， ｌｉｔｔｌｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ （ＦＳＴ ＝ ０．１０８， Ｐ ＜ ０．００１） ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ， ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｏｎｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ Ｌｕｃｈｅｎｇ （ ＬＵＣ） ａｎｄ ｏｔｈｅｒ Ｓ．
ｅｘｉｇｕａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ （ ＡＭＯＶＡ） ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ ａ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ （８９．１８％） ｗａｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ （１０．８２％）． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｔｅｓｔｓ ｏｎ ｔｈｅ Ｓ．
ｅｘｉｇｕａ ｄａｔａ ｓｅｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｒｅ： Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ （Ｄ ＝ －１．８９７， Ｐ ＜ ０．０５） ａｎｄ Ｆｕ′ｓ Ｆｓ （Ｆｓ ＝ －４．４２４， Ｐ ＜ ０．０５），
ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｕｎｉｍｏｄａｌ ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ， ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｒｅｃｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ｏｆ Ｓ． ｅｘｉｇｕａ ｉｎ ｌａｒｇｅ ｓｐａｔｉａｌ
ｓｃａｌｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ； ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ （Ｃｙｔｂ）； ｍｔＤＮＡ； ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｈｉｓｔｏｒｙ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ

甜菜夜蛾 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ（Ｈüｂｎｅｒ）属鳞翅目 Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ 夜蛾科 Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ 灰夜蛾属 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ，是我国

一种重要杂食性害虫，可危害玉米、大豆、棉花、蔬菜等多种作物，常可造成严重的经济损失［１⁃３］。 该种害虫起

源于南亚，广泛分布于亚洲、欧洲、非洲及北美洲等热带与温带地区［４］。 １９ 世纪 ９０ 年代，在我国，甜菜夜蛾首

次在北京有发生与危害记录。 近年来，随着全球气候转暖，甜菜夜蛾已迅速扩散到我国北方蔬菜产区，成为危

害大葱等蔬菜的最重要害虫。 通常，该种害虫幼虫取食寄主叶片，导致作物减产，如不及时防治，最终可造成

寄主死亡［５⁃６］。 另外，甜菜夜蛾亦是一种高繁殖率、具有长距离迁移能力的害虫［７⁃９］。 尤其是，近年来由于长

期大量的使用杀虫剂，使得甜菜夜蛾对有机磷类、氨基甲酸酯等杀虫剂产生严重抗药性，给该种害虫的防治带

来更大困难［１０⁃１１］。
近年来，许多分子标记被广泛应用于物种系统发育和生物地理学等研究方面［１２⁃１３］。 由于线粒体基因

（ｍｔＤＮＡ）具有严格的母系遗传、缺少基因重组以及较快的进化速率等特点，而被广泛用于研究种群进化历

史、谱系地理学及物种形成等方面［１３⁃１７］。 其中，细胞色素 ｂ（ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ， Ｃｙｔｂ）基因是目前昆虫线粒体基因

组 １３ 个编码蛋白质基因中结构与功能研究最为清楚的基因［１８⁃１９］。 并且，由于该基因进化速率适中，适合昆

虫种及种下阶元的分类鉴定以及群体遗传变异［２０⁃２４］。 迄今，国内外在 ＤＮＡ 水平上探讨甜菜夜蛾的种群遗传

学研究甚少。 张艳研究了甜菜夜蛾抗性遗传及 ＡＦＬＰ 体系的建立［２５］；孙小洁等建立了甜菜夜蛾 ｃＤＮＡ 表达文

库［２６］；牛成伟等利用 ＡＦＬＰ 研究了我国北方甜菜夜蛾种群内遗传多样性高于南方种群，不同种群间不存在明

显遗传分化［２７］。
鉴于此，本研究利用 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因序列作为分子标记，对我国北方不同地理种群甜菜夜蛾的种群遗传

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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多样性、遗传结构、遗传分化及种群历史进行深入分析，为阐明该种害虫在我国北方的种群历史动态，进而为

制定合理的害虫防治策略提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 实验材料与采集方法

本研究选取 ２０１２ 年采自我国 ８ 省 １７ 县（市）的 ３０４ 头甜菜夜蛾样品，该样品采用实地采集幼虫与性信息

素诱捕雄性成虫方法获得（表 １）。 为了尽量避免采集来自同一个父母本的后代个体，我们采集时尽量保持一

定距离。 采集到的所有样品均浸泡在－ ２０ ℃，９５ ％乙醇中，并保存于辽宁省农业科学院植物保护研究所（中
国，沈阳）。 另外，在构建系统发育树时，采用 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ａｎｄｒｏｇｅａ （ Ｓｔｏｌｌ）、西部黄条粘虫夜蛾 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ
ｐｒａｅｆｉｃａ （Ｇｒｏｔｅ）和 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｌａｔｉｆａｓｃｉａ （Ｗａｌｋｅｒ）作为外群。

