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我国口岸瓜实蝇监测样本的 ＳＳＲ分子标记分析
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摘要: 【目的】瓜实蝇是世界性检疫害虫ꎬ被列入我国口岸常年监测计划中ꎮ 本研究以检疫性有害生物瓜实蝇为研究对象ꎬ
利用不同地理种群瓜实蝇的转录组发现特异性的微卫星(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＳＳＲ)序列ꎬ分析我国口岸监测的瓜实蝇

样本的遗传多样性ꎮ 【方法】利用生物信息学方法ꎬ对 ４ 个不同地理来源的瓜实蝇转录组进行分析ꎬ发现了特异性的 ＳＳＲ 序

列ꎬ并设计特异性引物ꎬ选用我国 １１ 个省市的 ４９ 个瓜实蝇监测样本进行测试及验证ꎬ使用 ＮＴｓｙｓ 和 Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ 软件进行遗

传多样性分析ꎮ 【结果】筛选出 １５ 对多态性较好的引物ꎬＵＰＧＭＡ 聚类分析显示ꎬ新疆、四川和广西种群归为一支ꎬ浙江、广
东、江苏种群归为一支ꎬ上海、云南、海南、天津种群归为一支ꎬ北京种群单独聚为一支ꎮ 【结论】聚类分析结果显示ꎬ１１ 个不

同省市的瓜实蝇监测样本间基因分化系数为 ０.６７１２ꎬ表明不同口岸的瓜实蝇监测样本间的遗传分化较大ꎬ可能具有不同的

来源地ꎬ可为进一步开发监测样本溯源技术提供理论依据ꎮ
关键词: 瓜实蝇ꎻ 转录组ꎻ 微卫星标记ꎻ 遗传多样性
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　 　 瓜实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ (Ｃｏｑｕｉｌｌｅｔｔ) 俗称

针蜂ꎬ幼虫称瓜蛆ꎬ其寄主广泛ꎬ适应性强ꎬ可危害

１２０ 多种蔬菜和水果(Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｏｎ ＆ Ｆｏｏｔｅꎬ１９６０)ꎬ

严重影响蔬菜瓜果的品质和产量(Ｎｉｓｈｉｄａ ＆ Ｂｅｓｓꎬ
１９５０)ꎮ 世界上很多国家和地区都将瓜实蝇列为重

要的检疫性有害生物ꎮ 为了有效地控制检疫性实

生物安全学报 ２０１９ꎬ ２８(４): ２５９－２６８
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蝇的危害及传播ꎬ自 ２０００ 年起ꎬ国家质检总局在全

国范围内开展实蝇监测工作ꎬ对防控检疫性实蝇的

传播、蔓延起到了重要作用ꎬ也为开展检疫性实蝇

的不同地理种群遗传结构研究提供了宝贵材料ꎮ
简单重复序列( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎬ ＳＳＲ)

具有多态性高、重复性好、共显性、易检测、成本低

等优点ꎬ因此被开发成为分子标记ꎬ广泛应用于亲

子鉴定、遗传图谱和基因组结构分析等方面(Ｊｏｎｅｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ ＳＳＲ 标记可应用于昆虫的群体遗传

结构与分化、不同生物型的鉴别、天敌昆虫的鉴定、
种群间亲缘关系的鉴定等方面(何恒果ꎬ２００８)ꎮ 随

着测序技术的不断发展ꎬ转录组测序成为目前研究

昆虫系统发育、种群遗传变异分化以及外部形态特

征难以区分的近缘种鉴定等的方法之一(Ｂａｄｏｕｉｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎮ 利用转录组测序数据开发 ＳＳＲ 分子

标记包含的遗传信息更丰富ꎬ可以提高遗传多样性

分析的准确性ꎮ 罗梅等 (２０１４) 基于扶桑绵粉蚧

Ｐｈｅｎａｃｏｃｃｕｓ ｓｏｌｅｎｏｐｓｉｓ Ｔｉｎｓｌｅｙ 的研究表明ꎬ利用转录

组数据开发 ＳＳＲ 标记是可行的ꎬ可应用于物种的遗

传多样性分析ꎮ 李梅梅等(２０１８)利用转录组测序

得到的 ＳＳＲ 序列在粘虫 Ｍｙｔｈｉｍｎａ ｓｅｐａｒａｔａ(Ｗａｌｋ￣

ｅｒ)的 ７ 个不同地理种群中成功筛选到 ７ 个具有多

态性且能稳定扩增的 ＳＳＲ 位点ꎮ Ｐａｓｃｏａｌ ＆ Ｋｉｌｎｅｒ
(２０１７)利用基因组及转录组数据开发出 １４ 对 ＳＳＲ
多态性引物并进行遗传多样性研究ꎮ

通过对瓜实蝇的转录组测序数据筛选 ＳＳＲ 序

列ꎬ收集了国内 １１ 个地区的口岸瓜实蝇监测种群ꎬ
进行了实验验证及遗传多样性分析ꎬ为探索我国瓜

实蝇的口岸监测工作提供理论依据和实用技术ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 供试昆虫

用于转录组测序的瓜实蝇雌成虫ꎬ分别来自广

州(１１３°Ｅꎬ２３°Ｎ)海关植检实验室长期饲养的瓜实

蝇、上海宝山地区(１２１°Ｅꎬ３１°Ｎ)监测到的瓜实蝇

种群ꎮ 其他转录组数据下载自美国国立生物技术

信息中心(Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａ￣
ｔｉｏｎꎬＮＣＢＩ)ꎬ包括来自美国夏威夷(ＳＲＸ６８９０１６)、中
国台湾(ＳＲＸ１０４１３２０)的瓜实蝇种群ꎮ

