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摘要: 【目的】番茄潜叶蛾已成为世界性番茄的重要害虫ꎬ对番茄产业的发展造成了严重的威胁ꎬ研究其

遗传多样性有利于揭示不同地理种群的遗传变异结构ꎮ 【方法】采用 ＩＳＳＲ 分子标记技术分析了 ２０ 个地

理种群番茄潜叶蛾的遗传多样性和遗传结构特征ꎮ 【结果】１５ 条引物扩增出 １３７ 条 ＩＳＳＲ 条带ꎬ其中多态

性条带占 ９６.３５％ꎬ所有个体显示了各自独特的 ＩＳＳＲ 图谱ꎮ ＩＳＳＲ 的标记遗传多样性结果表明ꎬ２０ 个番茄

潜叶蛾地理种群遗传距离大小范围为 ０.００６５~０.１６２３ꎬ遗传一致度范围为 ０.８５０２~０.９９３５ꎮ 种群变异来源

分析表明ꎬ２５.３６％的遗传变异来自种群间ꎬ７４.６４％的变异来源于种群内部ꎮ ＵＰＧＭＡ 系统发育分析结果

表明ꎬ各地理种群的聚类与地理位置无较强的关联性ꎮ 【结论】番茄潜叶蛾尚处在入侵早期阶段ꎬ且具备频繁入侵和多点的

特征ꎮ 防控上要注意加强检疫ꎬ阻绝多点入侵来源ꎮ
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　 　 南美番茄潜叶蛾 Ｔｕｔａ ａｂｓｏｌｕｔａ (Ｍｅｙｒｉｃｋ)ꎬ别
名番茄潜叶蛾、番茄潜麦蛾、番茄麦蛾ꎬ属鳞翅目

Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ 麦蛾科 Ｇｅｌｅｃｈｉｉｄａｅꎬ原产于南美洲的秘

鲁ꎬ是世界性的检疫入侵害虫(李栋等ꎬ２０１９)ꎮ 该

虫的传播速度快ꎬ截至 ２０２１ 年 ２ 月 １１ 日ꎬ已入侵

１０５ 个国家(南美洲 １０ 个、北美洲 ３ 个、欧洲 ３１ 个、
非洲 ３５ 个、亚洲 ２６ 个)ꎬ成为世界性番茄 Ｓｏｌａｎｕｍ
ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ Ｌ.的重要害虫ꎮ 在我国ꎬ新疆伊犁、云
南临沧、贵州、四川、广西、湖南及江西等地ꎬ相继发

现该虫危害(陆永跃ꎬ２０２１)ꎮ 在云南省弥渡县ꎬ大
棚里的番茄植株被害率高达 １００％ꎬ果实被害率达

１９.３３％ꎬ最高可达 ４０％(尹艳琼等ꎬ２０２１)ꎮ 番茄潜

叶蛾的寄主范围较广ꎬ可危害包括茄科、豆科、锦葵

科、苋科、旋花科、藜科、菊科、十字花科以及禾本科

在内的近 ４０ 种植物ꎬ但主要危害茄科植物ꎬ特别嗜

食番茄(包括鲜食番茄、加工番茄和樱桃番茄 /圣女

果)(Ｃａｍｐｏｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９７６ꎻ Ｃｉｓｎｅｒｏｓ ＆ Ｍｕｊｉｃａꎬ１９９８ꎻ
Ｐｅｒｅｙｒａ ＆ Ｓáｎｃｈｅｚꎬ２００６)ꎮ 番茄潜叶蛾幼虫潜入叶