表 １　 我国北方地区不同地理种群甜菜夜蛾样品的采集信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ

采样点
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ

代码
Ｃｏｄｅ

样本数量
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

地理坐标
Ｇｅｏ⁃ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ

虫态
Ｉｎｓｅｔ ｓｔａｇｅ

采集时间
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ

辽宁省沈阳市沈河区 ＳＹ １２ ４１．８ °Ｎ， １２３．４ °Ｅ 成虫 ２０１２⁃０７

辽宁省阜新市新邱区 ＦＸ １９ ４２．１ °Ｎ， １２１．４ °Ｅ 幼虫 ２０１２⁃０８

辽宁省葫芦岛市连山区 ＨＬＤ ２７ ４１．０ °Ｎ， １２０．９ °Ｅ 幼虫 ２０１２⁃０８

辽宁省大连市金州区 ＤＡＬ １６ ３９．１ °Ｎ， １２１．７ °Ｅ 成虫 ２０１２⁃０８

天津市宝坻区 ＴＪ ８ ３９．０ °Ｎ， １１７．２ °Ｅ 幼虫 ２０１２⁃０９

河北省新乐市彭家庄乡 ＸＩＮＬ １１ ３８．３ °Ｎ， １１４．７ °Ｅ 成虫 ２０１２⁃０８

河北省邯郸市磁县 ＨＡＤ １７ ３６．６ °Ｎ， １１４．５ °Ｅ 幼虫 ２０１２⁃０９

山西省潞城市合室乡 ＬＵＣ １１ ３６．３ °Ｎ， １１３．２ °Ｅ 幼虫 ２０１２⁃０９

山西省运城市万荣县 ＹＣ １７ ３５．０ °Ｎ， １１１．０ °Ｅ 幼虫 ２０１２⁃０９

陕西省渭南市临渭区 ＤＬ ２６ ３４．８ °Ｎ， １０９．９ °Ｅ 幼虫 ２０１２⁃０８

河南省南阳市樊集乡 ＮＡＹ １７ ３２．６ °Ｎ， １１２．４ °Ｅ 幼虫 ２０１２⁃０９

河南省新乡市原阳县 ＸＩＮＸ ２２ ３３．０ °Ｎ， １１３．７ °Ｅ 成虫 ２０１２⁃０８

江苏省盐城市大丰市 ＹＡＮＣ １２ ３３．２ °Ｎ， １２０．７ °Ｅ 成虫 ２０１２⁃０８

山东省泰安市岱岳区 ＴＡ ３０ ３６．２ °Ｎ， １１７．１ °Ｅ 成虫 ２０１２⁃０７

山东省章丘市枣园镇 ＺＱ ２０ ３６．７ °Ｎ， １１７．５ °Ｅ 幼虫 ２０１２⁃０８

山东省滨州市博兴县 ＢＺ １９ ３７．２ °Ｎ， １１８．１ °Ｅ 成虫 ２０１２⁃０７

山东省蓬莱市长岛县 ＰＥＮＬ ２０ ３８．４ °Ｎ， １２０．９ °Ｅ 成虫 ２０１２⁃０７

１．２　 基因组总 ＤＮＡ 的提取、ＰＣＲ 扩增与测序

利用 Ｑｉａｇｅｎ′ｓ ＤＮＥａｓｙ 提取试剂盒（Ｑｉａｇｅｎ，Ｖａｌｅｎｃｉａ，ＣＡ）进行甜菜夜蛾总 ＤＮＡ 提取，选用 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 部

分序 列 作 为 分 子 标 记， 其 扩 增 引 物 为 ＣＰ１ （ ５′⁃ＧＡＴＧＡＴＧＡＡＡＴＴＴＴＧＧＡＴＣ⁃３′） ［２８］ 和 ＴＲｓ （ ５′⁃
ＴＡＴＴＴＣＴＴＴＡＴＴＡＴＧＴＴＴＴＣＡＡＡＡＣ⁃３′） ［２９］。 ＰＣＲ 反应均为 ２５ Ｌ 反应体系，包含 ０．２５ Ｌ ＥａｓｙＴａｑ ＤＮＡ
Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ（５Ｕ ／ Ｌ）；２．５ Ｌ １０×Ｅａｓｙ Ｔａｑ Ｂｕｆｆｅｒ（＋Ｍｇ２＋）；０．５ Ｌ ｄＮＴＰ （２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）；正反引物各 ０．５ Ｌ
（１０ ｍｏｌ ／ Ｌ）；１ Ｌ ＤＮＡ 模板；１９．７５ Ｌ 灭菌水。 ３５ 个 ＰＣＲ 循环参数为：９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；９４ ℃变性 ３０
ｓ，４６ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ４５ ｓ，３０ 个循环；７２ ℃终延伸 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物在 ４ ℃保存。 ＰＣＲ 反应在 Ａｐｐｌｉｅｄ
Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ ＡＢＩ ３７３０（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍ，ＵＳＡ）上进行。 所得双向测序结果通过 ＤＮＡＳｔａｒ ５．０（ＤＮＡＳＴＡＲ，Ｉｎｃ．
１９９６）软件包中的 Ｓｅｑｍａｎ 程序进行校对及双向测序结果的拼接。
１．３　 序列处理与数据分析

运用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ １．８１［３０］ 软件进行多重序列比对，使用 ＭＥＧＡ ５．２［３１］ 软件基于 Ｋｉｍｕｒａ 双参模型（Ｋｉｍｕｒａ ２⁃
ｐａｒａｍｅｔｅｒ）计算全部碱基替换情形下的序列间遗传距离（Ｋ２Ｐ⁃ｄｉｓｔａｎｃｅ） ［３２］。 计算公式：

３　 ８ 期 　 　 　 王兴亚　 等：基于 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因序列的我国北方地区甜菜夜蛾遗传多样性与种群历史分析 　
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Ｋ ＝－ １
２

