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植物种质资源引进风险分析方法概述
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摘要: 种质资源作为生物资源的重要组成部分ꎬ是培育作物优质、高产、抗病(虫)、抗逆新品种的物质基

础ꎮ 近年来ꎬ为满足我国种业飞速发展的需要ꎬ我国不断从国外引入大量的种质资源ꎬ种质资源相比其他

植物产品携带有害生物的风险更高ꎮ 种质资源引进过程中不可避免地携带有害生物ꎬ可能会带来严重危

害ꎮ 目前ꎬ美国、澳大利亚等国家已制定了关于种质资源的风险分析方法ꎬ但我国缺少针对种质资源有害

生物统一的风险分析方法ꎮ 本文分析了国际植物检疫措施标准、主要的贸易国家及我国有害生物风险分

析标准方法的主要内容ꎬ针对引进种质资源过程中亟需解决的有害生物风险分析问题开展讨论ꎬ并对种

质资源有害生物风险分析系统其未来展开工作提出以下建议:设置符合种质资源风险分析特性的指标ꎻ采用半定量风险评

估方法对种质资源进行风险分析ꎻ根据不断的学习和实际工作的需要ꎬ对风险评估指标体系进行验证和适当修改ꎮ
关键词: 种质资源ꎻ 植物引进ꎻ 风险分析
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　 　 为满足种业飞速发展的需要ꎬ我国需要不断从

国外引入大量的种质资源(又称遗传资源或基因资

源)ꎮ 建设全球植物种质资源引进中转基地ꎬ对确

保国家的粮食安全和种业安全、加快推动农业科技

创新、促进现代农业的飞速发展、推动民族种业创

新具有重要的战略意义(李健ꎬ２０２０)ꎮ 引进种质资
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源的同时ꎬ也带来了大量有害生物ꎬ如番茄褐色皱

果病毒(Ｔｏｍａｔｏ ｂｒｏｗｎ ｒｕｇｏｓｅ ｆｒｕｉｔ ｖｉｒｕｓ) (刘慧等ꎬ
２０１９)、皱匕果芥 Ｒａｐｉｓｔｒｕｍ ｒｕｇｏｓｕｍ (Ｌ.) Ａｌｌ. (王亚

锋等ꎬ２０２２)、 大豆北方茎溃疡病病菌 Ｄｉａｐｏｒｔｈｅ
ｐｈａｓｅｏｌｏｒｕｍ ｃａｕｌｉｖｏｒａ (张莹等ꎬ２０１８)、马铃薯甲虫

Ｌｅｐｔｉｎｏｔａｒｓａ ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ (Ｓａｙ) (侯沁文等ꎬ２０２０)、
马铃薯块茎蛾 Ｐｈｔｈｏｒｉｍａｅａ ｏｐｅｒｃｕｌｅｌｌａ (Ｚｅｌｌｅｒ) (杜
霞等ꎬ２０２１)等ꎮ 国际广阔的大环境为外来物种的

入侵和传播创造了条件ꎬ特别是在共享生物多样性

资源的过程中ꎬ世界各个国家之间的物种引进和资

源交换增加了外来物种入侵的风险ꎮ 植物种质资

源是一种特殊的货物ꎬ涉及到生物安全风险问题ꎬ
但不能就此禁止贸易ꎬ而是需要通过国际组织合

作、国际贸易协定以及专业技术和规则合作规避风

险(沈玉良ꎬ２０２１)ꎮ
若在植物种质资源进口之前进行科学合理的

有害生物风险分析(ｐｅｓｔ ｒｉｓｋ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＰＲＡ)ꎬ采取

科学合理的管理措施降低其携带的有害生物入侵

风险ꎬ即可有效防控有害生物传入的风险ꎮ 从 １９９５
年至今ꎬ国际植物保护公约(Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏ￣
ｔｅｃｔｉｏｎ Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎꎬ ＩＰＰＣ)制定了 ４７ 个国际植物检

疫措施标准( ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｆｏｒ ｐｈｙｔｏｓａｎｉｔａｒｙ
ｍｅａｓｕｒｅｓꎬ ＩＳＰＭｓ)ꎮ 此外ꎬ一些主要贸易国家专门

