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绿带闭目天蛾和构月天蛾在海南岛及周边大陆的遗传
分化

冯丹丹，张　 雪，杨采青，李　 晶，张爱兵∗

首都师范大学生命科学学院， 北京　 １０００４８

摘要：海南岛是与周边大陆存在地理隔离的大陆性岛屿，探索该岛屿与邻近大陆上生物的遗传分化有助于理解地理隔离对生物

遗传分化的影响。 在海南岛及其周边大陆 １５ 个地点采集两种鳞翅目天蛾科（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ： Ｓｐｈｉｎｇｉｄａｅ）昆虫（绿带闭目天蛾

Ｃａｌｌａｍｂｕｌｙｘ ｒｕｂｒｉｃｏｓａ ８８ 头和构月天蛾 Ｐａｒｕｍ ｃｏｌｌｉｇａｔａ ５７ 头），选择线粒体基因 ＣＯＩ、Ｃｙｔｂ 和核基因 ＥＦ⁃１α 作为分子标记开展遗

传多样性研究。 基于 ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 分析的结果表明，两物种的核苷酸多样性均较低（分别为 ０．００４３４ 和 ０．００８１８），且均在广东广西、
越南和海南岛群体之间存在明显的谱系地理结构。 两个物种在三个群体间均检测出低水平的基因流（Ｎｍ分别为０．０９—１．２２ 和

０．１８—０．５７）和高水平的遗传分化（ＦＳＴ分别为 ０．２９—０．８４ 和 ０．４７—０．７３）。 两个物种最高的遗传分化都发生在海南岛与大陆群

体之间，且海南岛群体的单倍型数量少于周边大陆群体。 Ｍａｎｔｅｌ 检验结果表明遗传距离与地理距离之间存在显著正相关关系，
中性检验结果表明两个物种均未经历显著的种群扩张。 综上，研究认为绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）
的海南岛群体与邻近大陆群体间的基因交流较少，遗传分化程度较高，推测地理隔离可能是其产生遗传分化的重要原因之一，
这一结果将为海南岛生物多样性的保护提供宝贵的建议。
关键词：海南岛；绿带闭目天蛾；构月天蛾；线粒体基因；遗传多样性；遗传分化
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海南岛地处我国大陆最南端，总面积 ３．４ 万 ｋｍ２，岛内地形复杂多样，以海拔接近 １８００ ｍ 的五指山和鹦

哥岭为核心，自中部偏南地区隆起，以山地、丘陵、台地、平原逐级向外围下降，形成中间高耸，四周低平的环形

圈层地貌［１］。 海南岛具有典型的热带海洋性气候，年降水量分布不均（１０００—２４００ ｍｍ 之间）。 由于其独特

的地理位置、优良的气候条件和多样化的生境，海南岛上保留了丰富的生物多样性资源，是全球生物多样性热

点地区之一［２—３］。 此外，海南岛边界清晰，相比于邻近大陆，其物种迁移率相对较低，物种数目相对稳定，是研

究种群间和种群内遗传多样性以及由距离和地形造成的隔离效应等问题的良好模型［４］，同时也是研究物种

扩散、生物多样性、群体遗传学以及谱系地理学的理想对象［５—７］。
大陆性岛屿通常接近沿海陆地，因此一些生物类群在岛屿和大陆之间常常会出现较为频繁的基因流，从

而阻碍物种产生遗传分化［８—１０］。 然而，也有一些研究发现，由于岛屿周围存在天然的水屏障，在岛屿和大陆

种群之间或岛屿种群之间并不能观察到基因流动或仅有有限的基因流存在，这促使岛屿种群和大陆种群之间

产生明显的遗传分化［１１—１２］。 如 Ｗａｎｇ 等［１３］ 对中国舟山及周边大陆的 ８１０ 只黑斑侧褶蛙 （ Ｐｅｌｏｐｈｙｌａｘ
ｎｉｇｒｏｍａｃｕｌａｔｕｓ）的微卫星数据进行分析，发现由于地理阻隔的存在，在岛屿之间，以及岛屿与大陆之间未检测