用于实验验证的瓜实蝇监测样本分别来自上

海、浙江、江苏、广西、海南、新疆、云南、四川、天津、
北京、广东等 １１ 个地区ꎬ共 ４９ 个监测样本(表 １)ꎮ

表 １　 瓜实蝇监测样本收集信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｓａｍｐｌｅｓ

地区 Ｒｅｇｉｏｎ 样本量 Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ 保存方法 Ｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ 收集日期 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｄａｔｅ

　 　 新疆乌鲁木齐 Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｕｒｕｍｑｉ ３ ９５％乙醇 Ｅｔｈａｎｏｌ ２０１８￣０９￣１５
　 　 天津新港 Ｔｉａｎｊｉｎ Ｘｉｎｇａｎｇ ３ 干样本 Ｄｒｙ ｓａｍｐｌｅ ２０１８￣０９￣２５
　 　 海南海口 Ｈａｉｎａｎ Ｈａｉｋｏｕ ４６ 干样本 Ｄｒｙ ｓａｍｐｌｅ ２０１８￣０９￣０９
　 　 云南景洪 Ｙｕｎｎａｎ Ｊｉｎｇｈｏｎｇ ２０ 干样本 Ｄｒｙ ｓａｍｐｌｅ ２０１８￣０９￣１１
　 　 广西防城港 Ｇｕａｎｇｘｉ Ｆａｎｇｃｈｅｎｇｇａｎｇ ８ 干样本 Ｄｒｙ ｓａｍｐｌｅ ２０１８￣０９￣２１
　 　 北京昌平 Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｃｈａｎｇｐｉｎｇ ７ ９５％乙醇 Ｅｔｈａｎｏｌ ２０１８￣０９￣１６
　 　 广东广州 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ １０ ９５％乙醇 Ｅｔｈａｎｏｌ ２０１８￣０９￣０９
　 　 江苏南京 Ｊｉａｎｇｓｕ Ｎａｎｊｉｎｇ ３ 干样本 Ｄｒｙ ｓａｍｐｌｅ ２０１８￣０９￣１５
　 　 浙江杭州 Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｈａｎｇｚｈｏｕ ２３ 干样本 Ｄｒｙ ｓａｍｐｌｅ ２０１８￣０９￣０７
　 　 上海宝山 Ｓｈａｎｇｈａｉ Ｂａｏｓｈａｎ ７ 干样本 Ｄｒｙ ｓａｍｐｌｅ ２０１８￣０９￣１８
　 　 四川资阳 Ｓｉｃｈｕａｎ Ｚｉｙａｎｇ ２２ ９５％乙醇 Ｅｔｈａｎｏｌ ２０１８￣０９￣２０

１.２　 总 ＲＮＡ 的提取与检验

按照 Ｔｒｉｚｏｌ Ｒｅａｇｅｎｔ 方法提取总 ＲＮＡꎬ用 １％琼

脂糖凝胶电泳检测总 ＲＮＡ 的完整性ꎬ经 Ｎａｎｏｄｒｏｐ
２０００ 分光光度计( ＩＭＰＬＥＮꎬＣＡꎬＵＳＡ)测定 ＲＮＡ 的

纯度ꎬ依据 Ｑｕｂｉｔ ＲＮＡ Ａｓｓａｙ Ｋｉｔ 使用说明定量测定

ＲＮＡ 浓度ꎬ并用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００(Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓꎬ
ＣＡꎬＵＳＡ)精确检测 ＲＮＡ 的完整性ꎮ
１.３　 ｃＤＮＡ 文库构建和测序

ＲＮＡ 样品检测合格后ꎬ在带有 Ｏｌｉｇｏ (ｄＴ)的磁

珠富集 ｍＲＮＡ 中加入 ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｕｆｆｅｒꎬ将 ｍＲＮＡ
打断成短片段ꎬ以 ｍＲＮＡ 为模板构建测序文库ꎮ 文

库构建完成后ꎬ使用 Ｑｕｂｉｔ ２.０、Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 和 Ｑ￣ＰＣＲ
方法对文库进行检测ꎬ以保证文库质量ꎮ 最后使用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序平台进行测序ꎮ ｃＤＮＡ 文库构建

与测序由上海美吉生物科技有限公司协助完成ꎮ
１.４　 转录组组装

测序得到的原始数据( ｒａｗ ｒｅａｄｓ)经处理去接

头、ｐｏｌｙ￣Ｎ 和低质量序列后获得高质量的测序数据
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(ｃｌｅａｎ ｄａｔａ)ꎮ 在此基础上计算 ＧＣ 含量(碱基 Ｇ 和

Ｃ 的数量总和占总体碱基数的百分比)、Ｑ２０(质量

值≥２０ 的碱基占总碱基的百分比)、Ｑ３０(质量值≥
３０ 的碱基占总碱基的百分比)和重复序列水平ꎬ再
应用 Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件对高质量的 ｃｌｅａｎ ｄａｔａ 进行拼接、
过滤和组装ꎬ最终获得高质量的 ｕｎｉｇｅｎｅꎮ
１.５　 转录组 ＳＳＲ 的筛选

利用 ＳｃｉＲｏＫｏ ３.４ 软件(默认参数)获取瓜实蝇

转录组中的 ＳＳＲ 位点信息(Ｋｏｆｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎬ根
据重复单元碱基个数将 ＳＳＲ 定义为单核苷酸重复、
二核苷酸重复、三核苷酸重复、四核苷酸重复、 五核