制定了有害生物风险分析的相关标准ꎬ例如美国农

业部动植物检疫局制定了关于杂草的风险评估方

法ꎬ澳大利亚制定了生物安全入境风险分析指导方

针ꎮ 我国也在积极应对植物种质资源传带的风险ꎬ
采取了检疫审批及有害生物风险分析等多种措施ꎮ

１　 国外种质资源有害生物风险评估方法
目前ꎬ世界各国专门针对植物种质资源的风险

分析方法研究比较少ꎬ只是在有害生物风险分析的

标准中涉及到种质资源风险评估的相关内容ꎮ
１.１　 国际植物检疫措施标准

国际植物检疫措施标准是国际植物保护公约

制定的标准ꎬ各国均参考执行ꎮ 目前在 ＩＳＰＭ 中ꎬ有
３ 个标准涉及有害生物风险分析ꎮ

ＩＳＰＭ Ｎｏ.２«有害生物风险分析准则» ( ＦＡＯ /
ＩＰＰＣꎬ２００７)提供了有害生物风险分析的具体框架ꎬ
是国际上进行有害生物风险分析的参考依据ꎮ 该

标准将有害生物风险分析划分为起始、有害生物风

险评估和有害生物风险管理 ３ 个阶段ꎮ 该标准包

括种植的植物、农业、林学活体转基因生物的风险

评估ꎬ涉及种质资源的有害生物风险分析ꎮ 该标准

认为:评估植物品种在有害生物危险性分析地区成

为有害生物时ꎬ应主要考虑该植物品种对各种生态

条件的适应性、在植物中具有的较强竞争力、高繁

殖率、繁殖体的高流动性和杂交能力等特点ꎻ对活

体转基因生物的有害生物风险进行评估时ꎬ除了考

虑定殖和扩散的风险ꎬ还应考虑基因型特征ꎮ
ＩＳＰＭ Ｎｏ.１１«检疫性有害生物风险分析准则»

(ＦＡＯ / ＩＰＰＣꎬ２０１３)详细介绍了有害生物风险分析

工作ꎬ确定检疫性有害生物的风险分析分为起始、
风险评估和风险管理 ３ 个过程ꎬ风险评估是整个风

险分析的关键部分ꎬ需从有害生物的进入、定殖、扩
散和经济影响 ４ 个方面进行分析ꎮ 该标准除了针

对有害生物ꎬ还包括对植物、活体转基因生物( ｌｉｖ￣
ｉｎｇ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｏｒｇａｎｉｓｍꎬ ＬＭＯ)的风险分析ꎮ 该标准

认为:对拟输入的植物进行评估时ꎬ不需要评估其

进入的可能性ꎬ但需要评估这些植物可能携带的有

害生物进入的可能性ꎻ评估定殖可能性ꎬ除了分析

寄主的存在、数量和分布、环境适宜性等指标外ꎬ还
应考虑非预定生境是否可以生存等情况ꎻ扩散的可

能性评估取决于自然扩散途径、预定用途等因素之

外ꎬ还应考虑是否在非预定生境扩散并定殖ꎻ应评

估潜在的经济影响ꎬ得出风险评估结果ꎮ
该标准对活体转基因生物进行分析时ꎬ首先在

进行有害生物认定时ꎬ需重点考虑其遗传结构等方

面的特性ꎮ 评估活体转基因生物传入的可能性需

要分析预期或非预期的传入途径和预定用途ꎻ对其

定殖可能性评估ꎬ除了分析有害生物繁殖方法外ꎬ
还应考虑活体转基因在没有人类干预情况下的生

存能力和基因型和表现型是否稳定ꎻ评估潜在经济

影响时ꎬ分析其本身有害生物性质对目标和非目标

植物或植物产品的影响ꎬ以及由于其本身特性造成

的其他方面影响ꎮ
ＩＳＰＭ Ｎｏ.２１«限定的非检疫性有害生物风险»