到基因流，种群之间已出现显著的遗传分化。 类似的结果在其他岛屿动物中同样被发现，例如宽额鳢

（Ｃｈａｎｎａ ｇａｃｈｕａ） ［１４］、黑腹狼蛛（Ｌｙｃｏｓａ ｃｏｅｌｅｓｔｒｉｓ） ［１５］ 和橘小实蝇（Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｄｏｒｓａｌｉｓ） ［１６］ 等。 但对于飞行扩散

能力较强的昆虫，如鳞翅目天蛾科（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ： Ｓｐｈｉｎｇｉｄａｅ）昆虫，在岛屿之间、以及岛屿与邻近大陆之间是否

也存在由于地理隔离而导致的种群遗传分化，目前尚未有研究报道。
绿带闭目天蛾 （Ｃａｌｌａｍｂｕｌｙｘ ｒｕｂｒｉｃｏｓａ） 和构月天蛾 （Ｐａｒｕｍ ｃｏｌｌｉｇａｔａ） 为鳞翅目天蛾科 （ Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：

Ｓｐｈｉｎｇｉｄａｅ）昆虫，它们寄主植物分布广泛，且多为高大乔木，在中国、印度、越南、泰国等地均有分布［１７］。 不同

于其他鳞翅目蛾类，天蛾科昆虫具有粗壮纺锤形的身体和狭长的前翅，因此具有快速且持久飞行的能力［１８］。
它们对环境变化反应迅速，常被作为环境变化的指示物种［１９］，同时也是评估生物多样性的热点类群［２０］。 此

外，天蛾科昆虫相比于其他鳞翅目类群体型较大，分类系统相对明确，长期以来都是群体遗传学及谱系地理学

研究的模式类群［２１—２２］，然而目前对该类群的研究主要集中在系统发育关系构建［２３］、形态学特征描述［２４］、适
生区的鉴定［２５］以及生物多样性［２６］等方面，对于种群遗传分化的研究相对较少。

本研究在海南岛及周边大陆地区采集绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）成虫样本，选
择 ２ 个线粒体基因（ＣＯＩ 和 Ｃｙｔｂ）和 １ 个核基因（ＥＦ⁃１α）作为分子标记，对不同地理种群开展遗传多样性、遗
传分化、基因流和中性检验等分析，探讨在天然地理隔离的情况下，鳞翅目天蛾科昆虫遗传多样性受岛屿地理

分布的影响，从而为海南岛生物多样性的保护提供一定的参考依据。

１　 材料与方法

１．１　 样本采集

　 　 绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）样本采集于 ２０１５—２０１８ 年间，在每年的 ４—７ 月份
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选择植被丰富的样地搭建诱捕架，并于每晚 １９： ００ 至凌晨 ３： ００ 灯诱成虫。 将收集到的样本带回实验室后置

于－２０℃冰箱中保存备用。 具体 １５ 个采样点信息如下表 １。

表 １　 １５ 个采样点分布信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｄｅｔａｉｌｅｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ １５ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

区域
Ｒｅｇｉｏｎ

采样点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

经度（Ｅ）
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度（Ｎ）
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海南省 乐东市黎族自治县尖峰岭国家森林公园 １０８．８０° １８．７０°

