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Ａｂｓｔｒａｃｔ: 【Ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ】 Ｔｈｅ ｃｈｉｖｅ ｇｎａｔꎬ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ Ｙａｎｇ ａｎｄ Ｚｈａｎｇ (Ｄｉｐｔｅｒａ: Ｓｃｉａｒｉｄａｅ)ꎬ ｉｓ ａ ｓｅｖｅｒｅ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｐｅｓｔ
ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｏｎ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ｄｉｓｐｅｒｓａｌꎬ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ａｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｉｎｓｅｃｔ ｉｓ ｌｉｍｉｔｅｄ. Ｆｉｌｌｉｎｇ ｔｈｉｓ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｇａｐ ｉｓ
ｈａｍｐｅｒｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｌａｃｋ ｏｆ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ. Ｔｈｅ ａｉｍ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｔｏ ｄｅｖｅｌｏｐ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ (ＳＳＲ)
ｍａｒｋｅｒｓ ｆｒｏｍ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇｓ (ＥＳＴｓ) ｔｈａｔ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ. 【Ｍｅｔｈ￣
ｏｄ】 Ｔｈｅ ＳＳＲｓ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ａｎｄ ｔｅｓｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＥＳＴｓ ｏｆ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ. 【Ｒｅｓｕｌｔ】 Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３３８３
ＳＳＲｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ４２０９５ ｕｎｉｇｅｎｅｓ. Ｓｉｘｔｅｅｎ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ａｎｄ ｔｅｓｔｅｄ ｉｎ ３０ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｌａｒｖａｅꎬ ｏｆ ｗｈｉｃｈ
ｎｉｎｅ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ａｍｐｌｉｃｏｎｓ. Ｔｈｉｒｔｙ ａｌｌｅｌｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ３０ ｌａｒｖａｅ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｎｉｎｅ ｍａｒｋｅｒｓꎬ ｗｉｔｈ ａｎ ａｖ￣
ｅｒａｇｅ ｏｆ ３.３３ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ (ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ３ ｔｏ ４). Ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ｏｆ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｗａｓ ０.００００ ~ ０.６８７５ ａｎｄ
０.０３７０~０.６８７７ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｆｉｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ｎｉｎｅ ｌｏｃｉ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｅｐａｒｔｕｒｅ ｆｒｏｍ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ. 【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ
ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ】 Ｔｈｅ ｎｉｎｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａꎻ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇꎻ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

中国重要农业害虫韭菜迟眼蕈蚊多态性 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的开发
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２黑龙江大学生命科学学院ꎬ黑龙江 哈尔滨 １５００８０ꎻ ３山东省农业科学院生物技术研究中心ꎬ山东

济南 ２５０１００ꎻ ４中国农业科学院植物保护研究所ꎬ植物病虫害生物学国家重点实验室ꎬ北京 １０００８１

摘要: 【背景】韭菜迟眼蕈蚊是我国重要的农业害虫ꎬ然而它的遗传资源有限ꎮ 本研究旨在开发韭菜迟眼蕈蚊 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标

记ꎬ为研究不同地区的韭菜迟眼蕈蚊种群结构和遗传多样性奠定基础ꎮ 【方法】从韭菜迟眼蕈蚊的表达序列标签(ＥＳＴ 序

列)中设计 １６ 对简单重复序列(ＳＳＲ)引物ꎬ进一步筛选出 ９ 对具有多态性的 ＳＳＲ 引物ꎮ 【结果】从 ４２０９５ 条 ｕｎｉｇｅｎｅ 中确定

了 ３３８３ 个 ＳＳＲ 位点ꎮ 利用查找到的 ＳＳＲ 位点共设计出 １６ 对引物ꎬ进一步检测筛选发现 ９ 对引物具有多态性ꎬ引物的每个

位点平均有 ３.３３ 个等位基因ꎮ 利用 ９ 对引物对 ３０ 头韭菜迟眼蕈蚊进行检测ꎬ共获得 ３０ 个等位基因ꎬ观测杂合度和期望杂

合度的范围分别为 ０.００００~０.６８７５ 和 ０.０３７０~０.６８７７ꎻ其中ꎬ９ 个位点中有 ５ 个位点显著偏离 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡ꎮ 【结论与

意义】本研究成功从迟眼蕈蚊 ＥＳＴ 序列中筛选出 ９ 个具有多态性的微卫星位点ꎬ这为进一步分析该害虫种群的遗传结构和

遗传多样性奠定了基础ꎮ
关键词: 韭菜迟眼蕈蚊ꎻ 表达序列标签ꎻ 简单重复序列ꎻ 遗传多样性ꎻ 遗传结构
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１　 ＩＮＴＲＯＤＵＣＴＩＯＮ
Ｔｈｅ ｃｈｉｖｅ ｇｎａｔꎬ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ Ｙａｎｇ ａｎｄ