æ

è
ç

ö

ø
÷ ｌｎ １ － ２Ｐ － Ｑ( ) １ － ２Ｑ{ } 。 其中，Ｐ 和 Ｑ 分别代表转换和颠换类型的同源位点概率值。 利

用最大简约法 （Ｍａｘｉｍｕｍ Ｐａｒｓｉｍｏｎｙ，ＭＰ）、最大似然法 （Ｍａｘｉｍｕｍ Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ） 和贝叶斯法 （ Ｂａｙｅｓｉａｎ
Ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ，ＢＩ）构建系统发育树，估计单倍型之间的系统发育关系。 ＭＰ 树在 ＰＡＵＰ∗４．１０ｂ［３３］上进行，采用启发

式搜索，随机加样，重复 １０００ 次，构建最大简约树。 用 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｐｉｎｇ 分析，对各分支点进行评价，检测 １０００
次，每次检测随机加样重复 １００ 次。 获得的 ５０％合意树，如超过 １ 个最大简约树，利用 Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ ３．７［３４］ 和

Ａｋａｉｋｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ（ＡＩＣ） ［３５］进行最适进化模型估算。 ＭＬ 树也在 ＰＡＵＰ∗４．１０ｂ 上执行，采用启发式搜

索，随机加样，重复 １００ 次，构建最大似然树。 用 ｂｏｏｔｓｔｒａｐｐｉｎｇ 分析，对各分支点进行评价，检测 １００ 次，每次检

验随机加样重复 １０ 次。 ＢＩ 系统树分析，以随机树为起始树，根据其最适模型，４ 条马尔可夫链运行 １，０００，０００
代，每 ２００ 代抽样并保存 １ 次数据，保存树的分支长度。 抛弃前 ２５００ 代，将抽样得到的前 ５００ 棵树舍弃，以保

证树的似然率⁃ＬｎＬ 达到最大并趋于稳定。
使用 ＮＥＴＷＯＲＫ ２．０［３６］ 进行基于 Ｍｅｄｉａｎ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 法对所有个体构建单倍型之间的网络关系图。 使用

ＤｎａＳＰ ５．０ 统计单倍型多态度（Ｈｄ）、核苷酸多态度（π），以及分子标记的变异速率的中性检验［３７］。 应用

Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３．０［３８］进行分子变异分析（ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ， ＡＭＯＶＡ）与基于 Ｋｉｍｕｒａ ２⁃ｐａｒａｍｅｔｅｒ 遗传距

离的种群遗传分化 ＦＳＴ值统计，ＦＳＴ值计算公式如下［３９］：

ＦＳＴ ＝
∑

Ｐ

ｉ ＝ １
ｎｉＦＳＴｉ( )

∑
Ｐ

ｉ ＝ １
ｎｉ

其中，ｎｉ代表在第 ｉ 种群样本中的基因拷贝数。

２　 结果与分析

２．１　 Ｃｙｔｂ 序列变异及遗传多样性

通过实验得到 ８ 省 １７ 个地理种群的 ３０４ 头甜菜夜蛾的测序结果，Ｃｙｔｂ 基因序列长度为 ７９８ ｂｐ。 其中，
７７６ 个碱基序列为保守位点，２２ 个变异位点（占序列总长度的 ２．８ ％），９ 个简约信息位点。 没有出现碱基插入

和缺失现象。 平均碱基组成分别为 ４２．７ ％ Ａ，３３．１ ％ Ｔ，１２．６ ％ Ｇ 和 １１．５ ％ Ｃ，Ａ＋Ｔ 含量（７５．８ ％）明显高于

Ｇ＋Ｃ 含量（２４．２ ％），严重 Ａ＋Ｔ 偏向性与其它鳞翅目昆虫相一致［４０⁃４１］。
由表 ２ 可以看出，１７ 个地理种群甜菜夜蛾的总群体单倍性多态度（Ｈｄ）为 ０．４２２ ± ０．０３５，核苷酸多态度

（π）为 ０．００１１９ ± ０．０００１１。 其中，ＢＺ 种群的单倍型多态度（Ｈｄ）和核苷酸多态度（π）最高，分别为 ０．６４３ ±
０．１０６和 ０．００２１４ ± ０．０００３９。 与之相比较，ＳＹ 和 ＨＡＤ 种群的单倍型多态度（Ｈｄ）和核苷酸多态度（π）最低，皆
为 ０。
２．２　 单倍型分布与系统发育分析

在 ３０４ 头甜菜夜蛾 Ｃｙｔｂ 基因序列中，共检测出 １９ 个单倍型（ＧｅｎＢａｎｋ 登录号：ＫＦ５８９８２８⁃ＫＦ５８９８４６）。 各

地理种群单倍型分布见表 ２。 各地理种群单倍型数量范围为 １—５ 个，平均具有单倍型 ３．１１ 个，其中，ＤＬ、
ＹＡＮＣ、ＢＺ 和 ＰＥＮＬ 种群单倍型数量最丰富，分别在 ２６、１２、１９、２０ 个检测个体中皆共定义了 ５ 个单倍型。 在