海南省 昌江黎族自治县霸王岭国家级自然保护区 １０９．０９° １９．０７°

海南省 五指山市五指山国家级自然保护区 １０９．６７° １８．９０°

海南省 陵水黎族自治县吊罗山国家级自然保护区 １０９．９０° １８．６７°

海南省 三沙市白沙县鹦哥岭罗帅村 １０９．５５° １９．１０°

广东省 韶关市车八岭自然保护区 １１４．２６° ２４．７２°

广东省 云浮市郁南县同乐大山省级自然保护区 １１１．３９° ２３．２０°

广西壮族自治区 防城港市上思县十万大山自然保护区 １０７．９１° ２１．９１°

广西壮族自治区 南宁市良凤江国家森林公园 １０８．２８° ２２．７２°

广西壮族自治区 崇左市弄岗国家级自然保护区 １０６．９６° ２２．４７°

广西壮族自治区 河池市环江毛南族自治县九万山国家级自然保护区 １０８．６３° ２５．３１°

贵州省 茂兰国家级自然保护区 １０７．７６° ２５．３２°

Ｔｈａｎｈ Ｈｏａ 省 越南 Ｘｕａｎ Ｌｉｅｎ 国家公园 １０５．３０° １９．８８°

Ｎｇｈｅ Ａｎ 省 越南 Ｐｕ Ｍａｔ 国家公园 １０４．８６° １９．０６°

Ｎｉｎｈ Ｂｉｎｈ 省 越南 Ｃｕｃ Ｐｈｕｏｎｇ 国家公园 １０５．６１° ２０．３２°

１．２　 扩增测序

基于形态学特征对收集到的成虫样本进行物种鉴定后，选取绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾

（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的腿部组织，低温条件下充分研磨，并使用天根（Ｔｉａｎｇｅｎ）组织 ＤＮＡ 提取试剂盒对样本进行全

基因组 ＤＮＡ 的提取。 使用微量分光光度计检测 ＤＮＡ 的浓度与质量，并用 １％的琼脂糖凝胶电泳来检测 ＤＮＡ
的完整性。 提取成功之后对两个线粒体基因 ＣＯＩ、Ｃｙｔｂ，和一个核基因 ＥＦ⁃１α 进行 ＰＣＲ 扩增。 扩增引物序列

分别参考 Ｆｏｌｍｅｒ 等［２７］、自行设计 （ Ａａ⁃Ｆ： ５′⁃ＧＡＴＣＭＹＴＡＡＴＴＧＡＴＴＴＡＣＣ⁃ ３′； Ａａ⁃Ｒ： ５′⁃ＧＧＴＧＴＴＡＣＴＡＡＴＧＧ
ＡＴＴＡＧＣＴＧＧ⁃３′）以及 Ｒｕｂｉｎｏｆｆ 等［２８］；扩增体系选择 ２５ μＬ ＰＣＲ 反应体系：双端引物各 １ μＬ，２ ×Ｔａｑ ｍｉｘ
１２．５ μＬ，ＤＮＡ １ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ ９．５ μＬ。 扩增程序为预变性 ９４℃ ５ ｍｉｎ，变性 ９４℃ ３０ ｓ，三个分子标记的退火温度

分别为 ５２℃、５５℃和 ６０℃，并设置 ３０ ｓ，延伸 ７２℃ ３０ ｓ，共 ３６ 个循环，最后再延伸 ７２℃，１０ ｍｉｎ。 反应结束后，
取 ５ μＬ ＰＣＲ 产物通过 １％的琼脂糖凝胶电泳检测，以 Ｄ２０００ Ｍａｒｋｅｒ 作为 ＤＮＡ 分子量标准。 观察胶图中是

否为单一条带，确认之后将 ＰＣＲ 产物送至美吉生物公司进行测序。
１．３　 序列处理

为保证数据准确性，对测序数据进行手工校正，对于质量不好的样本序列，重新进行测序或对该样本重新

进行 ＰＣＲ 扩增后再次测序。 利用 ＤＮＡＳＴＡＲ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｄｎａｓｔａｒ．ｃｏｍ ／ ） 软件包中的 ＳｅｑＭａｎ 程序，将序列前