Ｚｈａｎｇ (Ｄｉｐｔｅｒａ: Ｓｃｉａｒｉｄａｅ)ꎬ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒ￣
ｔａｎｔ ｐｅｓｔ ｏｆ ｃｈｉｖｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ (Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７ꎻ Ｔａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１５). Ｔｈｉｓ ｐｅｓｔ ｉｓ ｍａｉｎｌｙ ｄｅｓｔｒｕｃｔｉｖｅ ｔｏ Ｃｈｉｎｅｓｅ
ｃｈｉｖｅｓ (Ａｌｌｉｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ) ｂｕｔ ｃａｎ ａｌｓｏ ａｔｔａｃｋ ｏｔｈｅｒ
ａｌｌｉｕｍ ｖｅｇｅｔａｂｌｅｓꎬ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｃａｂｂａｇｅꎬ ｒａｄｉｓｈꎬ ｍｅｌｏｎꎬ
ｃｅｌｅｒｙꎬ ｍｕｓｈｒｏｏｍｓꎬ ａｎｄ ｖａｒｉｏｕｓ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌｓ (Ｍｅｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００３ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５). Ｔｈｅ ｌａｒｖａｅ ｏｆ Ｂ. ｏｄｏｒ￣
ｉｐｈａｇａ ｃａｎ ｆｅｅｄ ｏｎ ｒｏｏｔｓ ｏｒ ｓｔｅｍｓ ｕｎｄｅｒｇｒｏｕｎｄꎬ ｃａｕ￣
ｓｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｔｏ ｂｅ ｓｔｕｎｔｅｄ ｏｒ ｔｏ ｅｖｅｎ ｄｉｅ ａｎｄ ｒｅｓｕｌｔｉｎｇ ｉｎ
ｓｅｒｉｏｕｓ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｌｏｓｓｅｓ (Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５). Ｔｈｉｓ ｐｅｓｔ
ｃａｎ ｃａｕｓｅ ｓｅｖｅｒｅ ｙｉｅｌｄ ｌｏｓｓｅｓ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃｈｉｖｅｓ ｅｖｅｒｙ
ｙｅａｒ ( Ｄａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１). Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｈｅｌｐｓ ｔｏ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｎｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ( Ｄｅ Ｌｕｃａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００２). Ｓｏ ｆａｒꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｒｅｍａｉｎ ｐｏｏｒｌｙ ｕｎｄｅｒｓｔｏｏｄ.

Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ ( ＳＳＲ)ꎬ ａｌｓｏ ｋｎｏｗｎ ａｓ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓꎬ ｈａｖｅ ｂｅｃｏｍｅ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ (Ｄｅ Ｌｕｃａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００２). ＳＳＲｓ ｃｏｎｔａｉｎ ｔａｎ￣
ｄｅｍ ｒｅｐｅａｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｏｃｉ ｏｆ １ ~ ８ ｂｐ (Ｒｉｃｈａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８). Ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｇｅｎｏｍｅｓꎬ ｃｏ￣
ｄｏｍｉｎａｎｔ ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅꎬ ａｎｄ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
(Ｍｅｌｎｉｋｏｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻ Ｍｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻ Ｙａｋｏｖｉｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎬ ＳＳＲｓ ａｒｅ ｕｓｅｆｕｌ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ( Ｊｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００６). Ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇｓ ( ＥＳＴｓ) ｈａｖｅ ｂｅｅｎ
ａｐｐｌｉｅｄ ｔｏ ｄｉｓｃｏｖｅｒ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｒａｔｈｅｒ ｔｈａｎ ｕｓｉｎｇ ｇｅ￣
ｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４). Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ
ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｉｃ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓꎬ ＥＳＴ￣ｂａｓｅｄ ＳＳＲｓ
ｈａｖｅ ｓｅｖｅｒａｌ ｉｎｔｒｉｎｓｉｃ ａｄｖａｎｔａｇｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｒｅｄｕｃｅｄ ｃｏｓｔｓꎬ
ｆａｓｔｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｍａｒｋｅｒｓꎬ ａｎｄ ｂｒｏａｄ
ｔｒａｎｓｆｅｒａｂｉｌｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ (Ｙｕ ＆ Ｌｉꎬ２００７).

Ｔｈｅ ａｉｍ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｔｏ ｄｅｖｅｌｏｐ ＥＳＴ￣
ＳＳＲｓ ｔｈａｔ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒ￣
ｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ４２０９５
Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｕｎｉｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｆｉｒｓｔｌｙ
ｍｉｎｅｄ ｆｏｒ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ＳＳＲ. Ｔｈｅｎ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｗｅｒｅ
ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｔｏ ｓｅｌｅｃｔ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ. Ｄｕｅ ｔｏ ｌａｃｋ ｏｆ

ｓｕｉｔａｂｌｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒｓꎬ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｏｎ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏ￣
ｇｙꎬ ｄｉｓｐｅｒｓａｌꎬ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ａｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｉｎ￣
ｓｅｃｔ ｉｓ ｌｉｍｉｔｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＥＳＴ￣ＳＳＲｓ ｏｂ￣
ｔａｉｎｅｄ ｆｏｒ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｈｅｌｐｆｕｌ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｏｒｇａｎｉｓｍ.

２　 ＭＡＴＥＲＩＡＬＳ ＡＮＤ ＭＥＴＨＯＤＳ

２.１　 Ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ＥＳＴ ｍｉｎｉｎｇ
Ｓａｍｐｌｅｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｔｉａｎｊｉｎꎬ Ｃｈｉｎａ ｉｎ ２０１３

ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔ ｔｈｅ ＥＳＴ ｌｉｂｒａｒｙ ｏｆ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａ￣
ｇａ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ４２０９５ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｕｎｉｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
(ｄａｔａ ｎｏｔ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ) ｗｅｒｅ ｍｉｎｅｄ ｆｏｒ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ＳＳＲ.
Ｔｈｅ ＤＮＡｓｔａｒ ｓｏｆｔｗａｒｅ ( ＤＮＡＳＴＡＲꎬ Ｍａｄｉｓｏｎꎬ ＷＩꎬ
ＵＳＡ) ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｐｒｅｔｒｅａｔ ｔｈｅ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ＥＳＴ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｖｅｃｔｏｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｓｈｏｒ￣
ｔｅｒ ｔｈａｎ １５０ ｂｐ ｗｅｒｅ ｒｅｍｏｖｅｄ. Ｔｈｅ ｓｏｆｔｗａｒｅ ＭＩＳＡ
(ｈｔｔｐ:∥ｐｇｒｃ.ｉｐｋ－ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ.ｄｅ / ｍｉｓａ / ) ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ
ｓｅａｒｃｈ ＳＳＲｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｒｉｔｅｒｉａ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉ￣
ｄｅ ｒｅｐｅａｔｓ ａｔ ｌｅａｓｔ １２ ｔｉｍｅｓꎬ ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓ ａｔ
ｌｅａｓｔ ｓｉｘ ｔｉｍｅｓꎬ ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓ ａｔ ｌｅａｓｔ ｆｉｖｅ
ｔｉｍｅｓꎬ ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓ ａｔ ｌｅａｓｔ ｆｉｖｅ ｔｉｍｅｓꎬ ａｎｄ
ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｎｄ ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓ ａｔ ｌｅａｓｔ
ｆｏｕｒ ｔｉｍｅｓ.

２.２　 ＤＮＡ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎꎬ ｐｒｉｍｅｒ ｄｅｓｉｇｎ ａｎｄ ｔｅｓｔｉｎｇ
Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ

ｌａｒｖａｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｂｙ
Ｆｒｏｈｌｉｃｈ ｅｔ ａｌ.(１９９９). Ｔｈｅ ＤＮＡ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｓｕｐｅｒｎａｔａｎｔ
ｗａｓ ｓｔｏｒｅｄ ａｔ －２０ ℃. Ｓｉｘｔｅｅｎ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅ￣
ｓｉｇｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ＰＲＩＭＥＲ ＰＲＥＭＩＥＲ ５. ０ ｓｏｆｔｗａｒｅ (Ｌａｌｉ￣
ｔｈａꎬ２０００)ꎬ ａｎｄ ３０ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｌａｒｖａｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ
Ｓｈｏｕｇｕａｎｇꎬ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｈｉｎａ ｉｎ ２０１３ ｗｅｒｅ
ｕｓｅｄ ｔｏ ｔｅｓｔ ｔｈｅ ｖａｌｉｄｉｔｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｆｒｅｓｈｌｙ ｃｏｌ￣
ｌｅｃｔｅｄ ａｎｄ ｓｔｏｒｅｄ ａｔ －２０ ℃. Ｔｈｅ ＤＮＡ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｓｕ￣
ｐｅｒｎａｔａｎｔ ｏｆ ｅａｃｈ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｌａｒｖａ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｓｕｂｓｅ￣
ｑｕｅｎｔ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ. ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗａｓ ｐｅｒ￣
ｆｏｒｍｅｄ ｉｎ １３ μＬ ｖｏｌｕｍｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ０.１３ μＬ ｏｆ Ｔａｑ
ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ (５ Ｕ􀅰μＬ－１)ꎬ １.３ μＬ ｏｆ １０×Ｅａｓｙ Ｔａｑ
ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒꎬ ０.２６ μＬ ｏｆ ｅａｃｈ ｄＮＴＰ (１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)ꎬ
０.２６ μＬ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｒｉｍｅｒ (１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)ꎬ ａｎｄ ２ μＬ
ｏｆ ＤＮＡ. Ｔｈｅ ＰＣＲ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ｉｎｉｔｉａｌ
ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ ａｔ ９４ ℃ ｆｏｒ ５ ｍｉｎꎻ ３５ ｃｙｃｌｅｓ ｏｆ ３０ ｓ ａｔ

􀅰２６２􀅰 生物安全学报　 Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｓａｆｅｔｙ 第 ２５ 卷　

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



９４ ℃ꎬ ４５ ｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａ￣
ｔｕｒｅ (５０~５６ ℃: ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｔｓ ｈａｄ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔ ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ) ꎬ ａｎｄ ３０ ｓ ａｔ ７２ ℃ꎻ ａｎｄ ａ ｆｉｎａｌ
ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｓｔｅｐ ａｔ ７２ ℃ ｆｏｒ ７ ｍｉｎ. Ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅ ｓｉｚｅ ｗａｓ
ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ Ｇａｏ ｅｔ ａｌ. ( ２０１４). Ｂｒｉｅｆｌｙꎬ
ｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ ｒｕｎ ｏｎ ａｎ ＡＢＩ ３７３０ ｘｌ ＤＮＡ ａｎａｌｙ￣
ｚｅｒ ( Ｓａｎｇｏｎꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉꎬ Ｃｈｉｎａ) ａｎｄ ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅ ｓｉｚｅ
ｗａｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ＰＣＲ
ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｔｏ ｔｈｅ ＧｅｎｅＳｃａｎＴＭ ４００ＨＤ ｓｉｚｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｕｓｉｎｇ
ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｖｅｒｓｉｏｎ ３. ２ ( Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓ￣
ｔｅｍｓꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉꎬ Ｃｈｉｎａ).