片并取食叶肉ꎬ还会钻入果实内危害ꎬ成虫喜在植

株幼嫩的叶片上产卵ꎬ但随着该植株的危害程度加

剧ꎬ产卵偏好有所减弱(阿米热􀅰牙生江等ꎬ２０２１)ꎮ
番茄潜叶蛾具有很高的生物潜能ꎬ对不同气候条件

的适应性等方面存在差异(Ｖａｒｇａｓꎬ１９７０)ꎬ可能存

在着更深层次的分化ꎮ 但关于我国番茄潜叶蛾的

种群分化以及遗传多样性的研究还未见报道ꎮ
近些年ꎬ随着分子生物学技术、分子标记种类

及其监测技术的不断发展ꎬＩＳＳＲ(简单重复序列区

间 ｉｎｔｅｒ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)分子标记方法由于

操作简单、成本较低、耗时短等ꎬ已成为物种遗传变

异监测的重要方法之一(Ｃａｍｐｏｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎬ被广

泛应用于鉴定种资资源、筛选稀有品种以及探索各

种群遗传多样性等(Ｅｓｓａｄｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｇｕｐｔａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００８ꎻ Ｒｅｄｄｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００２)ꎮ

番茄潜叶蛾是农业上的重要害虫ꎬ该虫的入侵

直接导致在一个生长季节内番茄地块杀虫剂的使

用次数由 １２ 次突增到 ３０ 次以上(张桂芬等ꎬ２０１８ꎻ
Ｇｏｎｔｉｊｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎬ杀虫剂的过度使用ꎬ导致该虫

对多种杀虫剂产生了抗药性ꎮ 研究发现ꎬ杀虫剂的

使用可引起昆虫遗传多样性及遗传分化(褚栋等ꎬ
２００８)ꎮ 新疆地区各地理种群的番茄潜叶蛾对不同

类型的杀虫剂产生了抗药性ꎬ因此ꎬ对新疆地区不

同地理种群的番茄潜叶蛾进行遗传多样性的研究

有利于了解不同区域的番茄潜叶蛾基因及遗传分

化情况对不同地理种群的影响ꎮ 然而ꎬ迄今为止有

关新疆地区番茄潜叶蛾的基因流及遗传分化情况

的研究较少ꎮ 本研究拟采用 ＩＳＳＲ 分子标记技术对

所采集到的 ２０ 个不同地理种群的番茄潜叶蛾进行

遗传多样性分析ꎬ旨在明确不同地理环境下番茄潜

叶蛾对其适应性引起的遗传变化ꎬ为番茄潜叶蛾的

综合治理提供参考ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 实验材料

番茄潜叶蛾样品采自新疆喀什地区喀什市、伽
师县、疏附县、巴楚县、疏勒县、叶城县、莎车县ꎬ伊犁

特克斯县、霍城县、霍尔果斯市、伊宁市、新源县、察
布查尔县ꎬ阿克苏温宿县ꎬ阿拉尔市ꎬ阿克苏市等地

区及贵州省清镇市ꎬ云南省昆明市、玉溪市ꎬ哈萨克

斯坦阿拉木图州等地ꎬ样品采集后立即放入 ７５％酒

精中ꎬ－２０ ℃保存ꎮ 记录 ２０ 个地理种群的编号、采样

时间、地理位置、经纬度、海拔高度及样本数量大小ꎮ
１.２　 ＤＮＡ 的提取

对采集的番茄潜叶蛾进行基因组 ＤＮＡ 提取ꎬ
提取方法按 ＴａＫａＲａ 裂解液说明书进行操作ꎮ 用浓

度为 ２％的琼脂糖凝胶进行电泳检测ꎬ使用 Ｂ￣５００
ＢＩＯＰＨＯＴＯ ＭＥＴＥＲ(ＭＥＴＡＳＨ)测定其浓度及纯度ꎬ
选取 Ｄ２６０ ｎｍ / Ｄ２８０ ｎｍ值在 １.７ ~ １.９、浓度大于 ３０ ｎｇ􀅰

ｍＬ－１的 ＤＮＡ 样品进行 ＩＳＳＲ 遗传多样性分析ꎮ
１.３　 ＩＳＳＲ 预实验分析

１.３.１　 引物筛选　 根据预实验ꎬ从哥伦比亚大学公

布的第 ９ 套 １００ 条 ＩＳＳＲ 引物序列中共筛选出 １５ 条

条带清晰、多态性好的引物进行 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增反

应实验ꎮ
１.３.２　 ＩＳＳＲ￣ＰＣＲ 扩增 　 ＰＣＲ 反应体系(２５ μＬ):
２×Ｅａｓｙ Ｔａｑ ＰＣＲ Ｓｕｐｅｒ Ｍｉｘ １２.５μＬ、引物 ２ μＬ、模板

