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基于微卫星标记的苹果绵蚜种群遗传结构动态
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摘要: 【目的】苹果绵蚜是我国重要的入侵害虫ꎬ对苹果生产造成了严重危害ꎮ 近年来ꎬ苹果绵蚜扩散面积增大ꎬ危害加重ꎮ
了解苹果绵蚜入侵过程中的分子生态变化ꎬ可为该虫的综合防控提供依据ꎮ 【方法】利用微卫星标记技术ꎬ选择 ６ 个微卫星

位点对山东省 ６ 个地区(烟台、威海、青岛、潍坊、聊城、泰安)２０１２—２０１５ 年苹果绵蚜种群遗传结构变化规律进行分析ꎮ
【结果】２０１２—２０１５ 年ꎬ山东省 ６ 个地区的苹果绵蚜遗传多样性随时间推移逐渐降低ꎮ 其中ꎬ２０１２ 年的遗传多样性极显著

高于 ２０１３—２０１５ 年ꎻ２０１３—２０１５ 年之间虽然差异不显著ꎬ但随时间推移ꎬ等位基因观测值(Ｎａ)和期望杂合度(Ｈｅ)等遗传

多样性指数有逐渐降低的趋势ꎮ 通过无限等位基因模型、双相突变模型和逐步突变模型分析发现ꎬ６ 个地区的苹果绵蚜均

经历了瓶颈效应ꎬ是遗传多样性降低的主要原因ꎮ 对 ６ 个微卫星位点分析发现ꎬＥｒｉｏ２０、 Ｅｒｉｏ７５ 和 Ｅｒｉｏ７８ 扩增到的苹果绵蚜

等位基因数量以及这 ３ 个位点的多样性指数随时间推移逐渐降低ꎮ 【结论】Ｅｒｉｏ２０、 Ｅｒｉｏ７５ 和 Ｅｒｉｏ７８ 是引起苹果绵蚜遗传

多样性降低的主要多态位点ꎮ 苹果绵蚜可能进化出了“超级克隆”基因型ꎬ因此ꎬ其可在我国适应不同生态环境并增大扩散
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　 　 苹果绵蚜 Ｅｒｉｏｓｏｍａ ｌａｎｉｇｅｒｕｍ (Ｈａｕｓｍａｎｎ)ꎬ别
名绵蚜、血色蚜虫、赤蚜、白毛虫ꎬ属半翅目瘿绵蚜

科绵蚜属ꎬ是一种重要的世界检疫性害虫ꎬ也是我

国重要的入侵生物之一(郭小侠等ꎬ２０１１ꎻ 贺春玲

等ꎬ２００４ꎻ 王兴亚等ꎬ２０１１ꎻ 吴海军等ꎬ２００７ꎻ Ｒｕｉｚ￣
Ｍｏｎｔｏｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ 苹果绵蚜通常聚集在苹果树

剪锯口和伤口、树皮的裂缝、新梢叶腋、果枝顶部、
果柄、果实梗洼和萼洼处以及浅根部进行刺吸危

害ꎬ降低果实的品质与产量ꎬ严重威胁苹果生产(王
西存等ꎬ２０１１ꎻ Ａｔｅｙｙａｔ ＆ Ａｌａｎｔａｒｙꎬ２００９ꎻ Ｈａｖｉｌｌ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｋｅｌｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４ꎻ Ｎｉｃｈｏｌａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５)ꎮ
２０ 世纪五六十年代ꎬ我国通过连续施用药剂、释放

天敌日光蜂 Ｐｈｅｌｉｎｕｓ ｍａｌｉ (Ｈａｌｄｅｍａｎ)和种植抗性

品种等措施ꎬ将苹果绵蚜控制在了较低水平ꎬ但自

９０ 年代中期开始ꎬ苹果绵蚜又在我国进一步扩散蔓

延 (Ａｔｅｙｙａｔ ＆ Ａｌａｎｔａｒｙꎬ２０１０)ꎬ呈现自东向西扩大

危害的态势ꎮ 近年来ꎬ该虫已传到江苏(赵增锋ꎬ
２０１２)、河北 (张福芹ꎬ ２００２)、天津 ( Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)、山西(董锦花等ꎬ２００８)、河南(李定旭等ꎬ
２００３)、新疆等地(王朴等ꎬ２００７ꎻ 于江南等ꎬ２００８)ꎬ
并且在新疫区危害日趋严重ꎮ

生物为了生存而适应环境ꎬ种群遗传多样性和

等位基因分布可能随着环境因素的变化而变化ꎬ因
此ꎬ遗传多样性能够反应生物对环境变化的适应能

力(段云ꎬ２０１３)ꎮ 随着分子生物学在昆虫学中的应

用日趋广泛ꎬ遗传多样性在农业害虫防治中发挥了

重要作用ꎮ 近年来ꎬ全球环境条件发生较大变化ꎬ
害虫遗传动态规律成为研究热点ꎮ Ｌａｖａｎｄｅｒｏ ｅｔ ａｌ.
(２００９)以智利中部的 ２７ 个苹果绵蚜种群为研究对

象ꎬ发现 ８ 对微卫星引物对苹果绵蚜均具有多态

性ꎬ每个位点含 ３ ~ １１ 个等位基因ꎬ观测杂合度为

０.４１~０.９３ꎬ证明 ８ 对微卫星引物可用于苹果绵蚜

种群遗传研究ꎮ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.(２０１５)通过微卫星标记

中国 ２４ 个苹果绵蚜种群ꎬ发现山东、辽宁和邻近地

区的 １９ 个苹果绵蚜种群具有相似的遗传多样性和

遗传结构ꎬ形成一个不同于云南和新疆的庞大的随

机交配种群ꎮ Ｔｉｍｍ ｅｔ ａｌ.(２００５)运用扩增片段长度

多态 性 ( ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ
ＡＦＬＰ)手段对南非苹果绵蚜孤雌生殖种群的遗传