(ＦＡＯ / ＩＰＰＣꎬ２００４)是关于限定的非检疫性有害生

物风险分析的准则ꎬ确定与种植用植物有关的有害

生物的风险分析ꎮ 有害生物的风险评估过程分为 ３
个步骤:首先根据有害生物特性等对其进行分类ꎬ
对有害生物和寄主的生活史、有害生物侵染源的相

对经济影响等进行分析ꎻ其次是确定种植用植物是

否是有害生物侵染这些植物的主要来源ꎻ最后根据

有害生物的影响等指标判断种植用植物原定用途
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的经济影响ꎮ 由于限定的非检疫性有害生物已经

在分析地区发生ꎬ所以不需要对其进行定殖可能性

的评估或长期经济影响的评估ꎮ 最后根据风险评

估结果确定管理措施力度ꎮ
１.２　 美国风险分析的方法

美国联邦政府制定的«植物保护法»是美国植

物检疫最主要的法律依据ꎬ是植物检疫的总要求ꎮ
美国农业部动植物检疫局(Ａｎｉｍａｌ ａｎｄ Ｐｌａｎｔ Ｈｅａｌｔｈ
Ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ Ｓｅｒｖｉｃｅꎬ ＡＰＨＩＳ)成立了一支专门负责植

物有害生物风险分析工作的队伍ꎮ « Ｐｏｓｔ￣ｅｎｔｒｙ
Ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ»«Ｐｌａｎｔｓ ｆｏｒ Ｐｌａｎｔｉｎｇ Ｍａｎｕａｌ»等手册都明

确规定了种质资源进入美国的具体标准与方法ꎮ
美国植物保护与检疫处每年通过查阅各个国家对

种质资源的限定状况、海关截获情况、查询资料等

方法ꎬ一旦认为某种种质资源是有害生物或可能携

带检疫性有害生物ꎬ则会将该种种质资源列入待有

害生物风险分析后批准入境(ｎｏｔ ａｕｔｈｏｒｉｚｅｄ ｐｅｎｄｉｎｇ
ｐｅｓｔ ｒｉｓｋ ａｎａｌｙｓｉｓ)类名单和列入«种植用植物手册»
名单ꎮ 美国科研机构、企业等需要引进名单上的种

质资源时ꎬ需要获得官方出具的植物检疫证书和 Ａ￣
ＰＨＩＳ 签发的进境许可证ꎬ经过严密的风险分析以

及隔离检疫处理才可引进(刘慧等ꎬ２０２０)ꎮ
ＡＰＨＩＳ 没有针对种质资源的风险分析ꎬ但制定

了关于杂草的风险评估方法ꎬ即采用逻辑斯蒂回归

建立评判公式分类方法(何善勇等ꎬ２０２０)ꎮ 整个风

险分析分为杂草风险分析起始阶段和杂草风险分

析评估阶段:杂草风险起始阶段主要确定风险分析

起始途径、参考以前的风险评估报告和确定杂草的

身份ꎬ明确杂草的学名、分类地位、生物学及形态学

特征和分布地区等基本信息(伏建国等ꎬ２００９)ꎻ杂
草风险评估是整个评估的关键步骤ꎬ调查该杂草在

美国的限定状况ꎬ确定是否在进境植物限定性有害

生物名单中ꎬ将定殖潜力、扩散潜力、经济和环境影

响作为传入后果的因素ꎬ评估传入可能性ꎬ依据该

种生物特性、用途和生态特点等进行评估ꎮ 该评估

方法共设了 ４１ 个指标ꎬ每个评价指标风险高低分

别给予 ０~３ 分ꎬ由传入后果风险与传入可能性风险

综合决定最终的潜在风险:１１ ~ １８ 分为低、１９ ~ ２６
分为中、２７~３３ 分为高(孙双艳等ꎬ２０１９)ꎮ
１.３　 澳大利亚风险分析的方法

２０１５ 年ꎬ澳大利亚制定了«生物安全法»ꎬ该法

生效后ꎬ制定了配套条例管理本国的生物安全ꎮ 在

有害生物风险分析方面ꎬ澳大利亚制定了生物安全

入境风险分析指导方针ꎮ 采用国际推荐的生物安

全风险评估方法ꎬ利用风险分析矩阵工具ꎬ综合分

析有害生物传入、扩散的可能性与潜在的影响ꎬ定
性判断风险的大小ꎬ以及是否需要采取风险管理措

施(王媛媛等ꎬ２０１６)ꎮ
澳大利亚杂草风险评估系统(ｗｅｅｄ ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓ￣

ｍｅｎｔꎬ ＷＲＡ)是一个以提问的形式评估拟引入外来

植物的杂草潜力的系统(李惠茹等ꎬ２０２２)ꎬ系统分

为 Ａ 生物地理学、Ｂ 不良属性、Ｃ 生物学 /生态学 ３
个模块ꎬ共设置了 ４９ 个问题ꎮ ＷＲＡ 系统允许知识

缺口ꎬ系统要求至少回答 Ａ 部分的 ２ 个问题、Ｂ 部

分的 ２ 个问题和 Ｃ 部分的 ６ 个问题ꎬ无需回答所有

问题ꎮ ＷＲＡ 针对信息较少或新发现的外来物种改

进了风险预测的能力ꎬ为风险管理者提供充足的科

学依据(陈良燕等ꎬ２００１)ꎮ 每题需依据评判标准ꎬ
选择“是”“否”或“不作答”ꎮ 对照 ＷＲＡ 的赋分说

明进行计分ꎬ未作答者不计分ꎬ累计总分越高ꎬ则风

险越大ꎮ 根据风险评估结果划分为低风险植物(得
分<１)ꎬ允许输入ꎻ需要进一步评估(得分 １ ~ ６)ꎻ高
风险植物(得分>６)ꎬ禁止输入ꎮ

ＷＲＡ 系统评估内容包括外来种的现状、生物

学特性、气候和分布传播特点及繁殖特性等ꎬ根据

最终风险值确定是否需要对其进行进一步评估

(Ｐｈｅｌｏｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９)ꎮ 该系统可操作性强ꎬ已经

用于多种引进外来植物的风险评估ꎬ并且在多个国

家和地理区域进行了测试ꎬ被广泛认为是初步评估

植物引种风险的一种方法ꎬ可信力较高ꎮ 在引进新

植物时ꎬ澳大利亚杂草风险评估系统可作为一种普

遍应用的评估系统(ＭｅＣｌａｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 新西兰

等多个国家或地区对其进行改良并且用于本国的

杂草风险评估(Ｒｏｕｇｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００１)ꎮ

２　 国内主要有害生物生物风险评估方法
２.１　 进出境植物和植物产品有害生物风险分析技

术要求(国家质量监督检验检疫总局和国家标准化

管理委员会ꎬ２００７)
进出境植物和植物产品有害生物风险分析分 ２

个阶段:第一阶段进行风险评估ꎻ第二阶段提出风

险管理措施建议ꎮ 首先ꎬ对于引进的植物本身ꎬ根
据在我国的分布情况和查阅相关文献确认其是否

会成为杂草ꎬ如果可能成为有害生物ꎬ则需要进行

风险评估ꎬ并咨询权威专家是否应该禁止或限制引
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进ꎮ 根据植物可能携带的有害生物的种类、分布、
管制情况识别出检疫性有害生物和非检疫性有害