此 １９ 个单倍型中，包括 ９ 个共享单倍型（Ｈａｐ１、Ｈａｐ３、Ｈａｐ５、Ｈａｐ６、Ｈａｐ８、Ｈａｐ１２、Ｈａｐ１４、Ｈａｐ１６ 和 Ｈａｐ１７）。 其

中，Ｈａｐ１ 广泛分布于所有 ５ 个种群的 １４ 个样本中；Ｈａｐ６ 广泛分布于所有全部 １７ 个种群的 ２２８ 个样本中；
Ｈａｐ１４ 广泛分布于所有 １２ 个种群的 ３１ 个样本中。 另外，还包括 １０ 个独有单倍型，其中，Ｈａｐ２、Ｈａｐ４、Ｈａｐ７、
Ｈａｐ１３、Ｈａｐ１５、Ｈａｐ１８ 和 Ｈａｐ１９ 分别为 ＬＵＣ、ＤＬ、ＸＩＮＸ、ＴＡ、ＢＺ、ＹＡＮＣ 和 ＳＹ 种群所特有，Ｈａｐ９、Ｈａｐ１０、Ｈａｐ１１
为 ＰＥＮＬ 种群所特有。

以 Ｓ． ａｎｄｒｏｇｅａ、Ｓ． ｐｒａｅｆｉｃａ 和 Ｓ． ｌａｔｉｆａｓｃｉａ 作为外群，基于最大简约树（ＭＰ）、最大似然树（ＭＬ）与贝叶斯树

（ＢＩ）构建单倍型系统发育树（图 １），结果表明，尽管 ＭＰ ／ ＭＬ 系统树的后验概率较低，系统发育树被分为 ２ 个

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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分支（Ｃｌａｄｅ），但也存在其他尚未解决的分支。 Ｃｌａｄｅ Ｉ 中包括 Ｈａｐ６—Ｈａｐ１２，Ｃｌａｄｅ ＩＩ 中包括 Ｈａｐ１３—Ｈａｐ１９。
与此同时，基于 Ｍｅｄｉａｎ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 法构建的单倍型网络关系的研究结果表明，单倍型 Ｈａｐ６ 广泛分布于全部 １７ 个

地理种群中。 单倍型之间通常仅由 １—２ 个突变所联系，其中，Ｈａｐ６ 分别与 Ｈａｐ７、Ｈａｐ８、Ｈａｐ９、Ｈａｐ１０ 和

Ｈａｐ１３ 之间仅有 １ 个突变联系（图 ２）。 该单倍型网络关系与系统发育结果一致，各单倍型都相互散布在不同

的地理种群中，未形成明显的系统地理格局。

表 ２　 我国北方不同地理种群甜菜夜蛾的单倍型分布、遗传多样性及中性检测

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ， ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｎｅｕｔｒａｌ ｔｅｓｔ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ ｉｎ

Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

单倍型数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

（ｎ）

单倍型及个体数
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

单倍型多态度
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

（Ｈｄ ± ＳＤ）

核苷酸多态度
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

（π ± ＳＤ）

中性检验及显著性检验
Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｔｅｓｔ ａｎｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｅｓｔ

Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ 值
Ｔａｊｉｍａ′ｓＤ

ｖａｌｕｅ

Ｆｕ′ｓＦＳ 值
Ｆｕ′ｓＦＳ
ｖａｌｕｅ

ＳＹ ４ Ｈａｐ５（１） ＼Ｈａｐ６（９） ＼Ｈａｐ１４（１） ＼Ｈａｐ１９（１） ０．４５５ ± ０．１７０ ０．００１７３ ± ０．０００７０ ０．０００ ０．０００

ＦＸ ３ Ｈａｐ１（３） ＼Ｈａｐ６（１４） ＼Ｈａｐ１４（２） ０．４４４ ± ０．１２４ ０．００１１１ ± ０．０００３１ ０．０９６８ ０．９０５

ＨＬＤ ４ Ｈａｐ５（１） ＼Ｈａｐ６（２０） ＼Ｈａｐ８（５） ＼Ｈａｐ１４（１） ０．４３０ ± ０．１０３ ０．０００８５ ± ０．０００３０ －１．３３９ －０．６０７

ＤＡＬ ２ Ｈａｐ６（１２） ＼Ｈａｐ１４（４） ０．４００ ± ０．１１４ ０．００１００ ± ０．０００２８ ０．８３８ ２．１７７

ＴＪ ２ Ｈａｐ６（６） ＼Ｈａｐ１６（２） ０．４２９ ± ０．１６９ ０．００１６１ ± ０．０００６３ ０．４５８ ２．４６９

ＸＩＮＬ ２ Ｈａｐ６（１０） ＼Ｈａｐ１４（１） ０．１８２ ± ０．１４４ ０．０００４６ ± ０．０００３６ －１．４３０∗ ０．５０６

ＨＡＤ １ Ｈａｐ６（１７） ０．０００ ± ０．０００ ０．０００００ ± ０．０００００ ０．０００ ０．０００

ＬＵＣ ４ Ｈａｐ１（５） ＼Ｈａｐ２（１） ＼Ｈａｐ６（１） ＼Ｈａｐ１４（４） ０．７０９ ± ０．０９９ ０．００２０１ ± ０．０００４０ －０．２４０ ０．２６６

ＹＣ ３ Ｈａｐ６（１３） ＼Ｈａｐ１４（３） ＼Ｈａｐ１７（１） ０．４０４ ± ０．１３０ ０．００１１１ ± ０．０００３６ －０．０１６ ０．７８４

ＤＬ ５ Ｈａｐ１（４） ＼Ｈａｐ３（２） ＼Ｈａｐ４（１） ＼Ｈａｐ６（１６） ＼Ｈａｐ１４（３） ０．６００ ± ０．０９８ ０．００１７６ ± ０．０００３１ ０．２０１ ０．０９８