结构及遗传多样性进行研究ꎬ发现苹果绵蚜种群表

现低水平的遗传变异ꎮ 然而ꎬ有关苹果绵蚜遗传结

构动态的报道较少ꎮ
本文利用微卫星标记( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎬ

ＳＳＲ)技术ꎬ研究山东省 ６ 个地区苹果绵蚜 ２０１２—
２０１５ 年遗传多样性变化情况ꎬ以期为该虫的综合防

控提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 苹果绵蚜样本采集

于 ２０１２ 年 ７ 月、２０１３ 年 ７ 月、２０１４ 年 ８ 月、
２０１５ 年 ８ 月ꎬ在山东省青岛市、聊城市、烟台市、潍
坊市、泰安市、威海市 ６ 个地区采集苹果绵蚜成虫ꎮ
将采集到的 ２４ 个种群共 ４１２ 个苹果绵蚜样本放入

离心管中ꎬ浸泡在 １００％无水乙醇中ꎬ在－２０ ℃冰箱

中保存待用ꎮ

１.２　 苹果绵蚜 ＤＮＡ 提取

苹果绵蚜 ＤＮＡ 提取参照 Ｓｕｎｎｕｃｋｓ ＆ Ｈａｌｅｓ
(１９９６)和 Ｗｅｉｒ ＆ Ｃｏｃｋｅｒｈａｍ (１９８４)的方法ꎬ稍有

改动ꎮ 先将单头苹果绵蚜放入 ０.２ ｍＬ 离心管中ꎬ加
入 １０ μＬ 裂解液(０.４５％ Ｔｗｅｅｎ￣２０、ｐＨ＝８.４ 的 ０.４５％
ＮＰ￣４０、１０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌ、５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＫＣｌ)ꎬ
用 １０ μＬ 封口枪头将苹果绵蚜研磨碎ꎬ再加入 ９０ μＬ
裂解液ꎮ ６５ ℃温浴 １５ ｍｉｎꎬ９５ ℃加热 １０ ｍｉｎ 后ꎬ储
存于－２０ ℃以下备用ꎮ

１.３　 ＳＳＲ 的 ＰＣＲ 扩增、电泳及检测

ＳＳＲ 的 ＰＣＲ 所用引物(表 １)设计参照 Ｌａｖａｎｄｅｒｏ
ｅｔ ａｌ. (２００９)的方法ꎮ 反应体系(１３ μＬ):１０×Ｂｕｆｆｅｒ
(＋Ｍｇ２＋) １.３０ μＬꎬｄＮＴＰｓ １.０４ μＬꎬ上、下游引物分别

０.２６ μＬꎬ ｄｄＨ２Ｏ ７. ９４ μＬꎬＴａｑ 酶 (ＰＣ１１００ꎬ Ｓｏｌａｒｂｉｏꎬ

５ Ｕ􀅰μＬ－１) ０.２ μＬꎬ模板 ２ μＬꎮ 反应程序:９４ ℃预变

性 ４ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性３０ ｓꎬ５０~６０ ℃复性４５ ｓꎬ７２ ℃延伸

１ ｍｉｎꎬ共 ３５ 个循环ꎻ最后 ７２ ℃ ７ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物用

１％琼脂糖凝胶电泳分离ꎬ经溴化乙锭染色后在紫外凝

胶成像仪上观察ꎬ选取电泳效果好的产物送上海生物

工程有限公司进行 ＳＴＲ(ｓｈｏｒｔ ｔａｎｄｅｍ ｒｅｐｅａｔ)检测ꎮ

１.４　 数据处理

利用软件 Ｐｏｐｇｅｎｅ (ｖｅｒｓｉｏｎ １.３２)计算每个种群

的等位基因观测值(ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄꎬＮａ)、
等位基因有效值(ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎬＮｅ)、期
望杂合度(ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｅ)和 Ｎｅｉ′ｓ 期望
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杂合度(Ｎｅｉ′ｓ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＮｅｉ)ꎬ并对成对

种群遗传分化指数 ＦＳＴ与基因流情况 Ｎｍ 进行分析ꎮ
其中ꎬ基因流根据公式 Ｎｍ ＝(１ / ＦＳＴ－１) / ２ 计算得出

(Ｙｅｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９)ꎻ利用 ＦＳＴＡＴ ２.９.３.２ 计算各个种群

的基因多样性(ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｓｔｏｃｋꎬＨｓ)和等位基因

丰富度(ａｌｌｅｌｉｃ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎬＡｒ)(Ｆｒａｎｋｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎻ利
用 ＧＥＮＥＰＯＰ ｖ３.４ 计算群体间的遗传分化指数 ＦＳＴ

(Ｗｅｉｒ ＆ Ｃｏｃｋｅｒｈａｍꎬ１９８４)ꎻ利用 ＢＯＴＴＬＥＮＥＣＫ 检验

偏离突变—漂流平衡(Ｃｏｒｎｕｅｔ ＆ Ｌｕｉｋａｒｔꎬ１９９６)ꎬ通过

３ 个突变模型(双相突变模型、无限等位基因模型和

逐步突变模型)检测不同支系的每个种群是否存在

瓶颈效应ꎮ 双相突变模型默认参数设置为 ３０％来自

无限等位基因模型与 ７０％来自逐步突变模型ꎮ 利用

软件 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ (Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)对所有种

群进行贝叶斯聚类分析ꎬ进行 ２ 万次的 ｂｕｒｎ￣ｉｎ 和 ５
万次的 ＭＣＭＣ (Ｍａｒｋｏｖ Ｃｈａｉｎ Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ)运算ꎮ 分

析时ꎬ从 １ 到 ２０ 共计算 ２０ 个 Ｋ 值ꎬ每个 Ｋ 值重复 ６
次ꎻ利用 Ｅｖａｎｎｏ (２００５)的方法计算分组数 ΔＫꎮ

表 １　 苹果绵蚜的 ６ 个 ＳＳＲ 位点及其对应的引物序列信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｘ ＳＳＲ Ｅ. ｌａｎｉｇｅｒｕｍ ｌｏｃｉ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

位点
Ｌｏｃｕｓ

简称
Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ

重复单元　
Ｒｅｐｅａｔ　

引物序列(５′－３′) 　
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′－３′) 　