后约 ３０ 个碱基剪切掉，并将同一样本的正反向序列进行拼接，拼接准确率达 １００％后得到完整序列。 使用

ＭＡＦＦＴ［２９］软件进行多重序列比对，导入 ＭＡＧＥ ６［３０］ 中进一步人工校对。 将 ＣＯＩ 基因比对到 ＢＯＬＤ ｖ４
（Ｂａｒｃｏｄｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｄａｔａ Ｓｙｓｔｅｍ， ｖ４）数据库，进一步开展分子水平物种鉴定。 待确认后，再把 ＣＯＩ 和 Ｃｙｔｂ 两个基

因的序列串联合并，用于后续联合分析。
１．４　 遗传多样性分析

使用 ＤｎａＳＰ ５．０［３１］检测线粒体基因 ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 和核基因 ＥＦ⁃１α 的遗传多样性，计算绿带闭目天蛾和构月

天蛾在不同基因上的多态性位点数（Ｎｏ． ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｓｉｔｅｓ）、核苷酸多样性（Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）、单倍型数

（Ｎｏ． ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ） 以及单倍型多样性（Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）等指标。 利用 ＰｏｐＡｒｔ ｖ１．７ 软件（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｏｐａｒｔ．
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ｏｔａｇｏ．ａｃ．ｎｚ）构建单倍型网络图，并在 ＭＡＧＥ ６［３０］ 中基于单倍型数据构建邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ）的系统发

育树。
１．５　 遗传分化和基因流

为了进行遗传分化研究，对不同谱系分组之后，在 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３．５．１．２［３２］ 软件中，利用各单倍型间的 Ｋ２Ｐ 遗

传距离量化地理区域间的遗传分化，通过分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）来判断遗传差异的主要来源，并通过计算种群

间遗传分化系数（ＦＳＴ）和基因流（Ｎｍ）来判断分化的程度。 为进一步推断是否距离隔离促使各群体之间产生了

分化，利用 Ｒ 中的 ｖｅｇａｎ 包［３３］执行 Ｍａｎｔｅｌ 检验以分析遗传距离（ＦＳＴ ／ １－ＦＳＴ）和地理距离（ｋｍ）之间的关系。
１．６　 中性检验

为了推断两物种的历史种群动态，采用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３．５．１．２［３２］软件对两种天蛾进行了中性检验，计算 Ｔａｊｉｍａ′
ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 两个参数，自展值设置为 １０００。

２　 结果与分析

２．１　 遗传多样性

本研究在 １５ 个采样点共采集天蛾样本 １４５ 头，通过形态学和 ＤＮＡ 条形码进行物种鉴定，包括在 ９ 个样

点采集的绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）８８ 头，在 １４ 个样点采集的构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）５７ 头。 对这些样本的

ＣＯＩ、Ｃｙｔｂ 和 ＥＦ⁃１α 基因进行了 ＰＣＲ 扩增和测序，并将 ＣＯＩ 和 Ｃｙｔｂ 基因串联合并后进行联合分析。 若在某个

体中仅扩增出单个线粒体基因，则该基因仅用来进行物种鉴定，不做遗传多样性分析。 最终，在绿带闭目天蛾

中扩增出 ８８ 条 ＣＯＩ－Ｃｙｔｂ 基因和 ８１ 条 ＥＦ⁃１α 基因。 在构月天蛾中扩增出 ５２ 条 ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 基因和 ４２ 条 ＥＦ⁃１α
基因（表 ２）。

通过计算多态性位点数、核苷酸多样性、单倍型数和单倍型多样性等多个指标来分析两种天蛾的遗传多

样性。 结果表明，核基因数据集中多态性位点数和单倍型数均小于基于线粒体基因数据集分析的结果，如在

构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）中，基于线粒体基因数据集的结果显示共包含 ５４ 个多态性位点和 ３７ 个单倍型，而核

基因的结果中仅有 ６ 个多态性位点和 ８ 个单倍型。 在使用线粒体基因数据集分析的结果中，构月天蛾

（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的核苷酸多样性和单倍型多样性（分别为 ０．００８１８±０．０００３４ 和 ０．９８５±０．００７）高于绿带闭目天蛾