ＮＡＹ ２ Ｈａｐ５（１） ＼ Ｈａｐ６（１６） ０．１１８ ± ０．１０１ ０．０００４４ ± ０．０００３８ －１．７０６∗ ０．７０８

ＸＩＮＸ ３ Ｈａｐ１（１） ＼Ｈａｐ６（２０） ＼Ｈａｐ７（１） ０．１７７ ± ０．１０６ ０．０００３４ ± ０．０００２２ －０．８３５ ０．８１３

ＹＡＮＣ ５ Ｈａｐ１（１） ＼Ｈａｐ６（８） ＼Ｈａｐ１４（１） ＼Ｈａｐ１７（１） ＼Ｈａｐ１８（１） ０．５７６ ± ０．１６３ ０．００２１３ ± ０．０００７０ －０．５５６ －０．６０９

ＴＡ ３ Ｈａｐ６（２６） ＼Ｈａｐ１２（３） ＼Ｈａｐ１３（１） ０．２４６ ± ０．０９８ ０．０００５５ ± ０．０００２３ －０．９８９ －０．１９０

ＺＱ ２ Ｈａｐ６（１７） ＼Ｈａｐ１４（３） ０．２６８ ± ０．１１３ ０．０００６７ ± ０．０００２８ －０．１１２ １．５２４

ＢＺ ５ Ｈａｐ３（３） ＼Ｈａｐ５（１） ＼Ｈａｐ６（１１） ＼Ｈａｐ１４（３） ＼Ｈａｐ１５（１） ０．６４３ ± ０．１０６ ０．００２１４ ± ０．０００３９ －０．０１７ ０．１８３

ＰＥＮＬ ５ Ｈａｐ６（１２） ＼Ｈａｐ９（１） ＼Ｈａｐ１０（１） ＼Ｈａｐ１１（１） ＼Ｈａｐ１４（５） ０．６００ ± ０．１０１ ０．００１４９ ± ０．０００３２ －０．９４５ －０．６７２

总计
Ｔｏｔａｌ １９

Ｈａｐ１（１４） ＼Ｈａｐ２（１） ＼ Ｈａｐ３（５） ＼ Ｈａｐ４（１） ＼ Ｈａｐ５（４） ＼
Ｈａｐ６（２２８） ＼Ｈａｐ７（１） ＼Ｈａｐ８（５） ＼Ｈａｐ９（１） ＼Ｈａｐ１０（１） ＼
Ｈａｐ１１（１） ＼Ｈａｐ１２（３） ＼ Ｈａｐ１３（１） ＼ Ｈａｐ１４（３１） ＼ Ｈａｐ１５
（１） ＼ Ｈａｐ１６（２） ＼Ｈａｐ１７（２） ＼Ｈａｐ１８（１） ＼Ｈａｐ１９（１）

０．４２２ ± ０．０３５ ０．００１１９ ± ０．０００１１ －１．８９７∗ －４．４２４∗

　 　 加粗单倍型为独有单倍型，ＳＤ 表示标准差，∗表示差异显著（Ｐ＜０． ０５）。

２．３　 不同地理种群间遗传距离与遗传分化

研究结果表明，我国北方地区甜菜夜蛾不同地理种群间的平均遗传距离为 ０．００１（０— ０．００３）。 总体上，
ＬＵＣ 种群与其它 ８ 个地理种群（ＨＬＤ、ＳＹ、ＨＡＤ、ＮＡＹ、ＸＩＮＸ、ＹＡＮＣ、ＴＡ 和 ＬＵＣ）遗传距离最远，皆为 ０．００３（表
３）。 另外，１９ 个单倍型之间的遗传距离为 ０．００５（０—０．００９）。

遗传分化指数（Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃ，ＦＳＴ）可表示不同群体间等位基因频率的变异，是反映群体进化历史的重要参

数，可在一定程度上揭示种群间基因流和遗传漂变的程度。 而基因流则可以揭示出群体间可能的基因渗透及

影响遗传分化的遗传现象。 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３．０ 计算结果显示，１７ 个地理种群间的遗传分化指数 ＦＳＴ为 ０．１０８，各地理

种群间的遗传分化指数为－０．０４９—０．６６６（表 ３），ＬＵＣ 与其它各地理种群间存在明显的遗传分化（Ｐ ＜ ０．０５），
其余地理种群间的遗传分化程度还较低。
２．４　 种群遗传结构与种群历史分析

我国北方不同地理种群甜菜夜蛾遗传变异的分子变异分析（ＡＭＯＶＡ）结果见表 ４，不同地理种群间的遗

５　 ８ 期 　 　 　 王兴亚　 等：基于 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因序列的我国北方地区甜菜夜蛾遗传多样性与种群历史分析 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 １　 基于 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因的单倍型序列的甜菜夜蛾系统发育分析

Ｆｉｇ． １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
Ａ：最大简约树（Ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ， ＭＰ）； Ｂ： 最大似然树（Ｍａｘｉｍｕｍ－ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ， ＭＬ）； Ｃ： 贝叶斯树（Ｂａｙｅｓｉａｎ Ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ， ＢＩ） ． ＭＰ ／ ＭＬ 分析