片段大小
Ｓｉｚｅ ｒａｎｇｅ / ｂｐ

退火温度
ｔａ / ℃

Ｅｒｉｏ３ Ｅ３ (ＴＣ)１０(ＣＴＡＴ)１０ Ｆ:ＧＣＣＡＡＡＣＡＧＴＣＴＴＡＴＣＴＴＴＣＣ １４７~１６３ ６０
Ｒ:ＧＡＡＴＴＣＧＣＴＧＧＣＴＴＴＧＡＡＡＣ

Ｅｒｉｏ２０ Ｅ２０ (ＣＡＡ)１０ Ｆ:ＣＧＡＣＣＴＴＧＡＧＣＣＴＴＴＧＡＡＡＣ １６１~１７９ ５９
Ｒ:ＣＴＧＧＣＴＣＡＣＴＴＣＣＴＧＧＴＡＧＣ

Ｅｒｉｏ２５ Ｅ２５ (ＣＡＡ)１０ Ｆ:ＴＴＧＴＣＡＣＧＡＡＣＡＴＡＡＡＣＧＴＡ １００~１０６ ５０
Ｒ:ＧＴＡＣＡＴＡＴＴＡＣＡＡＣＡＡＣＡＡＣ

Ｅｒｉｏ７２ Ｅ７２ (ＣＴ)１３ Ｆ:ＧＣＴＧＴＡＧＣＧＧＧＣＧＴＡＡＴＡＡＴ １４８~１４７ ６０
Ｒ:ＡＡＣＣＴＴＡＡＣＣＧＣＣＣＣＴＣＴＡＡ

Ｅｒｉｏ７５ Ｅ７５ (ＴＣ)１２(ＣＴ)１７ Ｆ:ＡＣＧＧＡＧＡＴＧＡＡＧＧＣＧＴＴＡＧＴ １３４~１６６ ６０
Ｒ:ＴＣＴＣＴＣＣＧＴＣＴＴＴＣＣＧＴＣＴＣ

Ｅｒｉｏ７８ Ｅ７８ (ＡＧ)１２ Ｆ:ＡＡＧＴＴＴＡＡＴＧＧＣＧＴＧＧＧＣＴＡ １４３~１７５ ６０
Ｒ:ＧＧＧＡＴＧＧＴＡＡＡＣＧＡＧＴＧＴＧＴＧ

２　 结果与分析

２.１　 山东省 ６ 个地区苹果绵蚜种群的遗传多样性

由图 １ 可以看出ꎬ随着时间推移ꎬ６ 个地区的苹

果绵蚜遗传多样性指数均表现逐渐降低的趋势ꎮ
在 Ｐ<０.０５ 水平上ꎬ泰安、聊城种群的 Ｎａ 和 Ｎｅ 无显

著差异ꎬ泰安种群 ２０１２ 年的其他遗传多样性指数

均显著高于 ２０１３—２０１５ 年ꎬ聊城种群 ２０１２ 和 ２０１３
年的其他遗传多样性指数均显著高于 ２０１４—２０１５
年ꎻ威海和青岛种群的 Ｎａ 和 Ｎｅ 也无显著差异ꎬ且
２ 个地区苹果绵蚜种群 ２０１２ 年的其他遗传多样性

指数均显著高于 ２０１３—２０１５ 年ꎻ潍坊种群的 Ｎｅ 无

显著差异ꎬ２０１２ 年的 Ｎａ、Ｈｓ、Ｈｅ 和 Ｎｅｉ 值均显著高

于 ２０１３—２０１５ 年ꎬ２０１２—２０１３ 年的 Ａｒ 显著高于

２０１４—２０１５ 年ꎻ烟台种群的 Ｎａ 无显著差异ꎬ２０１２—
２０１４ 年的 Ａｒ 显著高于 ２０１５ 年ꎬ２０１２ 年其他遗传

多样性指数均显著高于 ２０１３—２０１５ 年ꎮ 总体而

言ꎬ６ 个地区苹果绵蚜 ２０１２ 年的遗传多样性显著高

于 ２０１３—２０１５ 年ꎮ

２.２　 山东省 ６ 个地区苹果绵蚜种群的遗传分化

对 ６ 个地区苹果绵蚜不同年份种群间遗传分

化指数 ＦＳＴ进行显著性(Ｐ<０.０５)分析(表 ２)可知ꎬ
２０１２ 年烟台种群 ＦＳＴ与其他种群具有显著差异ꎬ其
余种群间差异均不显著ꎻ２０１３ 年威海与烟台种群、
威海与潍坊种群、威海与泰安种群 ＦＳＴ差异显著ꎬ其
余种群间差异均不显著ꎻ２０１４—２０１５ 年 ６ 个地区苹

果绵蚜种群的 ＦＳＴ均没有显著差异ꎮ 种群间的基因

流结果显示ꎬ２０１２—２０１５ 年 ６ 个地区间 Ｎｍ 的范围

分别为 ０.５９４ ~ １.０１２、０.９０２ ~ １.００４、０.９３１ ~ １.００５、
１.０００~ １.００５ꎬ其中ꎬ２０１２ 年的基因流变化范围最

大ꎮ 这说明苹果绵蚜种群在不同地区间没有遗传

分化ꎬ基因流水平基本一致ꎮ

２.３　 山东省 ６个地区苹果绵蚜种群遗传动态

分别对不同地区不同年份苹果绵蚜的瓶颈效

应进行检测(表 ３)ꎬ发现在无限等位基因模型、双
相突变模型和逐步突变模型下ꎬ泰安苹果绵蚜种群

２０１４ 和 ２０１５ 年均表现显著的杂合度过剩(威尔克
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克森检测 Ｐ<０.０５)ꎻ威海和潍坊种群 ２０１２、２０１４ 和