苷酸重复、六核苷酸重复 ＳＳＲꎮ 用 Ｅｘｃｅｌ 软件对不同

地理种群瓜实蝇的 ＳＳＲ 信息进行统计分析ꎮ
１.６　 ＤＮＡ 提取、引物筛选设计及 ＰＣＲ 扩增

采用 ＤＮｅａｓｙ Ｂｌｏｏｄ ＆ Ｔｉｓｓｕｅ 试剂盒(ＱＩＡＧＥＮ)
提取单头瓜实蝇成虫基因组 ＤＮＡꎮ 利用 Ｐｒｉｍｅｒ ５.０
对筛选出来的 ＳＳＲ 序列进行引物设计(Ｕｎｔｅｒｇａｓｓｅｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎬ筛选出 １５ 对多态性高的 ＳＳＲ 引物进

行实验(表 ２)ꎬ引物筛选以重复性好、具多态性、扩

增条带清晰稳定为依据ꎮ 所有引物由生工生物工

程(上海)股份有限公司合成ꎮ ＰＣＲ 反应体系为 ２０
μＬ:Ｐｒｅｍｉｘ Ｔａｑ ( Ｔａｋａｒａ) １０ μＬꎬ上下游引物各 １
μＬꎬ ＤＮＡ 模板 １ μＬꎬ加 ｄｄＨ２Ｏ 至 ２０ μＬꎮ ＰＣＲ 扩增

程序:９４ ℃ ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５５ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ ４５ ｓꎬ
３５ 个循环ꎻ７２ ℃ １０ ｍｉｎꎻ４ ℃ 保存备用ꎮ 取 ８ μＬ
ＰＣＲ 产物于 ３％琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ并在凝胶成

像系统下拍照保存ꎮ
１.７　 数据处理及分析

对聚丙烯酰胺凝胶图谱上每对应物的扩增条

带进行分析ꎬ在相同的迁移率位置上ꎬ有带赋值为

１ꎬ无带赋值为 ０ꎬ形成[０ꎬ１]数据矩阵ꎮ 先采用 ＮＴ￣
ｅｄｉｔ 软件进行数据的输入和保存ꎬ再使用 ＮＴｓｙｓ 软

件和 Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ (Ｎｅｉꎬ１９７８ꎻ Ｙｅｈ ＆ Ｂｏｙｌｅꎬ１９９７)软
件统计分析基因分化系数、群体总基因的多样性和

群体内基因多样性、基因流及遗传相似系数及遗传

距离ꎬ以非加权类平均法( ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｃｌａｓｓ ａｖｅｒａｇｅ
ｍｅｔｈｏｄꎬＵＰＧＭＡ) 进行聚类分析ꎬ构建树状聚类图ꎮ

表 ２　 具有多态性的瓜实蝇 ＳＳＲ 引物信息
Ｔａｂｌｅ ２　 ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｉｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ

引物序号
Ｐｒｉｍｅｒ ｎｕｍｂｅｒ

ＳＳＲ 重复序列
Ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ

引物序列
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ

退火温度
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ / ℃

产物长度
Ｐｒｏｄｕｃｔ ｓｉｚｅ / ｂｐ

ＢＣ￣２￣１ (ＧＡ)１１ Ｆ:ＡＴＴＧＴＡＡＴＴＴＴＣＣＡＣＡＣ Ｒ:ＴＣＴＡＡＣＴＣＡＣＡＣＴＣＣＣＴ ５５ 　 １５０￣２００
ＢＣ￣２￣２ (ＡＣ)９ Ｆ:ＴＣＴＣＡＡＣＣＣＧＡＴＴＣＧＴＴ Ｒ:ＧＧＣＡＣＡＴＣＴＧＧＴＧＣＣＴＡ ５５ 　 １００￣１５０
ＢＣ￣２￣３ (ＧＣ)７ Ｆ:ＣＧＴＧＣＴＣＣＣＴＣＴＣＴＣＡＧ Ｒ:ＡＡＣＣＡＡＴＴＣＧＣＴＴＴＴＧＡ ５５ 　 ６００￣６２０
ＢＣ￣３￣１ (ＡＧＧ)５ Ｆ:ＣＣＣＧＴＣＣＴＡＣＡＣＣＴＡＣ Ｒ:ＴＣＴＣＣＴＣＧＡＣＡＡＣＣＴＣ ５５ 　 １５０￣２００
ＢＣ￣３￣２ (ＡＣＧ)５ Ｆ:ＣＣＣＧＴＣＣＴＡＣＡＣＣＴＡＣ Ｒ:ＴＣＴＣＣＴＣＧＡＣＡＡＣＣＴＣ ５５ 　 １５０￣２００
ＢＣ￣３￣３ (ＡＴＴ)１１ Ｆ:ＡＴＧＡＡＡＡＧＧＡＡＣＡＡＣＡＴ Ｒ:ＣＴＡＡＡＡＣＧＡＧＣＴＡＡＧＴＡ ５５ 　 １００￣１５０
ＢＣ￣３￣４ (ＡＣＴ)５ Ｆ:ＡＣＴＴＣＣＣＣＣＡＴＴＣＣＴＡ Ｒ:ＴＴＧＴＣＧＣＴＴＣＧＣＴＴＡＴ ５５ 　 １５０￣２００
ＢＣ￣３￣５ (ＴＧＴ)６ Ｆ:ＡＡＧＧＴＧＴＴＡＴＴＴＴＧＴＧＡ Ｒ:ＧＴＧＴＧＴＡＧＡＧＧＣＴＧＴＴＡ ５５ 　 １００￣１５０
ＢＣ￣３￣６ (ＴＣＧ)５ Ｆ:ＴＧＧＣＡＣＣＡＴＣＡＡＡＣＡＧ Ｒ:ＡＧＧＣＧＴＣＡＴＧＣＡＡＣＧＡ ５５ 　 １５０￣２００
ＢＣ￣３￣７ (ＣＴＣ)６ Ｆ:ＣＴＧＣＧＡＴＡＧＴＡＧＴＧＣＴＧ Ｒ:ＣＴＣＡＴＴＧＧＴＧＴＡＡＡＴＧＡ ５５ 　 １００￣１５０
ＢＣ￣３￣８ (ＣＴＴ)８ Ｆ:ＧＣＡＣＧＣＡＣＡＴＡＡＡＡＣＡＣ Ｒ:ＡＴＡＧＧＡＡＣＣＴＧＡＧＧＡＡＴ ５５ 　 １００￣１５０
ＢＣ￣３￣９ (ＧＴＡ)６ Ｆ:ＴＧＧＴＧＣＴＴＧＴＧＴＴＧＧＴ Ｒ:ＡＧＴＡＴＧＣＣＴＧＧＣＴＴＴＴ ５５ 　 １００￣１５０
ＢＣ￣３￣１０ (ＧＣＴ)６ Ｆ:ＧＴＧＧＴＴＧＧＴＣＴＧＴＧＴＡＴ Ｒ:ＴＴＴＧＡＡＡＧＣＧＡＴＴＡＧＴＡ ５５ 　 １５０￣２００
ＢＣ￣３￣１１ (ＧＧＴ)７ Ｆ:ＡＧＣＣＣＣＡＣＡＣＡＴＴＣＡＴＣ Ｒ:ＴＣＡＣＴＡＣＴＧＣＴＣＣＧＣＣＧ ５５ 　 １５０￣２００
ＢＣ￣３￣１２ (ＧＣＣ)６ Ｆ:ＡＣＧＡＡＴＣＡＴＡＡＧＡＧＴＧ Ｒ:ＡＧＴＴＡＣＧＡＧＣＧＡＧＡＡＣ ５５ 　 １５０￣２００