２.３　 Ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ
Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ (Ｎａ)ꎬ

ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ (Ｈｏ )ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ (Ｈｅ) ｗｅｒｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ＰＯＰＧＥＮＥ
ｖ.１.３１ (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎻ Ｙｅｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９). ＧＥＮＥ￣
ＰＯＰ ｖ.３.４ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ Ｈａｒｄｙ￣
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ ( Ｍｏｒｔｅｇａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｒａｙ￣
ｍｏｎｄ ＆ Ｒｏｕｓｓｅｔꎬ１９９５) ａｎｄ ｔｏ ｃａｌｃｕｌａｔｅ ＦＩＳ ｖａｌｕｅｓ
(Ｗｅｉｒ ＆ Ｃｏｃｋｅｒｈａｍꎬ１９８４).

３　 ＲＥＳＵＬＴＳ
３.１　 Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ

Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３３８３ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｆｒｏｍ ４２０９５ ＥＳＴ ｓｅ￣

ｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ. Ｔｈｅ ３３８３ ＳＳＲｓ ｍａｉｎｌｙ ｃｏｍ￣
ｐｒｉｓｅｄ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ (１４０８)ꎬ ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ (６９３)ꎬ
ａｎｄ ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ (１２１０) ｒｅｐｅａｔｓꎬ ｗｉｔｈ ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
(４１)ꎬ ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ (２８) ａｎｄ ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ (３)
ｒｅｐｅａｔｓ ｂｅｉｎｇ ｕｎｃｏｍｍｏｎ (Ｔａｂｌｅ １).

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ
ＥＳＴ￣ＳＳＲｓ ｉｎ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲｓ

Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １４０８
Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ６９３
Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １２１０
Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ４１
Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ２８
Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ３
Ｔｏｔａｌ ３３８３

　 　 Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ Ａ / Ｔ ｍｏｔｉｆｓ
ｗｅｒｅ ｍｏｓｔ ｃｏｍｍｏｎ (Ｔａｂｌｅ ２). Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＡＧ / ＣＴ ｍｏｔｉｆｓ ｄｏｍｉｎａｔｅｄꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ＡＣ / ＧＴ
ａｎｄ ＡＴ / ＡＴ (Ｔａｂｌｅ ２). Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅ￣
ｐｅａｔｓꎬ ＡＡＣ / ＧＴＴ ｍｏｔｉｆｓ ｗｅｒｅ ｍｏｓｔ ｃｏｍｍｏｎ ꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ
ｂｙ ＡＴＣ / ＡＴＧ ａｎｄ ＡＡＧ / ＣＴＴ (Ｔａｂｌｅ ２). Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉ￣
ｄｅꎬ ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎬ ａｎｄ ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓ ｈａｄ
ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｌｏｗ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ (<１.００％).

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｍａｉｎ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲｓ ｉｎ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ

Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ　 Ｎｕｍｂｅｒ Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ (％) Ｒｅｐｅａｔ ｎｕｍｂｅｒ Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ　 Ｎｕｍｂｅｒ Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ (％) Ｒｅｐｅａｔ ｎｕｍｂｅｒ

Ａ / Ｔ １３９８ ４１.３２ １２~２４ ＡＡＡＧ / ＣＴＴＴ ２ ０.０６ ５
Ｃ / Ｇ １０ ０.３０ １２~２１ ＡＡＡＴ / ＡＴＴＴ ３ ０.０９ ５~６
ＡＣ / ＧＴ ３０１ ８.９０ ６~１２ ＡＡＣＣ / ＧＧＴＴ １ ０.０３ ５
ＡＧ / ＣＴ ３４９ １０.３２ ６~１２ ＡＡＣＧ / ＣＧＴＴ １ ０.０３ ５
ＡＴ / ＡＴ ４３ １.２７ ６~１２ ＡＡＣＴ / ＡＧＴＴ １ ０.０３ ５
ＡＡＣ / ＧＴＴ ５０５ １４.９３ ５~８ ＡＡＧＴ / ＡＣＴＴ ３ ０.０９ ５
ＡＡＧ / ＣＴＴ １６９ ５.００ ５~８ ＡＡＴＣ / ＡＴＴＧ １ ０.０３ ５
ＡＡＴ / ＡＴＴ ５２ １.５４ ５~６ ＡＡＴＧ / ＡＴＴＣ １ ０.０３ ５
ＡＣＣ / ＧＧＴ ９７ ２.８７ ５~８ ＡＣＡＧ / ＣＴＧＴ ９ ０.２７ ５~６
ＡＣＧ / ＣＧＴ ３７ １.０９ ５~６ ＡＣＡＴ / ＡＴＧＴ １ ０.０３ ５
ＡＣＴ / ＡＧＴ ２９ ０.８６ ５~８ ＡＣＧＧ / ＣＣＧＴ １ ０.０３ ５
ＡＧＣ / ＣＴＧ １０６ ３.１３ ５~８ ＡＣＴＣ / ＡＧＴＧ １ ０.０３ ５
ＡＧＧ / ＣＣＴ ２１ ０.６２ ５~６ ＡＴＣＣ / ＡＴＧＧ １ ０.０３ ５
ＡＴＣ / ＡＴＧ １８８ ５.５６ ５~８ ＡＴＣＧ / ＡＴＣＧ １ ０.０３ ５
ＣＣＧ / ＣＧＧ ６ ０.１８ ５~６ Ｏｔｈｅｒｓ ３１ ０.９２ ５~６
ＡＡＡＣ / ＧＴＴＴ １４ ０.４１ ５
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Ｙｕｎ￣ｌｉ ＴＡＯ ｅｔ ａｌ.: Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｒｏｍ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ
(Ｄｉｐｔｅｒａ: Ｓｃｉａｒｉｄａｅ)ꎬ ａ ｓｅｒｉｏｕｓ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｐｅｓｔ ｉｎ Ｃｈｉｎａ