２０１５ 年在 ３ 个模型下都表现显著的杂合度过剩ꎬ
２０１３ 年在无限等位基因模型和双相突变模型下表

现显著的杂合度过剩ꎻ烟台种群 ２０１２ 和 ２０１５ 年在

３ 个模型下都表现显著的杂合度过剩ꎻ青岛种群

２０１５ 年在 ３ 个模型下均表现显著的杂合度过剩ꎬ
２０１２—２０１４ 年在无限等位基因模型和双相突变模

型下均表现显著的杂合度过剩ꎻ聊城种群 ２０１４ 年

在 ３ 个模型下均表现显著的杂合度过剩ꎬ ２０１２ 年

在无限等位基因模型和双相突变模型下表现显著的

杂合度过剩ꎬ２０１３ 年在无限等位基因模型下表现显

著的杂合度过剩ꎮ 总之ꎬ２０１２—２０１５ 年苹果绵蚜 ６
个地理种群均经历了不同程度的瓶颈效应ꎮ

Ａ:泰安市ꎻＢ:聊城市ꎻＣ:威海市ꎻＤ:青岛市ꎻＥ:潍坊市ꎻＦ:烟台市ꎮ Ｎａ:等位基因观测值ꎻＮｅ:等位基因期望值ꎻＨｅ:期望杂合度ꎻ
Ｈｓ:基因多样性ꎻＡｒ:等位基因丰富度ꎻＮｅｉ:Ｎｅｉ′ｓ 期望杂合度ꎮ 同种颜色柱上不同字母表示不同年份间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ

Ａ: Ｔａｉａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｂ: Ｌｉａｏｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｃ: Ｗｅｉｈａｉ Ｃｉｔｙꎻ Ｄ: Ｑｉｎｇｄａｏ Ｃｉｔｙꎻ Ｅ: Ｗｅｉｆａｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｆ: Ｙａｎｔａｉ Ｃｉｔｙ. Ｎａ: Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄꎻ
Ｎｅ: Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈｅ: Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ｈｓ: Ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｓｔｏｃｋꎻ Ａｒ: Ａｌｌｅｌｉｃ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎻ Ｎｅｉ: Ｎｅｉ′ｓ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ.

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｌｕｍｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｏｒ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ.
图 １　 山东省 ２０１２—２０１５ 年 ６ 个地区苹果绵蚜种群多样性指数

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｅ. ｌａｎｉｇｅｒｕｍ ｉｎ ｓｉｘ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｄｕｒｉｎｇ ２０１２－２０１５
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表 ２　 ２０１２—２０１５ 年山东省 ６ 个地区苹果绵蚜成对遗传分化指数 ＦＳＴ(对角线下方)与基因流情况 Ｎｍ(对角线上方)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐａｉｒｗｉｓｅ ＦＳＴ ｍａｔｒｉｘ (ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ) ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ Ｎｍ (ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ) ｏｆ

Ｅ. ｌａｎｉｇｅｒｕｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｓｉｘ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｄｕｒｉｎｇ ２０１２－２０１５

种群编号
Ｐｏｐ ＩＤ ２０１２ ＴＡ ２０１２ ＬＣ ２０１２ ＷＨ ２０１２ ＱＤ ２０１２ ＷＦ ２０１２ ＹＴ 种群编号

Ｐｏｐ ＩＤ ２０１４ ＴＡ ２０１４ ＬＣ ２０１４ ＷＨ ２０１４ ＱＤ ２０１４ ＷＦ ２０１４ ＹＴ

２０１２ ＴＡ － １.００４ ０.９８９ ０.９８４ ０.９８８ ０.６２４ ２０１４ ＴＡ － ０.９９５ ０.９９７ ０.９９２ ０.９９３ ０.９５０
２０１２ ＬＣ ０.００４ － ０.９８７ ０.９９４ ０.９８９ ０.５９４ ２０１４ ＬＣ ０.００５ － １.００５ １.００５ １.００５ ０.９３４
２０１２ ＷＨ ０.０１１ ０.０１３ － １.０１２ １.０１２ ０.６６０ ２０１４ ＷＨ ０.００４ ０.００５ － １.００５ １.００５ ０.９３８
２０１２ ＱＤ ０.０１６ ０.００６ ０.０１２ － １.００６ ０.６１９ ２０１４ ＱＤ ０.００８ ０.００５ ０.００５ － １.００５ ０.９３１
２０１２ ＷＦ ０.０１２ ０.０１２ ０.０１２ ０.００６ － ０.６６６ ２０１４ ＷＦ ０.００７ ０.００５ ０.００５ ０.００５ － ０.９３３
２０１２ ＹＴ ０.４７２ ０.５２１ ０.４１６ ０.４８１ ０.４０６ － ２０１４ ＹＴ ０.０４２ ０.０４８ ０.０４４ ０.０３２ ０.０４７ －

种群编号
Ｐｏｐ ＩＤ ２０１３ ＴＡ ２０１３ ＬＣ ２０１３ ＷＨ ２０１３ ＱＤ ２０１３ ＷＦ ２０１３ ＹＴ 种群编号

Ｐｏｐ ＩＤ ２０１５ ＴＡ ２０１５ ＬＣ ２０１５ ＷＨ ２０１５ ＱＤ ２０１５ ＷＦ ２０１５ ＹＴ

２０１３ ＴＡ － ０.９７５ ０.９０２ １.００４ ０.９９５ ０.９６８ ２０１５ ＴＡ － １.００２ １.０００ １.００２ １.００５ １.０００
２０１３ ＬＣ ０.０２６ － ０.９６０ ０.９７７ ０.９８９ ０.９５８ ２０１５ ＬＣ ０.００２ － １.００３ １.００４ １.００３ １.００３
２０１３ ＷＨ ０.１０３ ０.０４１ － ０.９０５ ０.９２１ ０.９１８ ２０１５ ＷＨ ０.０００ ０.００３ － １.００２ １.００１ １.００４
２０１３ ＱＤ ０.００４ ０.０２３ ０.０１０ － ０.９９３ ０.９６３ ２０１５ ＱＤ ０.００２ ０.００４ ０.００２ － １.００３ １.００２
２０１３ ＷＦ ０.００５ ０.０１１ ０.０８３ ０.００７ － ０.９７２ ２０１５ ＷＦ ０.００５ ０.００３ ０.００１ ０.００３ － １.００１
２０１３ ＹＴ ０.０３２ ０.０４３ ０.０８５ ０.０３８ ０.０３０ － ２０１５ ＹＴ ０.０００ ０.００３ ０.００４ ０.００２ ０.００１ －

　 　 ＴＡ:泰安市ꎻＬＣ:聊城市ꎻＷＨ:威海市ꎻＱＤ:青岛市ꎻＷＦ:潍坊市ꎻＹＴ:烟台市ꎮ 粗体的数字表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 基因流根据公式 Ｎｍ
＝(１ / ＦＳＴ－１) / ２ 计算得出ꎮ

ＴＡ: Ｔａｉａｎ Ｃｉｔｙꎻ ＬＣ: Ｌｉａｏｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙꎻ ＷＨ: Ｗｅｉｈａｉ Ｃｉｔｙꎻ ＱＤ: Ｑｉｎｇｄａｏ Ｃｉｔｙꎻ ＷＦ: Ｗｅｉｆａｎｇ Ｃｉｔｙꎻ ＹＴ: Ｙａｎｔａｉ Ｃｉｔｙ. Ｂｏｌｄ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆ￣
ｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) . Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｉｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｆｏｒｍｕｌａ Ｎｍ＝(１ / ＦＳＴ－１) / ２.