的自举检验与 ＢＩ 分析的后验概率分析表示在枝的上部 ［ＭＰ 树：一致性参数 （Ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｉｎｄｅｘ， ＣＩ），０．８６２；保留指数 （Ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ， ＲＩ），
０．８４０；校正一致性指数 （ Ｒｅｓｃａｌｅｄ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ， ＲＣ），０． ７２５；树长，１３８；ＧＴＲ＋ Ｉ 为 ＭＬ 和 Ｂａｙｅｓｉａｎ 分析的最优模型］。 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ａｎｄｒｏｇｅａ
（ＨＱ１７７６２０）、Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｐｒａｅｆｉｃａ （ＨＱ１７７７１９）和 Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｌａｔｉｆａｓｃｉａ （ＨＱ１７７６７８） 作为外群。

图 ２　 基于 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因序列的 １９ 个单倍型的 Ｍｅｄｉａｎ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 网络关系图

Ｆｉｇ． ２　 Ｍｅｄｉａｎ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ １９ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
每个单倍型用一个圆圈表示，分别代表单倍型 Ｈａｐ１—Ｈａｐ１９。 每个圆圈代表一个单倍型，圆的面积与单倍型频率成正比

传分化（ＦＳＴ）变异较小（ＦＳＴ ＝ ０．１０８， Ｐ ＜ ０．００１）。 ８９．１８ ％遗传变异主要发生在种群内，而种群间的变异仅为

１０．８２ ％，说明我国北方地区甜菜夜蛾的遗传变异主要来自于种群内部，种群间的遗传变异水平较低。

表 ３　 基于 Ｋｉｍｕｒａ ２⁃ｐａｒａｍｅｔｅｒ 遗传距离的种群遗传分化 ＦＳＴ值（下三角）和遗传距离（上三角）

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｐａｉｒｗｉｓｅ ＦＳＴ ｖａｌｕｅｓ （ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ （ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ） ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ
种群
代码

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｃｏｄｅ

ＤＡＬ ＦＸ ＨＬＤ ＳＹ ＸＩＮＬ ＨＡＤ ＮＡＹ ＸＩＮＸ ＹＡＮＣ ＢＺ ＰＥＮＬ ＴＡ ＺＱ ＬＵＣ ＹＣ ＤＬ ＴＪ

ＤＡＬ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００２ ０．００２ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００２ ０．００１ ０．００１ ０．００１

ＦＸ －０．００３ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００２ ０．００２ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００２ ０．００１ ０．００１ ０．００１

ＨＬＤ ０．０９７∗ ０．０６９∗ ０．００１ ０．００１ ０．０００ ０．００１ ０．００１ ０．００２ ０．００２ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００３ ０．００１ ０．００２ ０．００１

ＳＹ －０．０４０ －０．０４１ ０．０５０ ０．００１ ０．０００ ０．００１ ０．００１ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００１ ０．００１ ０．００３ ０．００１ ０．００２ ０．００２

ＸＩＮＬ ０．１１１ ０．０２６ ０．０３３ ０．０３９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００２ ０．００１ ０．００１ ０．００１

ＨＡＤ ０．２０８∗ ０．１４４ ０．０５３ ０．１２２∗ ０．０４２ ０．０００ ０．０００ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．０００ ０．０００ ０．００３ ０．００１ ０．００１ ０．００１

ＮＡＹ ０．１１１ ０．０４６ ０．０１８ ０．０３１ －０．０３０ ０．０００ ０．０００ ０．００１ ０．００２ ０．００１ ０．０００ ０．００１ ０．００３ ０．００１ ０．００１ ０．００１

ＸＩＮＸ ０．１１１ ０．０２６ ０．０３３ ０．０３９ －０．０２２ ０．０３１ －０．０３８ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．０００ ０．００１ ０．００３ ０．００１ ０．００１ ０．００１

ＹＡＮＣ －０．０２７ －０．００７ ０．１２０∗ －０．０３５ ０．０３７ ０．２００∗ ０．１１７∗ ０．１２０∗ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００１ ０．００３ ０．００２ ０．００２ ０．００２

ＢＺ ０．０２３ ０．００１ ０．１５０∗ －０．０１１ ０．０８２ ０．２１４∗ ０．１３５∗ ０．１３４∗ －０．０１１ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００２