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



３.２　 Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ａｎｄ ｔｅｓｔｉｎｇ
Ｓｉｘｔｅｅｎ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ＰＲＩＭ￣

ＥＲ ＰＲＥＭＩＥＲ ５.０ ｓｏｆｔｗａｒｅ. Ｗｅ ｔｅｓｔｅｄ １６ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ
ｉｎ ｔｈｅ ３０ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｌａｒｖａｅ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｏｎｌｙ ｎｉｎｅ
ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ａｍｐｌｉｃｏｎｓ ａｎｄ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｐｏｌｙ￣
ｍｏｒｐｈｉｓｍｓ. Ｗｅ ｕｓｅｄ ｔｈｅ ｎｉｎｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ３０

ａｌｌｅｌｅｓꎬ ｗｉｔｈ ３ ~ ４ ａｌｌｅｌｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｐｅｒ ｌｏｃｕｓ. Ｔｈｅ ｏｂ￣
ｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｗａｓ ０. ００００ ~
０.６８７５ ａｎｄ ０. ０３７０ ~ ０. ６８７７ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｆｉｖｅ ｌｏｃｉ
(ｃｏｄｅ: ３４７７ꎬ ３３７３ꎬ ２４７９ꎬ ２７４５ꎬ ａｎｄ ２３１２) ｅｘｈｉｂｉ￣
ｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｅｐａｒｔｕｒｅ ｆｒｏｍ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂ￣
ｒｉｕｍ (Ｔａｂｌｅ ３).

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇ￣ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ
ｉｎ ｏｎｅ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

Ｌｏｃｕｓ ＳＳＲ　 　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′－３′)　 　 Ｔａ(℃) Ｓｉｚｅ (ｂｐ) Ｎａ Ｈｏ Ｈｅ ＦＩＳ Ｐ
３４７７ (ＴＴＧ) ５ Ｆ: ＡＣＧＡＡＴＧＡＣＴＴＧＧＣＡＡＡＡ ５１ １５１ ３.０００ ０.０４４５ ０.１３２１ ０.６６１３ ０.０２３３