（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）。 但核基因（ＥＦ⁃１α）的结果与线粒体基因的结果不同，绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）的核苷酸多

样性（０．００１４７±０．０００２１）和单倍型多样性（０．６８０±０．０４２）高于构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）。 整体来看，两种天蛾都

具有较低的核苷酸多样性和较高的单倍型多样性（表 ２）。

表 ２　 绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的遗传多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ ａｎｄ Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ

数据集
Ｄａｔａｓｅｔｓ

样本数量
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｚｅ

序列长度
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｂｐ

多态性位点数
Ｎｏ． ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｓｉｔｅｓ

核苷酸多样性
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

单倍型数
Ｎｏ． ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

单倍型多样性
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）

ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ ８８ １３８１ ３４ ０．００４３４±０．０００１４ ３９ ０．９４４±０．０１５

ＥＦ⁃１α ８１ ７５７ １４ ０．００１４７±０．０００２１ １６ ０．６８０±０．０４２

构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）

ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ ５２ １３８１ ５４ ０．００８１８±０．０００３４ ３７ ０．９８５±０．００７

ＥＦ⁃１α ４２ ７５７ ６ ０．０００９３±０．０００１７ ８ ０．５５１±０．０７８

基于线粒体基因构建的单倍型网络图和系统发育树的结果表明，绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾

（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）含有类似的谱系地理结构，可以分为越南群体（红色）、两广群体（广东广西，黄绿色）和海南岛

群体（紫色）。 然而，在核基因数据分析结果中未检测到明显的谱系地理结构（图 １，图 ２）。 基于线粒体基因

数据集构建的绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）单倍型网络图中，越南、两广和海南岛群体的单倍型数量分别为
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１５ 个、１６ 个和 ９ 个，其中仅 １ 个单倍型（Ｈ＿９）为越南和两广群体的共享单倍型，其余均为各群体独享单倍型；
构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的三个群体分别含有 １３ 个、１２ 个和 １２ 个单倍型，且均为独享单倍型。 基于核基因数

据集的分析结果表明，绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）越南、两广和海南岛三个群体分别含有 ９ 个、６ 个和 ５ 个单

倍型，海南岛群体具有最少的单倍型数量；构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的三个群体分别含有 ５ 个、３ 个和 ４ 个单倍

型，来自三个群体的 ２７ 个个体共享单倍型 Ｈ＿１， ９ 个个体共享单倍型 Ｈ＿９（图 １）。

图 １　 基于不同数据集构建绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的单倍型网络图

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｆｏｒ Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ ａｎｄ Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄａｔａｓｅｔｓ

两广代表广东广西，每一个圆代表一个单倍型，圆的颜色代表不同的群体，Ｈ＿１—Ｈ＿３９ 代表单倍型的类型，每条竖线代表突变的数量

２．２　 遗传分化和基因流

分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）结果表明绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的遗传变异来源

基本一致。 根据线粒体基因集（ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ）的分析结果，绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）
的遗传变异均主要来自种群间，分别占总变异的 ７１．７３％和 ６１．３３％。 种群间表现出强烈的遗传分化，ＦＳＴ分别

为 ０．７１７ 和 ０．６１３。 然而核基因集（ＥＦ⁃ １α）的结果与线粒体基因集的结果并不一致，核基因集的结果表明两

物种的遗传变异主要来自于种群内，且种群内的变异分别占总变异的 ９５．９８％和 ９１．１３％，各种群间的遗传分

化程度较低，ＦＳＴ分别为 ０．０４０ 和 ０．０８７（表 ３）。
本研究进一步分析了绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的遗传分化程度和基因流水

平，结果表明这两个物种的遗传分化具有一致性。 线粒体数据集 ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 的结果显示绿带闭目天蛾

（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）各群体之间存在很高的遗传分化（ＦＳＴ ＝ ０．２９—０．８４），且基因交流水平较低（Ｎｍ ＝ ０．０９—１．２２）。
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图 ２　 根据单倍型数据使用邻接法构建绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的系统发育树