２　 结果与分析
２.１　 ＲＮＡ 提取及质量检测

通过普通 ＰＣＲ 及 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 分析仪对提取的

瓜实蝇总 ＲＮＡ 质量进行质检评估ꎮ 结果表明ꎬＲＮＡ
质量较好ꎬ可以进行后续的上机测序(图 １、２、３)ꎮ
２.２　 瓜实蝇雌成虫转录组数据组装质量

采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 二代测序平台对瓜实蝇(３ 个重

复)的转录组进行测序ꎮ 所有样本 ＧＣ 含量均介于

３８.８８％ ~ ４２.３１％ꎻ每个样本 Ｑ２０ 均大于 ９４％ꎬＱ３０
均大于 ９１％ꎬ测序结果准确度较高ꎬ可以用于后续

分析ꎻ利用 Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件进行组装ꎬ得到序列总长度

分别 为 ２９４６２１５９、 ２０６４６３５６、 ４４４００７３６、 ４６５１５２４３
ｂｐꎬ片段平均长度分别为 １５１、１２６、１０１、１００ ｂｐꎬ平均

ＧＣ 含量分别为 ４２％、４１％、４０％、３９％(表 ３)ꎮ
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２.３　 瓜实蝇转录组 ＳＳＲ 位点及重复类型分析

从表 ４、表 ５ 可知ꎬ广州实验室饲养、上海地区监

测、中国台湾和美国种群的瓜实蝇转录组的 ＳＳＲ 位点

分别为 １６４１５、２５９７２、１６２７７ 和 ２２７１９ 个ꎬＳＳＲ 的出现频

率(ＳＳＲ 数目与总 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的数目比值) 分别为

２７.４０％、３５.０５％、２７.０４％、３６.８４％ꎮ 从出现频率来看ꎬ美
国种群的瓜实蝇转录组 ＳＳＲ 位点最丰富ꎬ其次为上海、
广州和台湾种群ꎮ

图 １　 广州实验室饲养种群总 ＲＮＡ 检测
Ｆｉｇ.１　 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｏｆ ｔｈｅ

Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ｌａｂ
Ａ:样品 １ꎻＢ:样品 ２ꎻＣ:样品 ３ꎮ

Ａ: Ｓａｍｐｌｅ １ꎻ Ｂ: Ｓａｍｐｌｅ ２ꎻ Ｃ: Ｓａｍｐｌｅ ３.

图 ２　 上海地区监测种群总 ＲＮＡ 检测

Ｆｉｇ.２　 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｏｆ ｔｈｅ
Ｂ.ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｓｈａｎｇｈａｉ

Ａ:样品 １ꎻＢ:样品 ２ꎻＣ:样品 ３ꎮ
Ａ: Ｓａｍｐｌｅ １ꎻ Ｂ: Ｓａｍｐｌｅ ２ꎻ Ｃ: Ｓａｍｐｌｅ ３.

图 ３　 琼脂糖凝胶电泳检测图
Ｆｉｇ.３　 Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｓａｍｐｌｅｓ

ｏｎ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ
Ａ:广州实验室饲养瓜实蝇样品ꎻＢ:上海地区监测瓜实蝇样品ꎮ

Ａ: Ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｂ.ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｋｅｐｔ ｉｎ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ｌａｂꎻ
Ｂ: Ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｂ.ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｆｒｏｍ Ｓｈａｎｇｈａｉ.