Ｒ: ＴＣＴＧＧＴＧＡＡＧＡＡＡＧＡＡＡＧＡＡＴＡ
３３７３ (ＧＴ) ６ Ｆ: ＣＧＧＣＡＧＴＣＧＴＡＴＣＡＣＡＧＴ ５５ １２４ ２.０００ ０.００００ ０.０７５４ １.００００ ０.０００４

Ｒ: ＴＴＣＣＡＴＣＡＧＡＴＣＡＣＡＴＡＴＴＡＡＧ
９８３０ (ＡＧ) １１ Ｆ: ＧＴＴＧＴＴＴＧＣＧＡＧＴＴＧＴＡＴ ５０ ９４ ６.０００ ０.３３３３ ０.５１１９ ０.３０１７ ０.０９９２

Ｒ: ＡＡＧＴＴＧＴＴＧＧＴＴＣＧＴＡＡＧ
２４７９ (ＧＴＡ) ５ Ｆ: ＧＡＧＧＣＡＣＣＴＧＴＴＴＧＡＣＧＧ ５６ １５０ ２.０００ ０.００００ ０.３５２２ １.００００ ０.００００∗

Ｒ: ＣＧＡＴＡＣＣＣＡＡＧＣＴＣＣＡＴＴ
８８２５ (ＡＡＣ) ５ Ｆ: ＡＣＴＧＴＧＡＣＧＧＴＴＧＧＡＡＡＣ ５５ １２１ ２.０００ ０.０３７０ ０.０３７０ ０.００００ －

Ｒ: ＧＣＡＴＴＧＴＡＡＣＴＡＣＣＡＣＣＡＧＡ
２７４５ (ＣＧＡ) ５ Ｆ: ＴＣＧＧＡＡＧＡＴＧＴＧＧＣＴＡＴＴ ５２ ９９ ５.０００ ０.５２９４ ０.５７２２ ０.０７６９ ０.００３８

Ｒ: ＡＧＴＧＡＣＣＣＣＡＴＣＡＡＣＡＡＴ
２３１２ (ＴＧＧ) ５ Ｆ: ＡＣＣＧＣＡＴＴＡＣＣＡＴＴＧＴＣＡ ５５ １３９ ５.０００ ０.１４２９ ０.２６１０ ０.４５７３ ０.０２６９

Ｒ: ＡＣＡＴＧＧＴＣＡＡＧＡＧＣＣＴＧＣ
４０８１ (ＡＣ) ７ Ｆ: ＧＡＧＣＡＡＧＣＧＣＣＴＡＡＣＴＴＴ ５４ １１０ ２.０００ ０.６８７５ ０.４９８０ －０.３９８３ ０.１５９０

Ｒ: ＧＣＧＴＧＣＡＣＡＴＴＴＡＴＴＣＧＴ
４４８１ (ＴＴＧ)５(ＡＧ)６ Ｆ: ＣＣＡＡＣＡＴＧＣＣＡＡＧＡＡＡＧＧ ５６ １０１ ７.０００ ０.５７１４ ０.６８７７ ０.１７１６ ０.２０７６

Ｒ: ＧＡＧＡＴＧＧＧＡＴＧＡＣＧＧＡＧＡ

　 　 ＳＳＲ: Ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎻ Ｆ: Ｆｏｒｗａｒｄꎻ Ｒ: Ｒｅｖｅｒｓｅꎻ Ｔａ: Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎻ Ｎａ: Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈｏ: Ｏｂ￣
ｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｈｅ: Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ ＦＩＳ: Ｅｓｔｉｍａｔｏｒ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ Ｐ: Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｖａｌｕｅ ｏｆ Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅ￣
ｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ (∗Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ａｔ Ｐ<０.０５).

４　 ＤＩＳＣＵＳＳＩＯＮ
Ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐｅｓｔ ｉｎ

ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｄｕｅ ｔｏ ｌａｃｋ ｏｆ ｓｕｉｔ￣
ａｂｌｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒｓꎬ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｏｎ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｙꎬ
ｄｉｓｐｅｒｓａｌꎬ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ａｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｉｎｓｅｃｔ ｉｓ
ｌｉｍｉｔｅｄ. Ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｐｒｅａｄ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｆｉｅｌｄꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｒｅｇｉｏｎａｌ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｉｓ ｐｅｓｔ. Ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｓｐｒｅａｄ ｍｏｄｅｌ ｏｆ
ａ ｐｅｓｔ ｉｎｓｅｃｔ ｃａｎ ｂｅ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｖｉａ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ￣
ｃｌｕｄｉｎｇ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ. Ｔｈｅ ｄｅｓｉｇｎ ａｎｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ａｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ
ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔ ｐｅｓｔｓ. Ｕｓｉｎｇ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ
ｍａｒｋｅｒｓꎬ Ｇａｏ ｅｔ ａｌ. ( ２０１４ ) ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｓｐｒｅａｄ ｏｆ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｗｈｉｔｅｆｌｙꎬ Ｔｒｉａｌｅｕｒｏｄｅｓ ｖａｐｏ￣

ｒａｒｉｏｒｕｍ (Ｗｅｓｔｗｏｏｄ)ꎬ ｉｎ ｓｏｍｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ｗａｓ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗｈｅｒｅ ｉｔ
ｗａｓ ｉｎｉｔｉａｌｌｙ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ.

Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ＥＳＴｓ ｏｆ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈ￣
ａｇａ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ
ＳＳＲｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｖａｒｉｅｄ ｇｒｅａｔｌｙ. Ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｃｏｍｍｏｎ
ｍｏｔｉｆｓ ｗｅｒｅ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｔｈｅ
ｗｅｓｔｅｒｎ ｆｌｏｗｅｒ ｔｈｒｉｐｓꎬ Ｆｒａｎｋｌｉｎｉｅｌｌａ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ (Ｄｕａｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２). Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｐｅａｔ
ｍｏｔｉｆ ｔｙｐｅｓ ｄｉｆｆｅｒｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ (ｓｅｅ Ｄｕａｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ
ｍｏｔｉｆ ｔｙｐｅｓ ｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ.

Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ４２０９５ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｕｎｉｇｅｎｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓꎬ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ３３８３ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｗｅｒｅ ｒｅｖｅａｌｅｄꎬ ｗｈｉｃｈ
ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｔｈａｔ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ａｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｗｉｄｅｌｙ ｉｎ ｔｈｅ ＥＳ￣
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Ｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｉｃ
ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓꎬ ＥＳＴ￣ｂａｓｅｄ ＳＳＲｓ ｈａｖｅ ｓｅｖｅｒａｌ ｉｎｔｒｉｎｓｉｃ
ａｄｖａｎｔａｇｅｓ (Ｙｕ ＆ Ｌｉꎬ２００７). Ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｓｔｕｄｙ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ＥＳＴｓ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｆｕｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＳＳＲ
ｍａｒｋｅｒｓ (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４). Ｔｈｅ ｎｅｗ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ
ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｈｅｌｐｆｕｌ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｎｄ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｂ. ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｉｎ Ｃｈｉｎａ.