表 ３　 采用 ＩＡＭ、ＴＰＭ 和 ＳＭＭ ３ 个模型对种群内杂合度过剩的检测
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｗｉｔｈｉｎ￣ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｔｅｓｔｓ ｆｏｒ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ｅｘｃｅｓｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ＩＡＭꎬ ＴＰＭ ａｎｄ ＳＭＭ ｍｏｄｅｌｓ

年份
Ｙｅａｒ

泰安市 Ｔａｉａｎ Ｃｉｔｙ

ＩＡＭ ＴＰＭ ＳＭＭ

威海市 Ｗｅｉｈａｉ Ｃｉｔｙ

ＩＡＭ ＴＰＭ ＳＭＭ

潍坊市 Ｗｅｉｆａｎｇ Ｃｉｔｙ

ＩＡＭ ＴＰＭ ＳＭＭ

烟台市 Ｙａｎｔａｉ Ｃｉｔｙ

ＩＡＭ ＴＰＭ ＳＭＭ

青岛市 Ｑｉｎｇｄａｏ Ｃｉｔｙ

ＩＡＭ ＴＰＭ ＳＭＭ

聊城市 Ｌｉａｏｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙ

ＩＡＭ ＴＰＭ ＳＭＭ

２０１２ ０.０５５ ０.６５６ ０.９４５ ０.００８ ０.００８ ０.０１６ ０.００８ ０.００８ ０.００８ ０.００８ ０.００８ ０.０１６ ０.００８ ０.０１６ ０.０５５ ０.０１６ ０.０１６ ０.０５５
２０１３ ０.０５５ ０.５００ ０.７８１ ０.０１６ ０.０２３ ０.２１９ ０.００８ ０.０１６ ０.０５５ ０.２８１ ０.５００ ０.７１９ ０.００８ ０.００８ ０.０７８ ０.０１６ ０.２１９ ０.７１９
２０１４ ０.００８ ０.００８ ０.００８ ０.００８ ０.００８ ０.０２３ ０.００８ ０.００８ ０.００８ ０.０２３ ０.２８１ ０.７１９ ０.００８ ０.０２３ ０.３４４ ０.００８ ０.００８ ０.００８
２０１５ ０.００８ ０.００８ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０１６ ０.０７８ ０.２１９ ０.３４４

　 　 ＩＡＭ:无限等位基因模型ꎻＴＰＭ:双相突变模型ꎻＳＭＭ:逐步突变模型ꎮ 粗体的数字表示杂合度过剩显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
ＩＡＭ: Ｉｎｆｉｎｉｔｅ ａｌｌｅｌｅ ｍｏｄｅｌꎻ ＴＰＭ: Ｔｗｏ￣ｐｈａｓｅｄ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｍｕｔａｔｉｏｎꎻ ＳＭＭ: Ｓｔｅｐｗｉｓｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ. Ｂｏｌｄ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓ￣

ｉｔｙ ｅｘｃｅｓｓ (Ｐ<０.０５) .

　 　 如图 ２ 所示ꎬ当 Ｋ ＝ ４ 时ꎬΔＫ 为最大值ꎬ在

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 软件聚类分析中ꎬ最佳分组数 Ｋ ＝ ４ꎮ
通过 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 软件分析表明ꎬ ２０１２ 年 ６ 个地

区主要为红色和绿色ꎬ应聚为一类ꎬ２０１３—２０１５ 年

６ 个地区比较相近ꎬ主要为蓝色和黄色ꎬ应聚为一类

(图 ３)ꎬ与遗传多样性分析结果一致ꎮ
对 ６ 个地区苹果绵蚜不同位点不同年份等位

基因的遗传多样性变化进行显著性分析(表 ４)ꎬ发
现 Ｅ２０、Ｅ７５ 和 Ｅ７８ ３ 个位点变化明显ꎮ ２０１２—
２０１５ 年 Ｅ２０ 位点的杂合度水平随时间推移表现降

低的趋势ꎮ 在 Ｐ<０.０５ 水平上ꎬＥ２０ 扩增的等位基

因中ꎬ２０１２ 年的 Ａｒ、Ｈｅ 和 Ｎｅｉ 均显著高于 ２０１３—
２０１５ 年ꎬ且 ２０１３ 和 ２０１４ 年的值显著高于 ２０１５ 年ꎮ
２０１２ 年 Ｅ７５ 和 Ｅ７８ 的 Ａｒ、Ｈｅ 和 Ｎｅｉ 也均显著高于

２０１３—２０１５ 年ꎬ２０１３—２０１５ 年之间的差异均不显

著ꎮ 总体而言ꎬ２０１２—２０１５ 年苹果绵蚜在 Ｅ２０、Ｅ７５
和 Ｅ７８ ３ 个位点的遗传多样性随时间推移表现逐

渐降低的趋势ꎮ

图 ２　 ΔＫ 值的散布图
Ｆｉｇ.２　 Ｓｃａｔｔｅｒ ｐｌｏｔｓ ｏｆ ΔＫ
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１、７、１３、１９:泰安市ꎻ２、８、１４、２０:聊城市ꎻ３、９、１５、２１:威海市ꎻ４、１０、１６、２２:青岛市ꎻ５、１１、１７、２３:潍坊市ꎻ６、１２、１８、２４:烟台市ꎮ
１ꎬ７ꎬ１３ꎬ１９: Ｔａｉａｎ Ｃｉｔｙꎻ ２ꎬ８ꎬ１４ꎬ２０: Ｌｉａｏｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙꎻ ３ꎬ９ꎬ１５ꎬ２１: Ｗｅｉｈａｉ Ｃｉｔｙꎻ ４ꎬ１０ꎬ１６ꎬ２２: Ｑｉｎｇｄａｏ Ｃｉｔｙꎻ