表 ３　 瓜实蝇不同地理种群转录组

测序数据评估统计
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

序列总长度
Ｔｏｔａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ / ｂｐ

片段长度
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ / ％

广州实验室
Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ｌａｂ

２９４６２１５９ １５１ ４２

上海 Ｓｈａｎｇｈａｉ ２０６４６３５６ １２６ ４１
台湾 Ｔａｉｗａｎ ４４４００７３６ １０１ ４０
美国 Ａｍｅｒｉｃａ ４６５１５２４３ １００ ３９

　 　 不同地理种群的瓜实蝇转录组中 ＳＳＲ 的主要

重复类型为三核苷酸重复ꎬ广州、上海、台湾和美国

种群瓜实蝇的三核苷酸重复类型的 ＳＳＲ 数量分别

占各自总 ＳＳＲ 数量的 ４１. ２３％、３２. ９０％、３４. ５８％、
３８.１２％ꎻ其次为四核苷酸重复类型ꎬ占各自总 ＳＳＲ
数量的 ２１.５７％、２０.６４％、２２.９４％、２２.９２％ꎻ对广州、
台湾和美国种群而言ꎬ第三丰富的 ＳＳＲ 重复类型为

二核苷酸重复类型ꎬ占各自总 ＳＳＲ 数量的 １１.９３％、
１０.８２％、１３.６７％ꎬ而上海种群占比第三的是单核苷

酸重复类型ꎬ为 １７.２３％ꎮ 总体上六核苷酸重复类型

占比最少ꎬ上海、台湾和美国种群瓜实蝇的六核苷

酸重复类型的 ＳＳＲ 数量分别占各自总 ＳＳＲ 数量的

７.４７％、８.５０％、８.０６％ꎬ广州种群的单核苷酸重复类

型占比最少ꎬ仅占其总 ＳＳＲ 数量的 ７.４８％ꎮ
广州、上海、台湾和美国种群的瓜实蝇转录组

的不同重复类型 ＳＳＲ 中ꎬ单核苷酸重复类型的平均

长度最大ꎬ分别为 ２２.８２、３０.５８、２３.７５ 和 ２３.８２ ｂｐꎻ
五核苷酸重复类型的平均长度最小ꎬ分别为 １７.９７、
１８.５５、１７.７８ 和 １８.７９ ｂｐꎮ 广州、上海和台湾种群瓜

实蝇转录组的 ＳＳＲ 位点中ꎬ单核苷酸重复类型的平

均错配数最大ꎬ分别为 ０.５６、０.６２、０.５７ꎬ美国种群瓜

实蝇转录组的 ＳＳＲ 位点中双核苷酸重复类型的平
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均错配数最大ꎬ为 ０.５２ꎮ 平均错配数最小的是五核

苷酸重复ꎬ分别为 ０.１４、０.１８、０.１２、０.２１ꎮ
广州、上海、台湾和美国种群的瓜实蝇转录组

的不同重复类型 ＳＳＲ 中ꎬ平均距离最长的是三核苷

酸重复类型ꎬ分别为 １１２.４３、１０７.３２、１００.１２、１０６.３５
ｋｂꎻ上海、台湾和美国种群的瓜实蝇转录组的不同

重复类型 ＳＳＲ 中平均距离最短的是六核苷酸重复

类型ꎬ分别为 ２４.３７、２２.３２、２４.８ ｋｂꎬ对于广州种群的

瓜实蝇转录组 ＳＳＲ 而言ꎬ平均距离最短的是单核苷

酸重复类型ꎬ仅为２０.４ ｋｂꎮ
广州、上海、台湾和美国种群的瓜实蝇转录组

ＳＳＲ 重复单元的重复次数分布最多的是 ５ 次重复ꎬ
分别占总 ＳＳＲ 数量的 ２５. ９６％、２０. ４８％、２４. １６％、
２２.０７％ꎬ最少的为 １３、１４ 次重复ꎮ 广州种群的瓜实

蝇转录组 ＳＳＲ 中特有的重复类型为五核苷酸 １５ 次

重复、六核苷酸 １４ 次重复ꎮ 美国种群的瓜实蝇转录

组 ＳＳＲ 中特有的重复类型为六核苷酸 １３ 次重复ꎮ

表 ４　 不同地理种群瓜实蝇转录组中 ＳＳＲ 的基本信息
Ｔａｂｌｅ ４　 ＳＳＲｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

重复类型
Ｔｙｐｅ ｏｆ ｒｅｐｅａｔｓ

数目
Ｎｕｍｂｅｒ /

个

比例
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ /

％

出现频率
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ /

％

平均长度
Ａｖｅｒａｇｅ
ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

平均错配数
Ａｖｅｒａｇｅ

ｍｉｓｍａｔｃｈｅｓ

平均距离
Ａｖｅｒａｇｅ

ｄｉｓｔａｎｃｅ / ｋｂ

广州实验室 　 单核苷酸 Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １２２８ ７.４８ ２.０５ ２２.８２ ０.５６ ２０.４０
Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ Ｌａｂ 　 双核苷酸 Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １９５８ １１.９３ ３.２７ ２１.２３ ０.４５ ３２.５３

　 三核苷酸 Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ６７６８ ４１.２３ １１.３０ １９.８７ ０.４３ １１２.４３
　 四核苷酸 Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ３５４１ ２１.５７ ５.９１ １９.０１ ０.２９ ５８.８２
　 五核苷酸 Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １４９８ ９.１３ ２.５０ １７.９７ ０.１４ ２４.８８
　 六核苷酸 Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １４２２ ８.６６ ２.３７ ２１.９８ ０.２８ ２３.６２
　 总计 Ｔｏｔａｌ １６４１５ １００.００ ２７.４０ － － －

上海 　 单核苷酸 Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ４４７４ １７.２３ ６.０４ ３０.５８ ０.６２ ５６.１８
Ｓｈａｎｇｈａｉ 　 双核苷酸 Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ３３５３ １２.９１ ４.５３ ２１.４９ ０.４９ ４２.１１