生物ꎮ 对检疫性有害生物继续进行风险评估ꎬ非检

疫性有害生物则停止评估ꎮ 在正式的风险评估过

程中ꎬ应按照以下顺序对检疫性有害生物评估传入

和扩散的可能性ꎬ即有害生物在种质资源输出国的

危害能力、生存能力、有害生物是否在 ＰＲＡ 地区扩

散并定殖、是否入侵非 ＰＲＡ 地区并对经济重要区

域造成危害ꎮ 定性分析考虑以上造成风险事件发

生的风险因素ꎬ可以将可能性分为 ５ 级:很高、高、
中、低、很低ꎮ 尤其是用于种植目的的植物ꎬ其导致

有害生物传入的可能性比其他用途的植物产品要

高ꎮ 其次ꎬ分析有害生物是否会依靠植物传播、扩
散并造成严重后果ꎬ根据有害生物在植物上的生活

史、有害生物的生物性以及植物本身的抗性、预定

用途等指标进行评估ꎮ 以种植目的引进的植物ꎬ需
评估有害生物对经济的影响ꎬ最后通过定性或定量

的方法评估检疫性有害生物和非检疫性有害生物

的后果ꎬ并提出检疫管理措施ꎮ
２.２　 林业有害生物风险分析(全国植物检疫标准

技术委员会林业分技术委员会ꎬ２０１６)
«林业有害生物风险分析准则»用于确定国内

林业有害生物风险程度ꎬ适用于林业检疫性有害生

物、林业危险性有害生物等林业有害生物ꎮ 在正式

评估前ꎬ根据林业有害生物预评估评价表进行预评

估ꎬ根据相关情况确定为一般关注、重点关注和转

入风险评估 ３ 个档次ꎮ 对于引进的种质资源ꎬ采用

“林业有害植物风险分析指标体系”对种质资源本

身进行风险评估ꎬ尤其应考虑在运输过程中种子的

成活率、自然扩散的能力以及适生区域等指标ꎻ其
次ꎬ采用“林业有害生物(不含林业有害植物)风险

分析指标体系”对可能携带入境的林业有害生物进

行评估ꎬ重点分析受害寄主的经济重要性ꎮ 体系均

分为目标层、准则层、指标层 ３ 个层次ꎮ 对指标层

设置赋分区间并加权计算得出风险值(Ｒ)ꎬ划分林

业有害生物风险等级为低度危险(０≤Ｒ<１.５)、中度

危险(１.５≤Ｒ<２)、高度危险(２≤Ｒ<２.５)、特别危险

(２.５≤Ｒ<３)ꎮ 最后根据风险等级判断是否进入风

险管理阶段、提出管理措施ꎮ
２.３　 杂草风险分析(国家认证认可监督管理委员

会ꎬ２００７)
«杂草风险分析技术要求»规定杂草风险分析

共分为开始、评估杂草风险、结论 ３ 部分ꎬ风险评估

分为杂草传入后果评估和传入可能性评估 ２ 部分ꎮ
传入后果评估包括环境适生能力、繁殖和定殖后扩

散能力、经济影响能力和环境影响能力 ４ 个风险因

子ꎮ 根据用途、活力、传入频率及传入数量、季节和

范围等 ４ 个方面的情况确定传入可能性风险的级

别ꎬ每个风险因子的风险值按风险高低分别为忽略

(０ 分)、低(１ 分)、中(２ 分)、高(３ 分)ꎮ 最后ꎬ根据

传入可能性风险和传入后造成后果风险的级别判

断杂草潜在风险的等级ꎬ具有中高风险(风险值 ７~
１０)或高风险(风险值 １１~１２)的植物被列为有害杂

草ꎮ 目前ꎬ杂草风险分析主要利用定性和半定量化

的风险分析方法ꎬ但不同国家理解准则的深度不

同ꎬ如可利用信息、技术知识水平等方面ꎬ造成各国

在制定杂草风险分析系统和方法上存在差异ꎬ这种

差异影响了有害杂草风险评估的客观性ꎮ
２.４　 外来昆虫引入风险评估(中华人民共和国农

业农村部ꎬ２０１０)
«外来昆虫引入风险评估技术规范»规定了外

来昆虫从国外(含境外)引入时进行风险评估的程

序和方法ꎬ适用于首次从国外(含境外)将外来昆虫

引入的单位、个人及其相应的行业管理部门进行外

来昆虫引入时的风险管理决策ꎮ 引进种质资源的

过程中ꎬ有的昆虫可能会随种质资源一起引入ꎬ所
以需要对昆虫进行风险评估ꎬ判断其是否为有害生

物ꎮ 对外来昆虫在原产地的发生情况、是否会成为

我国有害生物的传播媒介、在我国的适生范围、昆
虫的繁殖扩散能力、可能会产生的经济生态影响等

指标层的风险值分别设置为 ０、１、２、３ 分ꎬ按照多指

标综合评判分析方法进行计算并得出风险评估值ꎬ
判断风险等级ꎬ若种质资源附带的昆虫可能为高风

险ꎬ则需要重新考虑是否引进该种质资源或做好防

治措施后暂缓引入ꎮ
２.５　 活体转基因生物风险分析(国家质量监督检

验检疫总局ꎬ２０１２)
«活体转基因生物风险分析方法»适用于活体

转基因潜在的植物检疫风险分析ꎮ 引入基因繁殖

材料或注入基因的植物等种质资源可能有植物检

疫的风险ꎬ需要进行有害生物风险分析ꎮ 根据活体

转基因的寄主范围以及寄主范围是否改变、表现型

和基因型不稳定和基因流动等指标对潜在植物检

疫风险进行评估ꎬ确定分析地区、收集活体转基因
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特性以及结合原有的风险分析报告判断是否具有