Ａｃｋｎｏｗｌｅｄｇｍｅｎｔｓ: Ｗｅ ａｐｐｒｅｃｉａｔｅ Ｗｅｉ￣ｈｏｎｇ ＸＵ
(Ｔｉａｎｊｉｎ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ) ｆｏｒ ｐｒｏｖｉ￣
ｄｉｎｇ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ａｎｄ ａｎｏｎｙｍｏｕｓ ｒｅ￣
ｖｉｅｗｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅｉｒ ｈｅｌｐｆｕｌ ｃｏｍｍｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｍａｎｕｓｃｒｉｐｔ.

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ

Ｄａｎｇ Ｚ Ｈꎬ Ｄｏｎｇ Ｊ Ｚꎬ Ｇａｏ Ｚ Ｌꎬ Ｊｉａ Ｈ Ｍꎬ Ｚｈａｎｇ Ｋ Ｊ ａｎｄ Ｐａｎ
Ｗ Ｌꎬ ２００１. Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｉｎｊｕｒｙ ｏｆ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｏｎ
ｌｅｅｋ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｈｅｂｅｉꎬ ２４(４): ６５－６８ (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ).

Ｄｅ Ｌｕｃａ Ｆꎬ Ｒｅｙｅｓ Ａꎬ Ｖｅｒｏｎｉｃｏ Ｐꎬ Ｄｉ Ｖｉｔｏ Ｍꎬ Ｌａｍｂｅｒｔｉ Ｆ ａｎｄ
Ｄｅ Ｇｉｏｒｇｉ Ｃꎬ ２００２. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ (ＧＡＡＡ) ｍｉｃｒｏ￣
ｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｒｅｇｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｐａｒａｓｉｔｉｃ ｎｅｍａｔｏｄｅ Ｍｅｌｏｉｄｏｇｙｎｅ
ａｒｔｉｅｌｌｉａ. Ｇｅｎｅꎬ ２９３(１ / ２): １９１－１９８.

Ｄｕａｎ Ｈ Ｓꎬ Ｚｈａｎｇ Ａ Ｓꎬ Ｚｈａｏ Ｃ Ｚꎬ Ｙｕ Ｙ ａｎｄ Ｃｈｕ Ｄꎬ ２０１２.
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ ＥＳＴ￣
ＳＳＲｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ Ｇｅｎｏｍｉｃ￣ＳＳＲｓ
ｉｎ Ｆｒａｎｋｌｉｎｉｅｌｌａ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ (Ｔｈｙｓａｎｏｐｔｅｒａ: Ｔｈｒｉｐｉｄａｅ). Ａｃ￣
ｔａ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ５５(６): ６３４－６４０ (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ).

Ｆｒｏｈｌｉｃｈ Ｄ Ｒꎬ Ｔｏｒｒｅｓ￣Ｊｅｒｅｚ Ｉꎬ Ｂｅｄｆｏｒｄ Ｉ Ｄꎬ Ｍａｒｋｈａｍ Ｐ Ｇ ａｎｄ
Ｂｒｏｗｎ Ｊ Ｋꎬ １９９９. Ａ ｐｈｙｌｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｂｅｍｉｓ￣
ｉａ ｔａｂａｃｉ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｌｅｘ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｍａｒｋ￣
ｅｒｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ８(１０): １６８３－１６９１.

Ｇａｏ Ｒ Ｒꎬ Ｚｈａｎｇ Ｗ Ｐꎬ Ｗｕ Ｈ Ｔꎬ Ｚｈａｎｇ Ｒ Ｍꎬ Ｚｈｏｕ Ｈ Ｘꎬ Ｐａｎ
Ｈ Ｐꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｊꎬ Ｂｒｏｗｎ Ｊ Ｋ ａｎｄ Ｃｈｕ Ｄꎬ ２０１４. Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｗｈｉｔｅｆｌｙꎬ Ｔｒｉａｌｅｕｒｏｄｅｓ ｖａｐｏｒａｒｉｏ￣
ｒｕｍ (Ｗｅｓｔｗｏｏｄ)ꎬ ａｎ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ａｍｅｒｉｃａｓꎬ
６０ ｙｅａｒｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｖａｄｉｎｇ Ｃｈｉｎａ. Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃ￣
ｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ １５(８): １３５１４－１３５２８.

Ｊｕｎｇ Ｊꎬ Ｌｅｅ Ｅ ａｎｄ Ｋｉｍ Ｗꎬ ２００６. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ
ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ Ａｎｏｐｈｅｌｅｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ ａ
ｍａｌａｒｉａ ｖｅｃｔｏｒ ｍｏｓｑｕｉｔｏ ｉｎ ｔｈｅ Ｅａｓｔ Ａｓｉａ ｒｅｇｉｏｎ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅ￣
ｃｏｌｏｇｙ Ｎｏｔｅｓꎬ ６(４): １２７２－１２７４.

Ｌａｌｉｔｈａ Ｓꎬ ２０００. Ｐｒｉｍｅｒ ｐｒｅｍｉｅｒ ５. ＢｉｏＴｅｃｈ Ｓｏｆｔｗａｒｅ ＆ Ｉｎｔｅｒｎｅｔ
Ｒｅｐｏｒｔꎬ １(６): ２７０－２７２.