　 三核苷酸 Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ８５４６ ３２.９０ １１.５３ ２０.１０ ０.４４ １０７.３２
　 四核苷酸 Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ５３６１ ２０.６４ ７.２４ １８.８６ ０.２９ ６７.３２
　 五核苷酸 Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ２２９７ ８.８４ ３.１０ １８.５５ ０.１８ ２８.８５
　 六核苷酸 Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １９４１ ７.４７ ２.６２ ２２.３０ ０.２８ ２４.３７
　 总计 Ｔｏｔａｌ ２５９７２ １００.００ ３５.０５ － － －

台湾 　 单核苷酸 Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １７５６ １０.７９ ２.９２ ２３.７５ ０.５７ ２８.３３
Ｔａｉｗａｎ 　 双核苷酸 Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １７６１ １０.８２ ２.９３ ２０.１３ ０.３７ ２８.４２

　 三核苷酸 Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ６２０５ ３８.１２ １０.３１ ２０.１２ ０.４４ １００.１２
　 四核苷酸 Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ３７３４ ２２.９４ ６.２０ １８.９４ ０.２８ ６０.２５
　 五核苷酸 Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １４３８ ８.８３ ２.３９ １７.７８ ０.１２ ２３.２０
　 六核苷酸 Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １３８３ ８.５０ ２.３０ ２２.３３ ０.３１ ２２.３２
　 总计 Ｔｏｔａｌ １６２７７ １００.００ ２７.０４ － － －

美国 　 单核苷酸 Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ２５１１ １１.０５ ４.０７ ２３.８２ ０.４７ ３３.９９
Ａｍｅｒｉｃａ 　 双核苷酸 Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ３１０６ １３.６７ ５.０４ ２１.４６ ０.５２ ４２.０５

　 三核苷酸 Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ７８５６ ３４.５８ １２.７４ ２０.１９ ０.４５ １０６.３５
　 四核苷酸 Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ５２０７ ２２.９２ ８.４４ １９.０２ ０.２９ ７０.４９
　 五核苷酸 Ｐｅｎｔａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ２２０７ ９.７１ ３.５８ １８.７９ ０.２１ ２９.８８
　 六核苷酸 Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ １８３２ ８.０６ ２.９７ ２２.５３ ０.３０ ２４.８０
　 总计 Ｔｏｔａｌ ２２７１９ １００.００ ３６.８４ － － －

２.４　 瓜实蝇不同地理种群监测样本间的系统发育

分析

利用 ＮＴｓｙｓ 软件对 ＰＣＲ 电泳结果(图 ４)进行

统计和聚类分析ꎬ结果(表 ６)显示ꎬ遗传一致度在

０.１７~１.００之间ꎬ说明瓜实蝇不同地理种群监测样本

间存在遗传分化ꎬ可能具有不同的来源背景ꎮ 从图

５ 可以看出新疆种群分布于 Ａ 组ꎬ四川种群分布于

Ｃ 组ꎬ浙江种群分布于 Ｄ 组ꎬ北京、云南、天津、海南

种群分布于 Ｅ 组ꎬ广西种群分布于 Ｂ、Ｅ 组ꎬ上海、江
苏和广东种群分布于 Ｄ、Ｅ 组ꎮ 其中新疆、四川、北
京种群瓜实蝇遗传结构较为单一ꎬ同一地区样本聚

集在一起ꎮ 浙江地区监测到的瓜实蝇与上海、广
东、江苏部分监测样本聚集成一支ꎬ上海、广东监测

到的瓜实蝇个体分散在进化树的不同支ꎮ
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图 ４　 不同地理种群瓜实蝇监测样本 ＳＳＲ 引物的 ＰＣＲ 扩增图
Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｂｙ ｕｓｉｎｇ １５ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

Ｍ:５００ ｂｐ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎻ１~３:新疆种群ꎻ４~６:天津种群ꎻ７~９:江苏种群ꎻ１０~１４:海南种群ꎻ１５~１９:云南种群ꎻ２０~２４:广西种群ꎻ
２５~２９:北京种群ꎻ３０~３４:广东种群ꎻ３５~３９:浙江种群ꎻ４０~４４:上海种群ꎻ４５~４９:四川种群ꎮ

Ｍ: ５００ ｂｐ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎻ Ｌｉｎｅ１－３: Ｘｉｎｊｉａｎｇꎻ ４－６: Ｔｉａｎｊｉｎꎻ ７－９: Ｊｉａｎｇｓｕꎻ １０－１４: Ｈａｉｎａｎꎻ １５－１９: Ｙｕｎｎａｎꎻ ２０－２４: Ｇｕａｎｇｘｉꎻ
２５－２９: Ｂｅｉｊｉｎｇꎻ ３０－３４: Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎻ ３５－３９: Ｚｈｅｊｉａｎｇꎻ ４０－４４: Ｓｈａｎｇｈａｉꎻ ４５－４９: Ｓｉｃｈｕａｎ.

２.５　 瓜实蝇不同地理种群群体间的系统发育分析

２.５.１　 遗传一致度和遗传距离　 对 １１ 个瓜实蝇不

同地理种群的监测样本进行遗传一致度和遗传距

离的计算ꎬ对角线上三角为遗传一致度ꎬ下三角为

遗传距离ꎮ 结果(表 ６)表明ꎬ海南和天津的 Ｎｅｉ′ｓ
遗传距离最近ꎬ为 ０.０２１０ꎬ北京和新疆的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传