植物检疫的风险ꎮ
活体转基因风险分析过程分成归类、评估传入

和扩散可能性及评估潜在经济重要性 ３ 步ꎮ 根据

特性、管制状况等信息对活体转基因生物进行判

断ꎬ如果是潜在的检疫性有害生物ꎬ则继续进行风

险分析ꎮ 该方法采用场景分析、定性和定量方法对

传入和扩散过程进行评估ꎮ 对经济影响进行评估

时ꎬ要重点考虑生物本身的性质对植物或植物产品

产生的负面影响ꎮ
２.６　 外来物种环境风险评估(中华人民共和国环

境保护部ꎬ２０１１)
«外来入侵物种环境风险评估技术规范»适用

于规划和建设项目可能导致外来物种造成生态危

害的评估ꎮ 在评估开始之前ꎬ要重点考虑在引种、
繁殖、运输等途径是否可能带来外来物种ꎬ掌握原

产地、扩散可能、管制状况、已有的外来物种风险评

估情况等ꎬ列出拟评估的外来物种名单ꎬ决定是否

对外来物种进行风险分析ꎮ 在风险评估过程中ꎬ首
先是针对引进可能性的评估ꎬ对于有意引进的种质

资源ꎬ重点考虑引进的目的ꎮ 其次是进行建立自然

种群可能性、扩散可能性和生态危害的评估ꎮ 除满

足基本要求外ꎬ把外来物种归类为植物、动物或微

生物分别进行定性分析ꎮ

３　 讨论
３.１　 设置进行种质资源风险分析的指标

引进的种质资源具有本地区植物没有的优良

性状ꎬ是改良本地种质资源的重要育种材料ꎮ 与一

般有害生物的风险分析方法相比ꎬ引进种质资源需

重点考虑可能携带的有害生物定殖的可能性及对

本地区可能造成的危害影响ꎬ在设置风险分析指标

时ꎬ从进入可能性、定殖可能性、扩散可能性、危害

影响、危险性管理的难度 ５ 个方面进行风险评估ꎮ
(１)从引进种质资源的数量、运输过程中有害生物

存活率、有害生物被截获的可能性、各国的重视情

况对有害生物进入可能性进行评估ꎻ(２)在评估定

殖可能性时ꎬ需要充分考虑有害生物的生物学特性

及国内是否有适生性环境ꎻ(３)从传播方式、国外的

分布情况、天敌存在可能性进行扩散可能性评估ꎻ
(４)有害生物入侵后果的影响不仅包括经济危害ꎬ
还应考虑对生态环境的影响、对栽培寄主和人类身

体健康的危害ꎬ应设置受害栽培寄主的种类、受害

栽培寄主的种植面积、是否为其他检疫性有害生物

的传播媒介、潜在经济影响、生态影响、是否具有毒

性或为过敏原等指标ꎻ(５)根据检疫鉴定难度、除害

处理难度、根除难度综合评估危险性管理的难度ꎮ
通过以上指标对种质资源携带的有害生物进

行针对性的风险分析ꎬ以制定符合种质资源特性的

风险分析指标ꎬ便于对最终风险分析结果准确判

断ꎮ 若风险较大ꎬ则暂时停止引进该种质资源ꎬ待
采取严格的管理措施后再重新考虑引进ꎻ若风险较

小ꎬ则可顺利开展种质资源引进工作ꎮ
３.２　 研究种质资源的风险分析方法

国内外相关学者研究了一系列外来入侵风险

评估系统(Ｂａｔｚ ＆ Ｋｏｗａｒｉｋꎬ２０１９ꎻ Ｒｉｃｈａｒｄｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０００ꎻ Ｔｏｌｌｉｎｇｔｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎬ但针对种质资源的风