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｆｏｒ Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ ａｎｄ Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ ｕｓｉｎｇ ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ　

红色、黄绿色和紫色分别代表越南、两广和海南岛群体中的单倍型，黑色代表共享单倍型

构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的不同群体之间，也检测到较高的遗传分化（ＦＳＴ ＝ ０．４７—０．７３）以及缺乏基因交流

（Ｎｍ ＝ ０．１８—０．５７）的情况。 此外，本研究还发现绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）在两广群体和海南岛群体之间的

遗传分化程度最高（０．８４），而构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）在越南群体和海南岛群体之间的遗传分化程度最高

（０．７３），且群体间遗传分化都达到极显著性差异（Ｐ＜０．００１）。 但是核基因数据集检测的结果与线粒体基因数

据集结果不同，绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）各自的三个不同种群间 ＦＳＴ值均小于

０．１５，说明种群间没有明显分化，且绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）的两广、越南、海南岛三个种群间的 Ｎｍ均大于

４，说明基因交流非常频繁（表 ４）。
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表 ３　 绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的分子方差分析

Ｔａｂｌｅ ３　 ＡＭＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ ａｎｄ Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

数据集
Ｄａｔａｓｅｔｓ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

ｄｆ
平方和
Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

变异组成
Ｖａｒｉａｎｃｅ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

变异百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ／ ％

遗传分化指数
Ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ｉｎｄｅｘ ＦＳＴ

绿带闭目天蛾 ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 种群间 ２ １６５．０６８ ２．８４７ ７１．７３ ０．７１７∗∗

（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ） 种群内 ８５ ９５．４１０ １．１２２ ２８．２７

总体 ８７ ２６０．４７７ ３．９７０

ＥＦ⁃１α 种群间 ２ ２．２６５ ０．０２３ ４．０２ ０．０４０∗

种群内 ７８ ４２．１４２ ０．５４０ ９５．９８

总体 ８０ ４４．４０７ ０．５６３

构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ） ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 种群间 ２ １５２．９４８ ４．３７６ ６１．３３ ０．６１３∗∗

种群内 ４９ １３５．１８７ ２．７５９ ３８．６７

总体 ５１ ２８８．１３５ ７．１３５

ＥＦ⁃１α 种群间 ２ １．５４４ ０．０３２ ８．８７ ０．０８７

种群内 ３９ １２．８３７ ０．３２９ ９１．１３

总体 ４１ １４．３８１ ０．３６１

　 　 ∗∗∗、∗∗和∗分别代表 Ｐ 值在 ０．００１、０．０１ 和 ０．０５ 的水平下显著

表 ４　 绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的遗传分化系数（对角线以下）与基因流（对角线以上）

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｓ （ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗｓ （ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ） ｏｆ Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ ａｎｄ Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ

绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ） 构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）

ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 两广 越南 海南岛 ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 两广 越南 海南岛

两广 １．２２ ０．０９ 两广 ０．５７ ０．４５

越南 ０．２９∗∗∗ ０．１７ 越南 ０．４７∗∗∗ ０．１８

海南岛 ０．８４∗∗∗ ０．７４∗∗∗ 海南岛 ０．５３∗∗∗ ０．７３∗∗∗

ＥＦ⁃１α 两广 越南 海南岛 ＥＦ⁃１α 两广 越南 海南岛

两广 ８．０３ １４．４５ 两广 ∞ ３．３２

越南 ０．０６ １７．３６ 越南 －０．０３ ３．３２

海南岛 ０．０３ ０．０３ 海南岛 －０．０３ －０．０３

　 　 两广： 广东和广西

基于线粒体基因数据集的结果表明，两个物种在各群体之间均存在强烈且显著的遗传分化，因此，本研究

以采样点为单位，通过 Ｍａｎｔｅｌ 检验进一步分析了遗传分化和地理距离之间的关系。 结果显示，两个物种在遗

传分化和地理距离之间均存在显著正相关关系：其中绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）中遗传距离和地理距离之间