Ｌｉ Ｈ Ｊꎬ Ｈｅ Ｘ Ｋꎬ Ｚｅｎｇ Ａ Ｊꎬ Ｌｉｕ Ｙ Ｊ ａｎｄ Ｊｉａｎｇ Ｓ Ｒꎬ ２００７. Ｂｒａ￣
ｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ ｃｏｐｕｌａｔｏｒｙ ｂｅｈａｖｉｏｒ ａｎｄ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ａ ｆｅ￣
ｍａｌｅ ｓｅｘ ｐｈｅｒｏｍｏｎｅ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ａｎｄ Ｕｒｂａｎ Ｅｎ￣

ｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ ２４(１): ２７－３４.
Ｍｅｉ Ｚ Ｘꎬ Ｗｕ Ｑ Ｊꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｊ ａｎｄ Ｈｕａ Ｌꎬ ２００３. Ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｙꎬ

ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ. Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇ￣
ｉｃａｌ Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅꎬ ４０(５): ３９６－３９８ (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ).

Ｍｅｌｎｉｋｏｖａ Ｍ Ｎꎬ Ｐｅｔｒｏｖ Ｎ Ｂꎬ Ｌｏｍｏｖ Ａ Ａꎬ Ｌａ Ｐｏｒｔａ Ｎ ａｎｄ Ｐｏｌｉｔｏｖ
Ｄ Ｖꎬ ２０１２. Ｔｅｓｔｉｎｇ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐ￣
ｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｅｕｒａｓｉａｎ ｓｐｒｕｃｅｓ Ｐｉｃｅａ ａｂｉｅｓ (Ｌ.) Ｋａｒｓｔ. ａｎｄ Ｐｉｃｅａ
ｏｂｏｖａｔａ Ｌｅｄｅｂ. Ｒｕｓｓｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ４８(５): ５６２－５６６.

Ｍｅｎｇ Ｙꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙꎬ Ｌｉａｎｇ Ｈ Ｗꎬ Ｘｉａｏ Ｈ Ｂ ａｎｄ Ｘｉｅ Ｃ Ｘꎬ ２０１２.
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｇｉａｎｔ ｓａｌａｍａｎｄｅｒ (Ａｎｄｒｉａｓ ｄａ￣
ｖｉｄｉａｎｕｓ) ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｎｏｖｅｌ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ. Ｒｕｓｓｉａｎ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ４８(１２): １２２７－１２３１.

Ｍｏｒｔｅｇａ Ｋ Ｇꎬ Ｈｏｒｓｂｕｒｇｈ Ｇ Ｊꎬ Ｉｌｌｅｒａ Ｊ Ｃ ａｎｄ Ｄａｗｓｏｎ Ｄ Ａꎬ
２０１５. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ Ｓａｘｉｃｏｌａ
ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ７(１): ２７３－２７８.

Ｒａｙｍｏｎｄ Ｍ ａｎｄ Ｒｏｕｓｓｅｔ Ｆꎬ １９９５. ＧＥＮＥＰＯＰ (ｖｅｒｓｉｏｎ １.２):
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｆｏｒ ｅｘａｃｔ ｔｅｓｔｓ ａｎｄ ｅｃｕｍｅｎｉｃｉｓｍ.
Ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈｅｒｅｄｉｔｙꎬ ８６: ２４８－２４９.

Ｒｉｃｈａｒｄ Ｇ Ｆꎬ Ｋｅｒｒｅｓｔ Ａ ａｎｄ Ｄｕｊｏｎ Ｂꎬ ２００８. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｉｃｓ
ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ＤＮＡ ｒｅｐｅａｔｓ ｉｎ ｅｕｋａｒｙｏｔｅｓ. Ｍｉｃｒｏｂｉ￣
ｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓꎬ ７２(４): ６８６－７２７.

Ｔａｏ Ｙ Ｌꎬ Ｇｕｏ Ｙ Ｎꎬ Ｗａｎｇ Ｊꎬ Ｌｉ Ｌ Ｌꎬ Ｙｕ Ｙ ａｎｄ Ｃｈｕ Ｄꎬ ２０１５. Ｄｅ￣
ｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｗｏｌｂａｃｈｉａ ｉｎ Ｂｒａｄｙｓｉａ ｏｄｏｒｉｐｈａｇａ
(Ｄｉｐｔｅｒａ: Ｓｃｉａｒｉｄａｅ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｈｉ￣
ｎａ. Ａｃｔａ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ５８(４): ４５４－４５９ (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ).

Ｗａｎｇ Ｈ Ｍꎬ Ｚｈａｏ Ｈ Ｈꎬ Ｚｈａｏ Ｃ Ｚ ａｎｄ Ｃｈｕ Ｄꎬ ２０１４. ＥＳＴ￣ＳＳＲ
ｍａｒｋｅｒｓ ｆｒｏｍ Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒａ ｇｌｙｃｉｎｅｓ Ｉｃｈｉｎｏｈｅ. Ｒｕｓｓｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ
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Ｗｅｉｒ Ｂ Ｓ ａｎｄ Ｃｏｃｋｅｒｈａｍ Ｃ Ｃꎬ １９８４. Ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ Ｆ￣ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｆｏｒ ｔｈｅ
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