５ꎬ１１ꎬ１７ꎬ２３: Ｗｅｉｆａｎｇ Ｃｉｔｙꎻ ６ꎬ１２ꎬ１８ꎬ２４: Ｙａｎｔａｉ Ｃｉｔｙ.
图 ３　 基于 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 软件的 ２０１２—２０１５ 年山东省 ６ 个地区苹果绵蚜种群的贝叶斯聚类分析(Ｋ＝４)

Ｆｉｇ.３　 Ｂａｙｅｓｉａｎ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｅ. ｌａｎｉｇｅｒｕｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｄｕｒｉｎｇ ２０１２－２０１５ ｕｓｉｎｇ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ

表 ４　 ２０１２—２０１５ 年苹果绵蚜不同位点的遗传多样性
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｅ. ｌａｎｉｇｅｒｕｍ ｕｓｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃｉ ｄｕｒｉｎｇ ２０１２－２０１５

位点 Ｌｏｃｕｓ 年份 Ｙｅａｒ Ｎａ Ｎｅ Ｈｓ Ｈｅ Ａｒ Ｎｅｉ

Ｅ２０ ２０１２ ５.６６７±１.２１１ａ ３.９４６±０.６３９ａ ０.６８６±０.１５６ａ ０.７６１±０.０４２ａ ４.８９０±１.７０１ａ ０.７４１±０.０４０ａ
２０１３ ２.３３３±０.８１７ｂ １.７３７±０.３８０ｂ ０.３９８±０.１２０ｂ ０.４０７±０.１２４ｂ ２.２１５±０.５２９ｂ ０.４０２±０.１２３ｂ
２０１４ ２.６６７±１.２１１ｂ １.９９５±０.１４３ｂ ０.４９８±０.０３７ｂ ０.５０２±０.０４０ｂ ２.２４７±０.３８２ｂ ０.４９６±０.０３９ｂ
２０１５ ２.１６７±１.４７２ｂ １.１５７±０.１３７ｃ ０.１０９±０.０９６ｃ ０.１４４±０.０８９ｃ １.８９５±０.９１７ｃ ０.１４２±０.０８７ｃ

Ｅ７５ ２０１２ ３.８３３±０.９８３ａ ３.６９２±０.８３３ａ ０.７０７±０.１１０ａ ０.７２９±０.１０６ａ ３.８３２±０.９８１ａ ０.７１０±０.１０３ａ
２０１３ ３.３３３±０.３６６ａｂ ２.１９９±０.２３３ｂ ０.５３９±０.０４４ｂ ０.５４７±０.０４７ｂ ２.７３４±０.７１６ｂ ０.５４１±０.０４６ｂ
２０１４ ２.５００±０.５４８ｂ ２.０２８±０.０３５ｂ ０.５０７±０.００９ｂ ０.５１２±０.００９ｂ ２.２２３±０.２５９ｂ ０.５０７±０.００８ｂ
２０１５ ２.５００±０.５４７ｃ ２.０８６±０.１１１ｂ ０.５１０±０.０１７ｂ ０.５２８±０.０２７ｂ ２.２４５±０.３４０ｂ ０.５２０±０.０２５ｂ

Ｅ７８ ２０１２ ４.３３３±０.５５８ａ ２.８１９±０.２７４ａ ０.６３２±０.０３６ａ ０.７６１±０.０３４ａ ０.６２９±０.０３５ａ ０.６０９±０.０９６ａ
２０１３ ５.０００±０.８９４ｂ ３.９２４±０.５３５ｂ ０.７４０±０.０６４ｂ ０.６３６±０.０３５ｂ ５.０５７±１.０２９ｂ ０.７４１±０.０３３ｂ
２０１４ ２.６６７±０.８１７ｂ ２.０３６±０.０４３ｂ ０.５１３±０.０１６ｂ ０.５１４±０.０１０ｂ ２.３８９±０.４８３ｂ ０.５０９±０.０１０ｂ
２０１５ ２.０００±０.０００ｂ ２.０００±０.０００ｂ ０.５０５±０.００９ｂ ０.５０５±０.０００ｂ ２.１７７±０.２９６ｂ ０.５００±０.０００ｂ

　 　 Ｎａ:等位基因观测值ꎻＮｅ:等位基因期望值ꎻＨｓ:基因多样性ꎻＨｅ:期望杂合度ꎻＡｒ:等位基因丰富度ꎻＮｅｉ:Ｎｅｉ′ｓ 期望杂合度ꎮ 同列数据后
不同字母表示同个位点在不同年份间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ

Ｎａ: Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄꎻ Ｎｅ: Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓꎻ Ｈｓ: Ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｓｔｏｃｋꎻ Ｈｅ: Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎻ Ａｒ: Ａｌｌｅｌｉｃ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎻ
Ｎｅｉ: Ｎｅｉ′ｓ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｏｃｕｓ (Ｐ<０.０５).

３　 讨论

苹果绵蚜对环境表现出广泛适应性ꎬ在传入后

经历了严重的瓶颈效应ꎬ进化出“超级克隆(ｓｕｐｅｒ
ｃｌｏｎｅ)”种群(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ 本文通过分析苹果

绵蚜 ４ 年间的遗传多样性ꎬ发现 ２０１２—２０１５ 年 ６ 个

地区苹果绵蚜种群的遗传多样性有降低趋势ꎬ且均

经历了瓶颈效应ꎮ 遗传多样性降低不利于生物入侵

(Ｆｉｇｕｅｒｏａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５ꎻ Ｔｓｕｔｓｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)ꎮ Ｔｓｕｔｓｕｉ
ｅｔ ａｌ. (２０００)通过微卫星对阿根廷蚂蚁 Ｌｉｎｅｐｉｔｈｅｍａ
ｈｕｍｉｌｅ (Ｍａｙｒ)的遗传变异进行研究ꎬ发现阿根廷蚂