ＰＥＮＬ －０．０４９ ０．００２ ０．０８６ －０．０３２ －０．００４ ０．１３４∗ ０．０８２∗ ０．０８６∗ －０．０１９ ０．０２８ ０．００１ ０．００１ ０．００３ ０．００１ ０．００２ ０．００２

ＴＡ ０．１５５∗ ０．１１９∗ ０．０５７∗ ０．０８６ ０．０１３ ０．０２８ －０．００７ ０．０３８ ０．１８３∗ ０．２０６∗ ０．１２９∗ ０．００１ ０．００３ ０．００１ ０．００１ ０．００１

ＺＱ －０．０２６ ０．００５ ０．０４４ －０．０２２ －０．０５９ ０．０９１ ０．０２８ ０．０３０ ０．０２８ ０．０７９∗ －０．０１６ ０．０７１ ０．００２ ０．００１ ０．００１ ０．００１

ＬＵＣ ０．３７６∗ ０．３３２∗ ０．５３１∗ ０．２８６∗ ０．４９７∗ ０．６６６∗ ０．５５８∗ ０．５６５∗ ０．２２２∗ ０．１５３∗ ０．３３８∗ ０．０１７∗ ０．００２ ０．００２ ０．００３

ＹＣ －０．０５９ －０．００４ ０．０８４∗ －０．０３９ －０．００９ ０．１６７ ０．０８９ ０．０９１ －０．０３８ ０．０２９ －０．０４３ ０．１３４∗ －０．０２９ ０．３７７∗ ０．００２ ０．００１

ＤＬ ０．０５２ －０．０１０ －０．０１０ ０．００４ ０．０８５ ０．１９５∗ ０．１１９∗ ０．１０５∗ ０．０１４ ０．０１４ ０．０５５ ０．１９４∗ ０．０８７ ０．１９３∗ ０．０５５ ０．００２

ＴＪ －０．０２９ ０．０１９ ０．０１９ －０．０３３ ０．０４２ ０．２７９ ０．１４７ ０．１５８ －０．０２８ ０．０１７ －０．０２９ ０．１９３∗ ０．０２４ ０．３１１∗ －０．０２７ ０．０５１

　 　 ∗表示差异显著（Ｐ＜０． ０５），Ｉｎｆ 代表无穷大。

各地理种群进行中性检测结果见表 ２。 检测结果表明，各地理种群无显著差异（Ｐ ＞ ０．０５），表明大多数地

理种群内的序列在进化上遵循中性模型。 而将所有个体作为一个整体进行分析，两个中性检验参数（Ｔａｊｉｍａ′ｓ
Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ ＦＳ）皆为负值，且达到差异显著水平，说明我国 ８ 省甜菜夜蛾作为一个整体种群偏离中性进化，因
此，推测我国甜菜夜蛾曾经有种群扩张事件。 另外，通过对所有地理种群序列的单倍型错配分布进行分析

（图 ３），表明所有的 Ｃｙｔｂ 单倍型呈现为一条虽不完整平滑但只有一个明显顶峰的单峰型曲线，进一步揭示了

甜菜夜蛾曾作为一个整体经历过种群扩张。

表 ４　 不同地理种群甜菜夜蛾遗传变异的分子变异分析（ＡＭＯＶＡ）

Ｔａｂｌｅ ４　 ＡＭＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｅｖｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ ｅｘｉｇｕａ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄ．ｆ．

离差平方和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

变异成分
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异比例 ／ ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

组内种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １６ ２２．６２１ ０．０５２Ｖａ １０．８２

种群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ２８７ １２３．２４２ ０．４２８ Ｖｂ ８９．１８

总计 Ｔｏｔａｌ ３０３ １４５．８６３ ０．４８０ １００

　 　 固定系数 Ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ， ＦＳＴ ＝ ０．１０８，∗∗∗Ｐ＜０．００１。

３　 讨论

３．１　 ｍｔＤＮＡＣｙｔｂ 基因序列变异与遗传多样性

研究物种遗传变异有助于揭示该物种起源与进化历史［４２］。 本研究通过分析我国北方不同地理种群甜菜

夜蛾 Ｃｙｔｂ 基因片段的遗传变异情况，发现该地区甜菜夜蛾种群呈现出较低遗传多态性，并且，在所研究的

Ｃｙｔｂ 目的片段基因中，仅有 ２２ 个变异位点。 甜菜夜蛾各地理种群间平均遗传距离仅为 ０．００１。 与之相一致的

是，在其它夜蛾科昆虫中，豹灯蛾 Ａｒｃｔｉａ ｃａｊａ 和曲纹灰蝶 Ｌａｍｐｉｄｅｓ ｂｏｅｔｉｃｕｓ 也得到了相同的结果［３４， ４３］。 较低水

平的遗传多样性表明，甜菜夜蛾种群可能经过严重的瓶颈效应或奠基者效应，可能与甜菜夜蛾在我国北方具

７　 ８ 期 　 　 　 王兴亚　 等：基于 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因序列的我国北方地区甜菜夜蛾遗传多样性与种群历史分析 　
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图 ３　 歧点分布与 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ ＦＳ 的中性检验

　 Ｆｉｇ． ３　 Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ ａｎｄ
Ｆｕ′ｓ ＦＳ ｔｅｓｔｓ ｗｉｔｈ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｆｏｒ ａｌｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｌｉｔｉｅｓ
ｉｎ Ｃｈｉｎａ

实线代表期望值；带有圆环的虚线代表观察值。

有较短的种群扩张历史，尚未积累过多的遗传变异有

关。 而值得注意的是，ＢＺ 种群具有相对较高的遗传多

样性，可能与该地区甜菜夜蛾没有经过严重的瓶颈效

应、奠基者效应或者较小的选择压力（杀虫剂等）有关。
３．２　 单倍型分布与系统发育分析

基于最大简约树（ＭＰ）、最大似然树（ＭＬ）与贝叶

斯树（ＢＩ）构建的单倍型系统发育树，以及基于 Ｍｅｄｉａｎ⁃
ｊｏｉｎｉｎｇ 法构建的单倍型网络关系的结果表明，两者结果

基本一致，但单倍型网络关系可直接看出单倍型之间的

进化关系，尽管 ＭＰ ／ ＭＬ 系统树的后验概率较低，单倍

型系统发育树表现出 ２ 个分支，但各单倍型中并没有按

照地理分布形成明显的族群，各单倍型都相互散布在不

同的地理种群中，未形成明显的系统地理结构。 ＬＵＣ、
ＤＬ、ＸＩＮＸ、ＴＡ、ＢＺ、ＹＡＮＣ、ＳＹ 和 ＰＥＮＬ 种群所特有的 １０
个独有单倍型，说明各地理种群存在一定基因交流的同时，也具有一定程度的遗传分化。 值得注意的是，在所