距离最远ꎬ为 ０.８２０７ꎮ 遗传一致度范围为 ０.４４０１ ~
０.９７９２ꎬ说明瓜实蝇的不同省市监测样本之间存在

一定的基因交流ꎬ不同地区间的差异不同ꎮ
２.５.２　 聚类分析　 对 １１ 个不同省市的瓜实蝇监测

样本进行系统发育分析ꎬ通过 ＵＰＧＭＡ 构建的系统

发育树如图 ６ 所示ꎬ新疆、四川和广西种群归为一

支(分支 ４)ꎬ北京种群聚为一支(分支 ３)ꎬ浙江、广
东、江苏的种群归为一支(分支 ２)ꎬ上海、云南、海
南、天津的种群聚为一支(分支 １)ꎮ
２.５.３　 Ｎｅｉ′ｓ 遗传变异分析　 群体遗传分化分析表

明ꎬ由 Ｐｏｐｇｅｎｅ３２ 软件聚类分析所得到的 １１ 个省市

监测样本间基因分化系数为０.６７１２ꎬ表明瓜实蝇不

同地理种群间遗传分化ꎬ在总的变异中ꎬ６７.１２％的

变异发生在种群间ꎬ３２.８８％的变异发生在种群内

部ꎬ瓜实蝇的 ４９ 个监测样本中总遗传多样性和平

均遗传多样性分别为 ０.２９０３ 和 ０.０９５４ꎬ４９ 个监测

样本间的基因流较低ꎬ为 ０.２４４９ꎮ
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表 ６　 不同地理种群瓜实蝇监测样本中 Ｎｅｉ′ｓ 遗传一致度和遗传距离
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

新疆
Ｘｉｎｊｉａｎｇ

天津
Ｔｉａｎｊｉｎ

海南
Ｈａｉｋｏｕ

云南
Ｙｕｎｎａｎ

广西
Ｇｕａｎｇｘｉ

北京
Ｂｅｉｊｉｎｇ

广东
Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ

江苏
Ｊｉａｎｇｓｕ

浙江
Ｈａｎｇｚｈｏｕ

上海
Ｓｈａｎｇｈａｉ

四川
Ｓｉｃｈｕａｎ

新疆 Ｘｉｎｊｉａｎｇ ∗ ０.４４９６ ０.４９１４ ０.４７８３ ０.７６４２ ０.４４０１ ０.５６８８ ０.６１１８ ０.５８８７ ０.４９２８ ０.８２３５
天津 Ｔｉａｎｊｉｎ ０.７９９４ ∗ ０.９７９２ ０.９６２２ ０.６１３１ ０.９０６２ ０.９０８３ ０.８８６０ ０.８７８０ ０.９２２１ ０.５８９７
海南 Ｈａｉｋｏｕ ０.７１０５ ０.０２１０ ∗ ０.９５１５ ０.６３４９ ０.８７１９ ０.９１１４ ０.８７７５ ０.８８８５ ０.９２９２ ０.６２４４
云南 Ｙｕｎｎａｎ ０.７３７５ ０.０３８５ ０.０４９７ ∗ ０.６４１１ ０.８７４５ ０.９１９２ ０.８９２４ ０.８９９３ ０.９２９４ ０.６２９６
广西 Ｇｕａｎｇｘｉ ０.２６８９ ０.４８９３ ０.４５４２ ０.４４４６ ∗ ０.５０４８ ０.６０４０ ０.６００４ ０.５８０８ ０.６０９４ ０.７１７２
北京 Ｂｅｉｊｉｎｇ ０.８２０７ ０.０９８５ ０.１３７１ ０.１３４１ ０.６８３７ ∗ ０.８８６７ ０.８５３７ ０.８６２８ ０.８４２９ ０.５８７５
广东 Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ０.５６４２ ０.０９６２ ０.０９２８ ０.０８４２ ０.５０４２ ０.１２０３ ∗ ０.９５７７ ０.９７３３ ０.９１６０ ０.７２００
江苏 Ｊｉａｎｇｓｕ ０.４９１４ ０.１２１１ ０.１３０７ ０.１１３８ ０.５１０１ ０.１５８２ ０.０４３２ ∗ ０.９４８１ ０.８９９７ ０.７６０５
浙江 Ｈａｎｇｚｈｏｕ ０.５２９９ ０.１３０２ ０.１１８２ ０.１０６２ ０.５４３４ ０.１４７６ ０.０２７１ ０.０５３３ ∗ ０.９３５２ ０.７３４４
上海 Ｓｈａｎｇｈａｉ ０.７０７７ ０.０８１１ ０.０７３５ ０.０７３２ ０.４９５２ ０.１７１０ ０.０８７７ ０.１０５７ ０.０６７０ ∗ ０.６８５１
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ ０.１９４２ ０.５２８２ ０.４７０９ ０.４６２７ ０.３３２４ ０.５３１８ ０.３２８５ ０.２７３７ ０.３０８７ ０.３７８１ ∗

　 　 对角线(∗)上三角为遗传一致度ꎬ下三角为遗传距离ꎮ

　 　 Ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ(∗) ｉｓ ｔｈｅ Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ ｉｓ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ.

图 ５　 不同地理种群瓜实蝇监测样本基于 ＳＳＲ 多态性的聚类分析图
Ｆｉｇ.５　 Ｔｈｅ ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｄａｔａ ｏｆ Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ
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图 ６　 基于 Ｎｅｉ′ｓ 标准遗传距离的不同地理种群瓜实蝇监测样本的聚类图
Ｆｉｇ.６　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ Ｂ. ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ′ｓ ｓｔａｎｄａｒｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

３　 讨论
随着国际贸易量及出入境人员交流的增加ꎬ越

来越多新鲜水果和蔬菜等农产品通过口岸出入境ꎬ
大大增加了危险性有害生物随农产品贸易、旅客携

带或邮寄物等方式入境的可能ꎬ进而威胁我国农产

品生产安全(韦兵等ꎬ２０１７)ꎮ 在这些有害生物种类

中ꎬ截获频次最高且最具威胁的是实蝇类害虫ꎬ其
主要以幼虫危害果实ꎬ使受害树大量落果ꎬ受害水

果商品价值受到严重影响ꎮ 植物检疫性实蝇以离

腹寡毛实蝇属的害虫种类最多ꎬ如瓜实蝇等所能造

成的危害最严重(李磊等ꎬ２０１８ꎻ Ｍｗａｔａｗａｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 早在 １９８７ 年ꎬ日本检疫部门为防止瓜实蝇