蚁经过瓶颈效应后能成功入侵新的领地ꎮ Ｆｉｇｕｅｒｏａ
ｅｔ ａｌ.(２００５)对入侵智利的麦长管蚜 Ｓｉｔｏｂｉｏｎ ａｖｅｎａｅ
(Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ)种群研究发现ꎬ入侵智利的麦长管蚜种群

遗传多样性降低ꎬ可能是种群在初传入后经历了严

重瓶颈效应ꎬ进化出“超级克隆”基因型ꎬ增强了对环

境的适应能力ꎮ 因此ꎬ笔者认为ꎬ苹果绵蚜在我国可

能进化出了“超级克隆”基因型ꎮ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.(２０１５)

通过微卫星研究发现ꎬ我国北方 ８ 个省份主要苹果

种植区的苹果绵蚜种群形成一个不同于云南和新疆

的单一的“ｓｕｐｅｒｃｏｌｏｎｙ”ꎮ 因此ꎬ苹果绵蚜传入我国一

个世纪以来ꎬ经过长期的环境适应ꎬ为增强其生态适

应能力ꎬ出现了超级克隆大种群ꎬ这可能是近十几年

来苹果绵蚜再次大暴发并扩散蔓延的原因之一ꎮ
苹果绵蚜遗传多样性的降低与 Ｅ２０、Ｅ７５ 和 Ｅ７８

３ 个位点的变化有关ꎮ 在遗传距离的分析中ꎬ同一年

份中 ６ 个地区种群的遗传距离差异均不显著ꎮ Ｅ２０、
Ｅ７５ 和 Ｅ７８ ３ 个位点遗传多样性变化规律与苹果绵

蚜遗传多样性随时间的变化规律一致:２０１２ 年 Ｅ２０、
Ｅ７５ 和 Ｅ７８ ３ 个位点的遗传多样性指数显著高于

２０１３—２０１５ 年ꎬ而其他 ３ 个位点(Ｅ３、Ｅ２５ 和 Ｅ７２)的
遗传多样性指数随时间变化没有明显增减趋势ꎮ 因

此ꎬ在苹果绵蚜遗传多样性变化中ꎬＥ２０、Ｅ７５ 和 Ｅ７８
３ 个位点起关键性作用ꎬ可能与这 ３ 个位点的近缘连

锁基因有关ꎬ这需要进一步研究ꎮ
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此外ꎬ日光蜂是苹果绵蚜的重要内寄生蜂(周
洪旭等ꎬ２０１０)ꎮ 基于微卫星标记研究苹果绵蚜和

日光蜂的不同地理种群ꎬ发现苹果绵蚜入侵途径与

日光蜂扩散途径基本一致 ( Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ａꎬ
２０１４ｂ)ꎬ二者之间可能存在一定的协同进化关系ꎮ
因此认为ꎬ苹果绵蚜遗传多样性的降低还可能与其

专性寄生蜂日光蜂田间寄生作用有关ꎬ这种内在关

系尚需进一步研究ꎮ
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ｓｕｂｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｗｉｔｈ ｋｅｙｓꎬ ｃｈｅｃｋｌｉｓｔ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｂｉｂｌｉｏｇｒａ￣
ｐｈｙ. Ｃｏｕｒｉｅｒ Ｆｏｒｓｃｈｕｎｇｓｉｎｓｔｉｔｕｓ Ｓｅｎｃｋｅｎｂｅｒｇꎬ １８５: １－１１３.

ＫＯＨＯＵＴ Ｒ Ｊꎬ ２００８. Ａ ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｏｌｙｒｈａｃｈｉｓ ａｎｔｓ Ｓｕｌａｗｅｓｉ
ｗｉｔｈ ｋｅｙｓ ａｎｄ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ( Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ:
Ｆｏｒｍｉｃｉｄａｅ: Ｆｏｒｍｉｃｉｎａｅ). Ｍｅｍｏｉｒｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｑｕｅｅｎｓｌａｎｄ Ｍｕｓｅ￣
ｕｍꎬ ５２(２): ２５５－３１７.

ＫＯＨＯＵＴ Ｒ Ｊꎬ ２０１０. Ａ ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ Ａｕｓｔｒａｌｉａｎ Ｐｏｌｙｒｈａｃｈｉｓ
ａｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｂｇｅｎｅｒａ Ｍｙｒｍｈｏｐｌａ Ｆｏｒｅｌ ａｎｄ Ｈｉｒｔｏｍｙｒｍａ ｓｕｂ￣
ｇｅｎ. ｎｏｖ. Ｍｅｍｏｉｒｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｑｕｅｅｎｓｌａｎｄ Ｍｕｓｅｕｍ－Ｎａｔｕｒｅꎬ ５５:

１６７－２０４.
ＱＩＡＮ Ｆꎬ ＺＨＯＵ Ｓ Ｙꎬ ２００８. Ａ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｎｔ ｇｅｎｕｓ

Ｐｏｌｙｒｈａｃｈｉｓ Ｓｍｉｔｈ (Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ: Ｆｏｒｍｉｃｉｄａｅ) ｆｒｏｍ Ｇｕａｎｇ￣
ｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｈｉｎａ. Ｅｎｔｏｍｏｔａｘｏｎｏｍｉａꎬ ３０(２): １４７－１４９.

ＳＭＩＴＨ Ｆꎬ １８５７. Ｃａｔａｌｏｇｕｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒｏｕｓ ｉｎｓｅｃｔｓ ｃｏｌ￣
ｌｅｃｔｅｄ ａｔ Ａａｒａｗａｋꎬ Ｂｏｒｎｅｏꎻ Ｍｏｕｎｔ Ｏｐｈｉｒꎬ Ｍｌａｌｃｃａꎻ ａｎｄ ａｔ
Ｓｉｎｇａｐｏｒｅ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｌｉｎｎｅａｎ Ｓｏｃｉｅｔｙ
ｏｆ Ｌｏｎｄｏｎ Ｚｏｏｌｏｇｙꎬ ２: ５８.
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(上接第 １２８ 页)
ＲＵＩＺ￣ＭＯＮＴＯＹＡ Ｌꎬ ＺＵ'ÑＩＧＡ Ｇꎬ ＣＩＳＮＥＲＯＳ Ｒꎬ ＳＡＬＩＮＡＳ￣

ＭＯＲＥＮＯ Ｙꎬ ＰＥÑＡ￣ＭＡＲＴÍＮＥＺ Ｒꎬ ＭＡＣＨＫＯＵＲ￣
Ｍ′ＲＡＢＥＴ Ｓꎬ ２０１５. Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｏｂ￣
ｌｉｇａｔｅ ｐａｒｔｈｅｎｏｇｅｎｅｔｉｃ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｅｒｉｏｓｏｍａ ｌａｎｉｇｅｒｕｍ
Ｈａｕｓｍａｎｎ (Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ: Ａｐｈｉｄｉｄａｅ). Ｎｅｏｔｒｏｐｉｃａｌ Ｅｎｔｏｍｏｌｏ￣
ｇｙꎬ ４４(６): ５３４－５４５.