险评估方法还不完备ꎮ 针对种质资源的的半定量

风险评估方法被广泛应用于杨潜叶蜂 Ｍｅｓｓａ ｔａ￣
ｉａｎｅｎｓｉｓ Ｘｉａｏ ｅｔ Ｚｈｏｕ(陶万强等ꎬ２００３)、西花蓟马

Ｆｒａｎｋｌｉｎｉｅｌｌａ ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ ( Ｐｅｒｇａｎｄｅ ) ( 杜 予 州 等ꎬ
２００５)、红火蚁 Ｓｏｌｅｎｏｐｓｉｓ ｉｎｖｉｃｔａ Ｂｕｒｅｎ (郑华和赵宇

翔ꎬ２００５)等多种外来有害生物的风险性分析ꎮ 其

中ꎬ最常用的是多指标综合评价法ꎬ该方法主要包

括多指标综合评价模块和综合评价值计算模块ꎮ
多指标综合评价模块包括 １８ 个指标ꎬ各个指标从

低到高依次赋分 ０、１、２、３ ４ 个评判等级ꎬ将结果逐

级传递并进行计算ꎬ最终得到综合评价值(Ｒ)ꎮ 划

分的 ４ 个危险等级分别为特别危险 ( ２. ５０≤Ｒ <
３.００)、高度危险(２.００≤Ｒ<２.５０)、中度危险(１.００
≤Ｒ<２.００)、低度危险(０≤Ｒ<１.００)ꎮ
３.３　 对种质资源风险分析方法进行验证

对于新创建的种质资源引进风险分析方法ꎬ要
对其正确性及实用性进行验证ꎮ 首先ꎬ验证设置的

风险分析的指标是否合适ꎬ不断改进指标ꎻ其次ꎬ通
过实例验证ꎬ比较种质资源风险分析系统与现有发

挥功能的风险分析评价体系的风险结果ꎬ若种质资

源风险分析系统的结果与现有发挥功能的风险分

析评价体系的风险结果处于同一危险等级并更精

确ꎬ则证明种质资源风险分析方法正确及具有实用

性ꎮ 随着不断学习和实际研究ꎬ对风险评估指标进

行修改和细化ꎬ终将能提出一套适合我国引进种质

资源的风险分析方法ꎮ
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摘要: 入侵杂草肿柄菊对我国热带和亚热带地区的生物多样性和生态系统功能产生严重影响ꎬ且其入侵

呈现快速扩张态势ꎮ 为提高对肿柄菊入侵危害的认识水平ꎬ加强对肿柄菊的监测预警及防控ꎬ本文通过

搜集、整理和分析相关文献资料ꎬ总结肿柄菊在世界各国不同地区的入侵情况及其影响ꎬ分析肿柄菊在我

国入侵的历史、分布现状及其入侵对遗传多样性、物种多样性和生态系统多样性的影响ꎮ 结合肿柄菊生

态入侵防控研究与应用实践ꎬ指出肿柄菊入侵防控存在的主要问题和面临的挑战ꎬ并针对肿柄菊监测和

高效防控技术体系提出高度重视肿柄菊入侵危害影响的分类风险评价、多元化开展肿柄菊入侵扩张的基

础科学研究、建立早监测早预防的预警机制和构建针对肿柄菊入侵防控的综合技术体系等防控对策ꎮ
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　 　 外来入侵植物指从原生地传播到新生境后快