ＤＮＡ １ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ ９.５ μＬꎮ ＰＣＲ 扩增条件:９４ ℃预

变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ３３~５５ ℃(不同引物的

退火温度不一致)退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３０ 个

循环ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎻ４ ℃下保存ꎮ
１.４　 数据统计与分析

电泳图谱中的每一条带均视为一个分子标记ꎬ
代表一个等位基因位点ꎮ 按凝胶同一位置上 ＤＮＡ
条带的有无进行统计ꎬ有条带记为“１”ꎬ无条带记为

“０”ꎬ将所有个体在全部位点上构成 １ 个(０ 或 １)矩
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阵模型ꎮ 在得到 ＩＳＳＲ 原始数据矩阵后ꎬ将矩阵导

入软件中ꎬ利用 ＰＯＰＧＥＮＥ ３２ 软件计算各种群的遗

传参数ꎬ计算各群体的有效等位基因数 Ｎｅ、Ｎｅｉ′ｓ 基

因多样性指数 Ｈ、Ｓｈａｎｎｏｎ 信息多样性指数 Ｉ、多态

位点比率、群体内基因多样度 Ｈｓ、总基因多样度

Ｈｔ、２ 种群或亚种群间的遗传分化系数 Ｇｓｔ(Ｇｓｔ ＝Ｈｔ－
Ｈｓ / Ｈｔ)ꎬ以及基因流 Ｎｍ ＝ (１－Ｇｓｔ) / Ｇｓｔ等参数(张桂

芬等ꎬ２０２０)ꎮ 根据 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离的分析结果ꎬ利
用 ＮＴＳＹＳ ２.１ 软件对其进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ根
据所读取的数据分析相应的结果ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 番茄潜叶蛾种群 ＤＮＡ 的 ＩＳＳＲ 扩增结果

根据预实验结果ꎬ得出各引物的最佳退火温度

(表 １)ꎬ再用各引物对不同地理种群进行 ＩＳＳＲ 扩

增(图 １)ꎮ 利用 １５ 条 ＩＳＳＲ 引物对 ２０ 个种群 ２９７
头番茄潜叶蛾的 ＤＮＡ 进行扩增ꎬ共得到 １３７ 条可

统计的条带ꎬ平均每条引物扩增了 ９.１３３ 条条带ꎬ其
中引物 ８５７、８８５ 扩增的条带数最高ꎬ为 １３ 条ꎬ引物

８１８ 扩增出的条带数最少ꎬ为 ６ 条ꎻ各引物扩增出的

多态性条带及其占比存在差异ꎬ多态性条带占比最

大的是引物 ８０７、８０８、８１１、８１２、８２６、８２７、８５６、８５７、
８６８、８７２、 ８８６ꎬ为 １００％ꎮ 最小的为引物 ８８５ꎬ 为

８４.６２％ꎮ 不同种群的每个个体都呈现出唯一的 ＩＳ￣
ＳＲ 基因型ꎬ说明 ＩＳＳＲ 分子标记对番茄潜叶蛾有较

高的鉴别效率ꎬ也说明番茄潜叶蛾的个体间存在较

大的遗传变异ꎮ 这些位点在各个地理种群中分布

不平衡ꎬ从番茄潜叶蛾 ２０ 个种群的多态位点占比

中可看出ꎬ番茄潜叶蛾的遗传多样性较丰富ꎮ

表 １　 ＩＳＳＲ 扩增中引物退火温度及多态性条带
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ ｉｎ ＩＳＳＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