传入日本地区ꎬ禁止从我国进口葫芦科瓜果ꎬ适逢

新疆哈密瓜 Ｃｕｃｕｍｉｓ ｍｅｌｏ ｖａｒ. ｓａｃｃｈａｒｉｎｕｓ 生长期ꎬ
经过调研那时仅有南方地区有瓜实蝇分布ꎬ后才解

除对新疆哈密瓜的进口限制(张遵雄ꎬ１９８８)ꎮ ２００６
年ꎬ中方和日方就中国蔬菜输日问题协商时曾再次

关注瓜实蝇在我国的分布情况(孔令斌等ꎬ２００８)ꎬ
因此采用分子生物学方法ꎬ利用口岸监测的瓜实蝇

样本来研究我国瓜实蝇不同地理种群遗传结构是

极有意义的ꎮ
本研究发现ꎬ瓜实蝇转录组数据的微卫星位点

较为丰富ꎬＳＳＲ 的出现频率远大于桔小实蝇 Ｂａｃｔｒｏ￣
ｃｅｒａ ｄｏｒｓａｌｉｓ Ｈｅｎｄｅｌ 转录组(魏丹丹等ꎬ２０１４)、扶桑

绵粉蚧转录组及齿缘刺猎蝽 Ｓｃｌｏｍｉｎａ ｅｒｉｎａｃｅａ Ｓｔａｌ
转录组(黎东海和赵萍ꎬ２０１９ꎻ 罗梅等ꎬ２０１４)ꎬ可能

与物种遗传信息丰富度、转录组测序质量、ＳＳＲ 分

析软件及其筛选标准有关ꎮ 不同地理种群的瓜实

蝇转录组中的 ＳＳＲ 主要重复类型为三核苷酸重复ꎬ
约占各自总 ＳＳＲ 数量的 １ / ３ 以上ꎬ三核苷酸重复类

型更为稳定ꎬ符合遗传密码规律ꎬ与齿缘刺猎蝽转

录组分析一致(黎东海和赵萍ꎬ２０１９)ꎮ 本研究在筛

选多态性 ＳＳＲ 引物时ꎬ考虑到低级单元 ＳＳＲ 的普遍

比高级单元的 ＳＳＲ 具有更为丰富的多态性(Ｄｒｅｉｓｉ￣
ｇａｃｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４)ꎬ结合 ＳＳＲ 分析数据ꎬ从 ＳＳＲ 的

平均长度来看ꎬ单核苷酸重复类型的平均长度最

大ꎬ双核苷酸、三核苷酸次之ꎬ但单核苷酸重复类型

错配率较高ꎬ因此重点设计双核苷酸及三核苷酸重

复微卫星引物ꎬ以提高多态性引物筛选效率ꎮ
从本研究监测样本的聚类结果来看ꎬ新疆、四

川、北京 ３ 个地区的瓜实蝇样本同一地区聚集效果

较好ꎻ浙江的监测样本与上海、江苏、广东的部分样

本聚集成一支ꎬ可能与浙江和这 ３ 个地区地理距离

较为接近ꎬ水果运输较为频繁有关ꎮ 天津、海南、云
南和上海、江苏、广西、广东的部分样本聚集在一

起ꎮ 总体来看ꎬ上海、广东、云南的瓜实蝇监测样本

遗传多样性最为丰富ꎬ上海和广东为我国主要水果

进境指定口岸ꎬ云南的地理位置特殊ꎬ与实蝇高适

生区东南亚接壤ꎬ瓜实蝇流动性较强ꎮ 不同地理种

群瓜实蝇的种群间系统发育分析显示ꎬ基因分化系

数为 ０.６７１２ꎬ在总的变异中ꎬ６７.１２％的变异发生在

种群间ꎬ说明这 １１ 个省市间的瓜实蝇种群具有不

同的遗传背景ꎮ 聚类分析表明ꎬ天津、海南、云南、
上海聚为一支ꎬ浙江、广东、江苏聚为一支ꎬ北京单

独聚成一支ꎬ广西、四川、新疆聚为一支ꎮ 这些结果

表明ꎬ我国不同口岸的瓜实蝇具有不同的来源地ꎬ
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因此具有不同的遗传背景ꎮ 也有部分口岸虽然相

距较远ꎬ但其瓜实蝇具有相似的遗传背景ꎬ表明可

能具有相同的来源地或者不同来源地的瓜实蝇具

有相似的遗传背景ꎮ
本研究结果为检疫性外来有害生物监测提供

了科学的理论依据和技术指导ꎬ对于上海、广东、云
南这 ３ 个瓜实蝇遗传结构较为丰富的地区ꎬ需重点

监测瓜实蝇动态ꎬ对进出境水果及由于边境交流进

入的检疫性有害生物需进行严格的实蝇检疫筛查ꎮ
对于新疆、四川、北京地区瓜实蝇需进行综合防控ꎬ
减少其对外交流ꎬ努力控制实蝇危害范围ꎮ 由于实

蝇具有地理种群差异ꎬ后续可增加监测点ꎬ扩增实

验样本ꎬ通过分析种间进化关系ꎬ有望对瓜实蝇的

来源地进行初步的判断ꎬ为国际贸易争端提供谈判

和解决的依据ꎮ
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