确定的 １９ 个单倍型中，单倍型 Ｈａｐ６ 是各地理种群中普遍共享的单倍型。 通常认为，共享单倍型源于共同的

祖先，是一种较为稳定、能够适应环境选择的单倍型［４４⁃４５］。
３．３　 遗传距离与遗传分化

通常，具有较强扩散能力的物种在不同地区间具有较小的遗传分化。 在本研究中，大部分地理种群间没

有显著的遗传分化，具有较小序列差异，其结果与牛成伟等一致［２７］。 这可能归因于群体分化程度主要是对所

在生态条件相适应的结果，环境作用强度及方向大体相同，则会造成各分布区内的种群在遗传上将难以形成

显著的分化［４６］。 值得注意的是，由于山脉的隔离，例如太行山山脉的隔离可能造成了 ＬＵＣ 种群与其它地理

种群存在显著的遗传分化。 我国 ８ 省甜菜夜蛾地理种群间的遗传分化指数 ＦＳＴ为 ０．１０８，基因流 Ｎｍ为 ４．１３０。

当 Ｎｍ＞４ 时，种群间的基因交流就更为充分，遗传分化更小［４７］。 可见我国北方甜菜夜蛾各地理种群间基因交

流充分，制约了地理种群间的遗传分化。 本研究在一定程度上为甜菜夜蛾的系统演化研究提供了分子水平证

据，为该种害虫的合理有效控制提供了分子生物学方面的基础资料。
３．４　 种群遗传结构与种群历史分析

群体遗传结构是指遗传变异在物种或群体中的一种非随机分布，这种非随机分布是由不同过程共同作用

产生的，包括物种长期进化历史、分布区改变、生境破碎、群体隔离、突变、遗传漂变、繁育系统、基因流与选择

等［４３， ４６］。 因此，深入理解害虫种群遗传结构，有助于提供给我们重要的生物学信息、迁飞规律和地理变异格

局［４８⁃４９］。 另外。 昆虫的扩散能力、地理隔离以及近来人类活动（如苗木运输等）皆可影响物种的种群结构。
寄主分布可直接影响专食性昆虫的分布［５０］。 寄主专化有帮助于保持昆虫种内的高度的种内变异［５１⁃５２］，展现

出高水平的遗传结构［５３⁃５４］。 总体上，除了我国北方甜菜夜蛾没有明显的栖息地丢失、栖息地片段化、寄主不

连续分布、气候屏障等影响甜菜夜蛾的存活外，特别是该种害虫的迁飞扩散导致充分的基因流的产生也会使

得我国北方不同地理种群的甜菜夜蛾表现出具有较小的遗传分化。
在本研究中，Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ ＦＳ 中性进化检测以及歧点分布分析来研究甜菜夜蛾种群历史，显著的两

个中性检验参数的负值以及错配分析所呈现的单峰分布都表明甜菜夜蛾近期发生过种群扩张。 另外，通常单

倍型的星状网络图被认为是种群扩张的证据。 在本研究中，单倍型网络图呈星状分布特征，分布格局表明甜

菜夜蛾群体过去由于瓶颈效应经历过种群扩张。
３．５　 害虫防治启示与未来工作

目前，甜菜夜蛾广泛分布于我国各蔬菜主产区。 鉴于该种害虫的严重危害性，有必要了解其扩散风险与

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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潜在地理分布。 因此，我们应积极对其进行有效监控，采取一些措施尽量避免其快速扩散到其它蔬菜主产区。
抗药性的产生是昆虫适应环境与长期进化的结果，同时也是人为自然选择的结果［５２⁃５３］。 在过去的几十年，一
些地区大量使用单一杀虫药剂来防治甜菜夜蛾，结果造成了严重的抗药性［１３， ５４］。 同时，也造成一些地区的甜

菜夜蛾经历了严重的种群瓶颈效应［５５］。 大多数敏感性个体被杀死，仅有少量具有抗性的个体存活下来。 此

外，不同地理种群间充分的基因流可以用来解释抗药性的快速扩散，同时，许多抗性特征也通过长距离的迁移

被积累下来［５６］。 因此，在较大时间和空间尺度调查甜菜夜蛾的抗药性，结合抗性基因与遗传结构分析，将有

助于了解甜菜夜蛾的抗性水平与抗药类别，最终指导化学药剂的合理使用。 例如，甜菜夜蛾不同地理种群间

遗传距离小、分化程度低，说明虫源相似，在进行化学防治时，尽量避免施用与虫源地使用相同的药剂类型，以
避免产生的抗药性影响防治效果；对遗传多样性丰富的地区，通常认为甜菜夜蛾具有较高适应环境变化的能

力，防治比较困难，需采取轮换施药，降低抗性上升速度。
此外，近年来研究表明，通过母系 ｍｔＤＮＡ 与核基因组中 ｍｔＤＮＡ 假基因间，以及父系渗漏引起的不同单倍

型的双亲 ｍｔＤＮＡ 间发生基因重组［５７⁃５８］，这对以 ｍｔＤＮＡ 严格母系遗传为基础的许多应用领域产生重要影

响［５９］。 例如，在群体遗传、进化与系统发育研究方面，ｍｔＤＮＡ 重组可能影响关于群体大小变化的推论［６０］。 与

此同时，ｍｔＤＮＡ 重组还会影响系统发育关系构建和分子定时的准确性［６１］。 因此，为了更好的理解甜菜夜蛾

的种群进化历史和种群遗传结构，有必要使用更长、更多的基因序列，甚至是更快的进化标记，如微卫

星等［６２⁃６３］。
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