引物
Ｐｒｉｍｅｒｓ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

退火温度
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ / ℃

总位点数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ ｂａｎｄｓ

多态性位点数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

多态性位点比率
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ / ％

８０７ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＴ ４８ ９ ９ １００.００
８０８ ＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＣ ４８ ８ ８ １００.００
８１１ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＣ ４４ ８ ８ １００.００
８１２ ＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＡ ４４ ８ ８ １００.００
８１８ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＧ ５２ ６ ５ ８３.３３
８２６ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＣ ４４ ６ ６ １００.００
８２７ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＧ ５１ １０ １０ １００.００
８４７ ＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＡＧＣ ５５ ９ ８ ８８.８９
８５５ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＣＴＴ ５３ ８ ７ ８７.５０
８５６ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＣＴＡ ５１ ７ ７ １００.００
８５７ ＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＣＴＧ ５４ １３ １３ １００.００
８６８ ＧＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＡＧＡＡ ４７ １１ １１ １００.００
８７２ ＧＡＴＡＧＡＴＡＧＡＴＡＧＡＴＡ ３３ １０ １０ １００.００
８８５ ＣＧＴＡＣＴＣＧＴＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡ ５４ １３ １１ ８４.６２
８８６ ＡＣＧＡＧＴＡＣＧＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＴ ５４ １１ １１ １００.００

图 １　 引物 ８２７ 对察布查尔县种群 ＤＮＡ 的 ＩＳＳＲ 扩增图
Ｆｉｇ.１　 ＩＳＳＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ８２７ ｏｎ ｔｈｅ ＤＮＡ ｏｆ Ｑａｐｑａｌ Ｃｏｕｎｔｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

Ｍ: ＤＬ２０００ ｐｌｕｓ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎻ１~２４:均为察布查尔县样品ꎮ
Ｍ: ＤＬ２０００ ｐｌｕｓ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎻ １－２４: Ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ Ｑａｐｑａｌ Ｃｏｕｎｔｙ.

􀅰３２１􀅰　 第 ２ 期 李爱梅等: 新疆地区番茄潜叶蛾遗传多样性的 ＩＳＳＲ 分析



 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

２.２　 番茄潜叶蛾种群的遗传多样性分析

从表 ２ 可知ꎬ２０ 个番茄潜叶蛾种群的多态性位

点比率在 ３１.３０％ ~ ９３.１３％ꎬ平均多态性位点比率

为 ５８.２８％ꎮ 察布查尔县(ＣＢＣＥ)地理种群多态性

位点占比最高(９３.１３％)ꎬ多态性条带多达 １３ 条ꎬ
特克斯县 ( ＴＫＳ) 地理种群多态位点占比最低

(３１.３０％)ꎮ 从地理空间分布上看ꎬ中国南方地区

部分番茄潜叶蛾种群(ＧＺ、ＹＮＹＸ、ＹＮＫＭ)的多态性

位点占比低于北方地区种群(ＫＳ、ＪＳ、ＳＦ、ＣＢＣＥ)ꎮ
特克斯县(ＴＫＳ)的 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数(０.１１５３)
最小ꎬ察布查尔县(ＣＢＣＥ)的 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数

(０.２５３１)最大ꎬ说明中国南北方的各个地理种群

Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数并无规律ꎮ 特克斯县(ＴＫＳ)
的番茄潜叶蛾种群的 Ｉ(０.１７１９)最小ꎬ察布查尔县

(ＣＢＣＥ)种群的 Ｉ(０.３９７６)最大ꎬ说明南北地区的番

茄潜叶蛾种群遗传多样性较高ꎮ

表 ２　 番茄潜叶蛾种群间的遗传多样性指数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｍｏｎｇ Ｔ. ａｂｓｏｌｕｔａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

多态性位点比率(Ｐ)
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ / ％

观察等位基因数 (Ｎａ)
Ｏｂｓｅｒｖｅ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

有效等位基因数(Ｎｅ)
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性
指数 (Ｈ)
Ｎｅｉ′ｓ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息
指数 ( Ｉ)