的相关系数 ｒ ＝ ０．６６３，Ｐ＜０．０５，构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）中遗传距离和地理距离之间的相关系数 ｒ ＝ ０．３６６，Ｐ＜
０．０５。 该结果说明地理距离是造成各群体之间产生遗传分化的原因之一（图 ３）。
２．３　 中性检验

分别用线粒体基因 ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 和核基因 ＥＦ⁃ １α 两种分子标记对绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾

（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）进行中性检验分析，结果如表 ５ 所示，绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的
Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 均为负值，说明发生过一定程度的种群扩张，但是只有绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）在用

核基因分析的结果中达到显著水平（Ｐ＜０．０５）（表 ５）。
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图 ３　 基于线粒体基因检测地理距离与遗传距离之间的相关性

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｅｓ

３　 讨论

３．１　 线粒体基因数据集与核基因数据集中种群遗传分析结果的不一致性

　 　 昆虫线粒体基因具有进化速度较快和母系遗传等特点，是进行物种鉴定和种群遗传学研究常用的分子标

记［３４］；而核基因尽管进化速度较慢，但由于其位点数目多，双亲遗传，可以更加真实准确的反映昆虫的进化情

况［３５］，因此线粒体基因和核基因都是种群遗传学和生物地理学研究中常用的分子标记［３６］。 本研究分别采用

线粒体基因（ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ）和核基因（ＥＦ⁃１α）两种数据集来分析两个天蛾物种在海南岛和周边大陆的遗传分化，
结果发现两种数据集的计算结果并不一致，如线粒体基因的核苷酸多样性高于核基因，这可能是由于线粒体

基因变异水平较高，检测到更多的多态性位点，进而导致了结果的差异。 Ｚｈａｎｇ 等［３７］ 对两个近缘的

Ｃｏｐｔｏｌａｂｒｕｓ 属昆虫研究也发现，相比于核基因 ＰｅｐＣＫ 和 Ｗｇ，线粒体基因 ＣＯＩ 可以检测到更多的变异位点以及

更多的单倍型。 但是也存在特殊情况，比如西花蓟马（Ｆｒａｎｋｌｉｎｉｅｌｌａ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ）中使用 ＣＯＩ 基因鉴定到的单倍

型数量就少于核基因 ＩＴＳ２［３８］。

表 ５　 绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的中性检验结果

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｎｅｕｔｒａｌｉｅｙ ｔｅｓｔｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ ａｎｄ Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

数据集
Ｄａｔａｓｅｔｓ

样本数量
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

中性检验 Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｔｅｓｔ
Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ Ｆｕ′ｓ Ｆｓ

Ｄ Ｐ Ｆｓ Ｐ
绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ） ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ ８８ －０．３４６ ０．４３０ －１９．８１２ ０．０００∗∗∗

ＥＦ⁃１α ８１ －１．７０７ ０．０１８∗∗ －１２．０６８ ０．０００∗∗∗

构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ） ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ ５２ －０．１８８ ０．４８６ －１５．４４２ ０．０００∗∗∗

ＥＦ⁃１α ４２ －１．３１２ ０．１０３ －４．９０６ ０．００２∗∗∗

本研究中，基于线粒体基因计算得到的单倍型网络、分子方差分析和遗传分化等结果都表明，绿带闭目天

蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）在三个群体之间存在谱系地理结构，并且各群体之间存在遗传分

化。 然而核基因的结果却未检测到明显的遗传分化，推测这与线粒体基因较快的进化速度有关。 除此之外，
这可能也是使用少数几个分子标记进行分析的缺陷性。 近年来，随着测序技术的快速发展以及测序价格的大