ＳＵＮＮＵＣＫＳ Ｐꎬ ＨＡＬＥＳ Ｄꎬ １９９６. Ｎｕｍｅｒｏｕｓ ｔｒａｎｓｐｏｓｅｄ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｏｘｉｄａｓｅ Ｉ￣ＩＩ ｉｎ ａｐｈｉｄｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｓｉｔｏｂｉｏｎ (Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ: Ａｐｈｉｄｉｄａｅ). Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌ￣
ｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ １３: ５１０－５２４.

ＴＩＭＭ Ａ Ｅꎬ ＰＲＩＮＧＬＥ Ｋ Ｌꎬ ＷＡＲＮＩＣＨ Ｌꎬ ２００５. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉ￣
ｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｗｏｏｌｌｙ ａｐｐｌｅ ａｐｈｉｄ Ｅｒｉｏｓｏｍａ ｌａｎｉｇｅｒｕｍ (Ｈｅｍｉｐｔｅ￣
ｒａ: Ａｐｈｉｄｉｄａｅ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｅｓｔｅｒｎ Ｃａｐｅꎬ Ｓｏｕｔｈ Ａｆｒｉ￣
ｃａ. Ｂｕｌｌｅｔｉｎ ｏｆ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ９５(３): １８７－１９１.

ＴＳＵＴＳＵＩ Ｎ Ｄꎬ ＳＵＡＲＥＺ Ａ Ｖꎬ ＨＯＬＷＡＹ Ｄ Ａꎬ ＣＡＳＥ Ｔ Ｊꎬ
２０００. Ｒｅｄｕｃｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｕｃｃｅｓｓ ｏｆ ａｎ ｉｎｖａ￣
ｓｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉ￣
ｅｎｃｅｓꎬ ９７(１１): ５９４８－５９５３.

ＷＥＩＲ Ｂ Ｓꎬ ＣＯＣＫＥＲＨＡＭ Ｃ Ｃꎬ １９８４. Ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ Ｆ￣ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｆｏｒ
ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ３８: １３５８－１３７０.

ＹＥＨ Ｆ Ｃꎬ ＹＡＮＧ Ｒ Ｃꎬ ＢＯＹＬＥ Ｔꎬ ＹＥ Ｚ Ｈꎬ ＭＡＯ Ｊ Ｘꎬ １９９９.
ＰＯＰＧＥＮＥꎬ ｔｈｅ ｕｓｅｒ￣ｆｒｉｅｎｄｌｙ ｓｈａｒｅｗａｒｅ ｆｏｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ

ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｅｄｍｏｎｔｏｎꎬ Ｃａｎａｄａ: Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏ￣
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｃｅｎｔｒｅꎬ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａｌｂｅｒｔａ.

ＺＨＯＵ Ｈ Ｘꎬ ＷＡＮＧ Ｘ Ｃꎬ ＹＵ Ｙꎬ ２０１３. Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓ￣
ｔｉｃｓ ｏｆ ｎｏｒｍａｌꎬ ｗｏｏｌｌｙ ａｐｐｌｅ ａｐｈｉｄ￣ｄａｍａｇｅｄꎬ ａｎｄ ｍｅｃｈａｎｉ￣
ｃａｌｌｙ ｄａｍａｇｅｄ ｔｗｉｇｓ ｏｆ ｓｉｘ ａｐｐｌｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓꎬ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｉｎ ａｕ￣
ｔｕｍｎ ｗｏｏｄ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｎｏｍｉｃ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ １０６(２): １０１１
－１０１７.

ＺＨＯＵ Ｈ Ｘꎬ ＺＨＡＮＧ Ｒ Ｍꎬ ＧＵＯ Ｄꎬ ２０１４ａ. Ｔｗｏ ｐｕｔａｔｉｖｅ
ｂｒｉｄｇｅｈｅａｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｐｈｅｌｉｎｕｓ ｍａｌｉ ( Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ:
Ａｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ) ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ａｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｍｉｔｏｃｈｏｎ￣
ｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ. Ｆｌｏｒｉｄａ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｉｓｔꎬ ９７(２): ４０１－４０５.

ＺＨＯＵ Ｈ Ｘꎬ ＺＨＡＮＧ Ｒ Ｍꎬ ＧＵＯ Ｄꎬ ２０１４ｂ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｗｏ ｃｌａｄｅｓ ｏｆ Ａｐｈｅｌｉｎｕｓ ｍａｌｉ (Ｈｙ￣
ｍｅｎｏｐｔｅｒａ: Ａｐｈｅｌｉｎｉｄａｅ) ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｆｌｏｒｉｄａ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｉｓｔꎬ ９７
(２): ６９９－７０６.

ＺＨＯＵ Ｈ Ｘꎬ ＺＨＡＮＧ Ｒ Ｍꎬ ＴＡＮ Ｘ Ｍꎬ ＴＡＯ Ｙ Ｌꎬ ＷＡＮ Ｆ Ｈꎬ
ＷＵ Ｑꎬ ＣＨＵ Ｄꎬ ２０１５. Ｉｎｖａｓｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ｗｏｏｌｌｙ ａｐｐｌｅ ａ￣
ｐｈｉｄ (Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ: Ａｐｈｉｄｉｄａｅ) ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｎｏｍｉｃ
Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ １０８(３): １０４０－１０４６.
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