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｄｅｘ

ＫＳ ６４.８９ １.６４８９ １.３３２９ ０.１９７２ ０.３０４０
ＪＳ ７０.９９ １.７０９９ １.２９２１ ０.１８８１ ０.２９７７
ＳＦ ７７.１０ １.７７００ １１.３０４８ ０.２００２ ０.３１９７
ＢＣ ７４.０５ １.７４０５ １.３０４５ ０.１９２８ ０.３０５５
ＴＫＳ ３１.３０ １.３１３０ １.１９７３ ０.１１５３ ０.１７１９
ＳＬ ５６.４９ １.５６４９ １.２５７１ ０.１６１６ ０.２５２２
ＹＣ ４７.３３ １.４７３３ １.２５０７ ０.１５２７ ０.２３３５
ＳＣ ５４.９６ １.５４９６ １.３１０５ ０.１８５９ ０.２８０１
ＨＣ ４８.０９ １.４８０９ １.２７８１ ０.１６１９ ０.２４３５
ＨＥＧＳ ５９.５４ １.５９５４ １.２６３２ ０.１６５６ ０.２５９９
ＹＮ ５４.２０ １.５４２０ １.２７４５ ０.１６８３ ０.２５９５
ＸＹ ５０.３８ １.５０３８ １.２８４２ ０.１６８７ ０.２５４９
ＣＢＣＥ ９３.１３ １.９３１３ １.４０４６ ０.２５３１ ０.３９７６
ＧＺ ５６.４９ １.５６４９ １.３０１８ ０.１８４１ ０.２８０９
ＹＮＹＸ ５６.４９ １.５６４９ １.２６１６ ０.１５９７ ０.２４７９
ＹＮＫＭ ４８.８５ １.４８８５ １.２５３０ ０.１４８８ ０.２２６８
ＨＳＫＳＴ ４４.２７ １.４４２７ １.２６０５ ０.１５０８ ０.２２５７
ＷＳ ５８.０２ １.５８０２ １.３１４７ ０.１８７６ ０.２８５０
ＡＬＥ ５８.７８ １.５８７８ １.３１４６ ０.１８８７ ０.２８６７
ＡＫＳ ６０.３１ １.６０３１ １.２８９２ ０.１７８５ ０.２７６４

　 　 ＡＫＳ:阿克苏市ꎻＹＮＹＸ:云南省玉溪市ꎻＡＬＥ:阿拉尔市ꎻＨＥＧＳ:霍尔果斯市ꎻＳＬ:疏勒县ꎻＢＣ:巴楚县ꎻＳＦ:疏附县ꎻＪＳ:伽师县ꎻＨＳＫＳＴ:哈萨
克斯坦阿拉木图州ꎻＹＮＫＭ:云南省昆明市ꎻＷＳ:温宿县ꎻＹＮ:伊宁市ꎻＧＺ:贵州省清镇市ꎻＨＣ:霍城县ꎻＳＣ:莎车县ꎻＹＣ:叶城县ꎻＸＹ:新源县ꎻ
ＫＳ:喀什市ꎻＣＢＣＥ:察布查尔县ꎻＴＫＳ:特克斯县ꎮ

ＡＫＳ: Ａｋｓｕ Ｃｉｔｙꎻ ＹＮＹＸ: Ｙｕｘｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＡＬＥ: Ａｌａｒ Ｃｉｔｙꎻ ＨＥＧＳ: Ｈｏｒｇｏｓ Ｃｉｔｙꎻ ＳＬ: Ｓｈｕｌｅ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＢＣ: Ｂａｃｈｕ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＳＦ:
Ｓｈｕｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＪＳ: Ｊｉａｓｈｉ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＨＳＫＳＴ: Ａｌｍａｔｙ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅꎬ Ｋａｚａｋｈｓｔａｎꎻ ＹＮＫＭ: Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＷＳ: Ｗｅｎｓｕ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＹＮ:
Ｙｉｎｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ ＧＺ: Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＣ: Ｈｕｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＳＣ: Ｓｈａｃｈｅ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＹＣ: Ｙｅｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＸＹ: Ｘｉｎｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＫＳ:
Ｋａｓｈｇａｒ Ｃｉｔｙꎻ ＣＢＣＥ: Ｑａｐｑａｌ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＴＫＳ: Ｔｅｋｅｓ Ｃｏｕｎｔｙ.