幅度降低，使得在全基因组水平上进行种群遗传学研究成为可能，这种不一致的现象也有望通过增加基因集

的方法得到大幅度改善。
３．２　 两种天蛾的遗传多样性和分化水平

在群体遗传学中，遗传多样性是表征物种适应能力以及进化潜力的重要参数，而核苷酸多样性和单倍型

多样性是衡量遗传多样性的重要标准［３９—４０］。 通常来说，单倍型多样性高的群体常常也表现为核苷酸多样性
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高等特点，但本文中却表现出不一致的情况，即绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）均表现

出低水平的核苷酸多样性和高水平的单倍型多样性。 这种不一致性在茶棍蓟马（Ｄｅｎｄｒｏｔｈｒｉｐｓ ｍｉｎｏｗａｉ） ［４１］ 的

研究中也有过报道。 Ａｖｉｓｅ 等［４２］认为，这种“低核苷酸多样性高单倍型多样性”的模式可能是因为种群在近期

发生过扩张，这种扩张促使突变的产生，但是核苷酸突变积累的时间相对较短导致的。 在中性检验中也观察

到，两个物种均发生了一定程度的扩张，只是暂未达到显著的水平。
遗传分化是自然界生物群体适应环境的重要遗传基础。 本研究中，基于线粒体基因分析的结果表明，两

种天蛾的遗传变异主要来自于种群间，且两广群体、海南岛群体和越南群体之间的遗传分化程度都很高。 其

中，绿带闭目天蛾 （ Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ） 的最大遗传分化值发生在两广群体和海南岛群体之间；构月天蛾

（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）的最大遗传分化值发生在越南群体和海南岛群体之间，即两种天蛾在各群体间最强烈的遗传分

化都与海南岛群体有关。 此外，单倍型分析的结果显示，绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）在海南岛群体中含有的

单倍型数量最少，构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）在海南岛群体与两广群体中具有相同数量的单倍型，但均少于越南

群体，综合以上结果，说明海南岛群体具有最低的单倍型多样性，并且海南岛群体与周边大陆群体之间已经产

生了强烈的遗传分化。 Ｍａｎｔｅｌ 检验结果表明地理隔离可能是天蛾各群体产生明显遗传分化的重要原因之一。
虽然天蛾科昆虫飞行能力较强［１８］，但受限于岛屿与大陆之间明显的地理阻隔影响，周边大陆群体与海南岛群

体之间具有较强的基因阻隔。 此外，相比于周边大陆地区，海南岛群体较低的单倍型多样性以及微弱的基因

流会导致天蛾类群在面临环境变化时其适应能力的下降，因此未来在海南岛的生物多样性保护工作中，必须

要采取合理的措施以提高海南岛天蛾的遗传多样性。

４　 结论

为探讨鳞翅目天蛾科类群在海南岛和周边大陆的遗传分化情况，本研究在 １５ 个采样点采集绿带闭目天

蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）总共 １４５ 头样本，基于线粒体基因和核基因分子标记，分析了种群

间遗传分化、基因流和种群历史动态等内容。 尽管核基因的分析结果略有不同，但是线粒体基因 ＣＯＩ⁃Ｃｙｔｂ 的

结果显示，绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）和构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）含有低水平的核苷酸多样性和高水平的单倍

型多样性（绿带闭目天蛾（Ｃ． ｒｕｂｒｉｃｏｓａ）：０．００４３４±０．０００１４ 和 ０．９４４±０．０１５；构月天蛾（Ｐ． ｃｏｌｌｉｇａｔａ）：０．００８１８±
０．０００３４和 ０．９８５±０．００７）。 单倍型网络图的结果显示出明显的谱系地理结构，即分为两广、海南岛和越南群

体，各群体之间存在较强的遗传分化（ＦＳＴ为 ０．２９—０．８４ 和 ０．４７—０．７３），尤其与海南岛群体之间，基因交流水

平相对较低。 地理距离与遗传距离之间存在正相关关系（相关系数 ｒ 分别为 ０．６６３ 和 ０．３６６），说明地理隔离

可能是促使海南岛群体与周边大陆群体之间产生遗传分化的原因之一。
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