２.３　 番茄潜叶蛾种群遗传分化及基因流

对番茄潜叶蛾种群内遗传分化进行分析ꎬ物种

水平上的总基因多样性(Ｈｔ)为０.２３５１ꎬ种群内的遗

传分化系数(Ｈｓ)为 ０.１７５５ꎮ 根据 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样度

算法ꎬ２０ 个番茄潜叶蛾地理种群之间的的遗传分化

系数(Ｇｓｔ)为 ０.２５３６ꎬ说明变异来自不同的种群之

间及种群内部的个体间ꎬ占总变异的 ２５. ３６％ꎬ有
７４.６４％的变异来自于种群内的个体之间ꎮ 本研究

检测出番茄潜叶蛾物种水平上的基因流(Ｎｍ)为

１.４７１６ꎬ表明番茄潜叶蛾各种群间的基因流存在一

定的流动性ꎮ
２.４　 遗传一致度、遗传距离及聚类分析

由表 ３ 可知ꎬ番茄潜叶蛾 ２０ 个地理种群的遗

传一致性系数在 ０.８５０２ ~ ０.９９３５ꎬ其平均遗传一致

性系数为 ０.９３２９ꎬ察布查尔县(ＣＢＣＥ)种群与特克

斯县(ＴＫＳ)种群的遗传一致性系数(０.８５０２)最小ꎬ
疏附县(ＳＦ)种群与伽师县(ＪＳ)种群的遗传一致性

系数(０.９９３５)最大ꎮ 通过对遗传一致性的分析ꎬ说
明所采集的各个地理种群间的遗传一致性较高ꎮ
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　 　 遗传距离的大小反映了每个地理种群间彼此

亲缘关系的远近ꎬ为确定番茄潜叶蛾 ２０ 个地理种

群间的遗传关系ꎬ利用 Ｎｅｉ′ｓ 无偏估计遗传距离进

行了计算(表 ３)ꎮ ２０ 个番茄潜叶蛾种群的遗传距

离大小在 ０. ００６５ ~ ０. １６２３ꎬ其平均遗传距离为

０.０７２６ꎬ疏附县(ＳＦ)种群与伽师县(ＪＳ)种群间的遗

传距离最小ꎬ为 ０.００６５ꎬ察布查尔县(ＣＢＣＥ)种群与

特克斯县(ＴＫＳ)种群的遗传距离最大ꎬ为 ０.１６２３ꎮ
表明番茄潜叶蛾不同地理种群之间ꎬ遗传分化存在

着一定程度上的差异ꎬ但这种差异比较小ꎮ
使用 ＵＰＧＭＡ 方法对各个番茄潜叶蛾地理种

群进行聚类分析ꎬ结果如图 ２ 所示ꎬ当遗传一致性

系数为 ０.９４ 时ꎬ２０ 个地理种群的聚类分为 ５ 组ꎬ最
先分出的是特克斯县(ＴＫＳ)、察布查尔县(ＣＢＣＥ)、
喀什市(ＫＳ)、新源县(ＸＹ)ꎬ其余各地理为一组ꎮ
其中:云南玉溪(ＹＮＹＸ)种群夹杂在新疆阿克苏地

区的地理种群中ꎻ哈萨克斯坦阿拉木图州、云南、贵
州、伊犁地区与喀什地区的部分地理种群交叉在一

个分支里ꎮ 在本研究中ꎬ番茄潜叶蛾的遗传一致性

较高ꎬ并未形成明显的遗传结构ꎬ同时各个地理种

群间与地理空间并未体现出一致的关系ꎮ

图 ２　 ２０ 个番茄潜叶蛾地理种群间的聚类分析图
Ｆｉｇ.２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ２０ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｔ. ａｂｓｏｌｕｔａ

ＫＳ:阿克苏市ꎻＹＮＹＸ:云南省玉溪市ꎻＡＬＥ:阿拉尔市ꎻＨＥＧＳ:霍尔果斯市ꎻＳＬ:疏勒县ꎻＢＣ:巴楚县ꎻＳＦ:疏附县ꎻＪＳ:伽师县ꎻＨＳＫＳＴ:
哈萨克斯坦阿拉木图州ꎻＹＮＫＭ:云南省昆明市ꎻＷＳ:温宿县ꎻＹＮ:伊宁市ꎻＧＺ:贵州省清镇市ꎻＨＣ:霍城县ꎻＳＣ:莎车县ꎻ

ＹＣ:叶城县ꎻＸＹ:新源县ꎻＫＳ:喀什市ꎻＣＢＣＥ:察布查尔县ꎻＴＫＳ:特克斯县ꎮ
ＡＫＳ: Ａｋｓｕ Ｃｉｔｙꎻ ＹＮＹＸ: Ｙｕｘｉ Ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＡＬＥ: Ａｌａｒ Ｃｉｔｙꎻ ＨＥＧＳ: Ｈｏｒｇｏｓ Ｃｉｔｙꎻ ＳＬ: Ｓｈｕｌｅ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＢＣ: Ｂａｃｈｕ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＳＦ:
Ｓｈｕｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＪＳ: Ｊｉａｓｈｉ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＨＳＫＳＴ: Ａｌｍａｔｙ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅꎬ Ｋａｚａｋｈｓｔａｎꎻ ＹＮＫＭ: Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｃｉｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＷＳ: Ｗｅｎｓｕ Ｃｏｕｎｔｙꎻ

ＹＮ: Ｙｉｎｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ ＧＺ: Ｑｉｎｇｚｈｅｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎻ ＨＣ: Ｈｕｏｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＳＣ: Ｓｈａｃｈｅ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＹＣ: Ｙｅｃｈｅｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎻ
ＸＹ: Ｘｉｎｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＫＳ: Ｋａｓｈｇａｒ Ｃｉｔｙꎻ ＣＢＣＥ: Ｑａｐｑａｌ Ｃｏｕｎｔｙꎻ ＴＫＳ: Ｔｅｋｅｓ Ｃｏｕｎｔｙ.

３　 讨论与结论
一个物种目前现有的遗传多样性及遗传结构

是根据自身原因与所在的环境因素共同作用的结

果ꎬ如地理分布、基因漂变、基因流、物种进化的历

史及交配系统等ꎮ 就番茄潜叶蛾而言ꎬ该虫于 ２００６
年入侵欧洲ꎬ目前已入侵世界上 １０５ 个国家ꎮ 该虫

繁殖力强、世代重叠严重、适应性强ꎬ可借助人类活

动进行远扩散ꎬ这些特征有助于番茄潜叶蛾各种群

间的基因交流ꎬ减小了遗传漂变的影响ꎮ
本研究所选取的番茄潜叶蛾种群来自于哈萨

克斯坦阿拉木图州、云南、贵州以及新疆喀什、阿克

苏、伊犁地区ꎬ其各个不同地理种群间的遗传多样

性丰富及遗传结构变异不大ꎬ造成这种差异的主要

原因可能是番茄潜叶蛾入侵我国时间尚短ꎬ可能是

由同一种群入侵ꎬ通过苗木运输、番茄产品的输送

等在多个地点扩散ꎮ
本文初步分析了番茄潜叶蛾的遗传多样性ꎬ为

番茄潜叶蛾部分种群遗传结构的研究提供了分子

水平的基础资料及试验证据ꎮ 但是ꎬＩＳＳＲ 分子标记

在估算种群遗传的变异上还存在一些缺点ꎬ如对于
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标记的显性基因ꎬ不能区分纯合体及杂合体等ꎬ为
各种群遗传变异的分析所呈现的统计信息有局限

(张民照和康乐ꎬ２００２)ꎮ 此外ꎬ本试验所采集的地

理种群及个体数量有限ꎬ难以全面反映番茄潜叶蛾

在我国各入侵地的具体情况ꎬ还需更深入研究ꎮ
ＩＳＳＲ 研究结果表明ꎬ番茄潜叶蛾尚处在入侵早

期阶段ꎬ且具备频繁入侵和多点的特征ꎮ 防控上要

注意加强检疫ꎬ阻绝多点入侵来源ꎮ
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