速生长、繁殖、扩散ꎬ并威胁、破坏当地生态系统的

植物(梁景等ꎬ２０２１ꎻ 杨期和等ꎬ２００２)ꎮ 植物入侵

途径主要有无意引进、自然传入和有意引进 ３ 种ꎬ

其中ꎬ有意引进是主要的传播方式(王磊等ꎬ２０１６)ꎮ
入侵植物因具有适应性强、繁殖能力高、扩散速度

快等特点ꎬ对入侵生境中其他植物的生长产生严重

抑制甚至灭绝影响ꎬ从而形成外来入侵植物单优种
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群ꎬ降低生境生物多样性与生态系统的稳定性(张
文馨等ꎬ２０２０)ꎬ进而改变生境群落结构和生态功

能ꎬ甚至影响经济发展和人类健康安全(翟元杰和

梁佩芳ꎬ２０２１)ꎮ 随着经济和人类活动全球化ꎬ尤其

是跨区域的交通运输和旅游频繁化ꎬ外来植物入侵

态势愈发复杂和严峻(赵添羽等ꎬ２０２２)ꎮ 同时ꎬ由
于治理难度大和不易彻底治理ꎬ外来植物入侵给农

业生产、生态环境、经济发展和人类健康安全等造

成严重威胁(陈宝雄等ꎬ２０２０ꎻ 高尚宾ꎬ２０１７ꎻ 唐龙

等ꎬ２０２１)ꎮ 因此ꎬ如何预防、监测和有效控制外来

植物入侵已成为生物安全领域重要的课题之一ꎮ
肿柄菊 Ｔｉｔｈｏｎｉａ ｄｉｖｅｒｓｉｆｏｌｉａ Ａ. Ｇｒａｙ 原产于墨西

哥及中美洲地区ꎬ其入侵给世界多地带来了颇为严

重的影响ꎮ 研究发现ꎬ肿柄菊能在不同类型的土壤

中生长ꎬ在湿润肥沃的土壤中生长最盛且容易形成

单优种群(中国科学院植物研究所ꎬ１９８７)ꎮ 很多学

者陆续对肿柄菊的地理分布现状(朱枫等ꎬ２０１８)、
繁殖(张应青ꎬ２０１７)、生长特性(焦杨等ꎬ２０２０)、种
群和群落特征(陈剑等ꎬ２０２０)、活性成分分析(赵立

华等ꎬ２０１７)、化感作用(蒋智林等ꎬ２０２０ꎻ 田学军

等ꎬ２０１５)以及其趋利避害特性与应用(黄琳芸等ꎬ
２０１８ꎻ 张余杰和秦小萍等ꎬ２０１３)等开展了相关研

究ꎮ 对肿柄菊的入侵扩张影响研究表明ꎬ肿柄菊入

侵东南亚、非洲、太平洋等热带和亚热带地区ꎬ其快

速扩张对入侵生境的生物多样性和生态系统功能

造成严重影响 ( Ｊａｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 肿柄菊在我国公路沿线和撂荒地等区域的

入侵也呈现快速扩散趋势ꎬ由于其种子依附交通工

具、人畜和其他媒介远距离传播ꎬ扩散分布变得更

为复杂(陈剑等ꎬ２０２１ꎻ 焦杨等ꎬ２０２０)ꎮ 鉴于此ꎬ本
文通过文献研究法和资料归类分析法ꎬ对肿柄菊入

侵扩张与分布状况、生态影响、存在的主要问题与

面临的挑战等进行综述ꎬ并提出对肿柄菊的防控对

策与建议ꎬ以期提高人们对入侵杂草肿柄菊的认知

水平ꎬ提升对肿柄菊的科学防治能力ꎮ

１　 肿柄菊入侵扩张与分布状况概述
肿柄菊常被作为观赏性花卉、绿肥资源和水土

保持植物引种到世界各地ꎬ并广泛扩散分布于不同

生境ꎮ 早在 １００ 年前ꎬ肿柄菊就被引入非洲的乌干

达ꎬ后被作为观赏植物、有机肥料、饲料等引种到亚

洲、非洲、 美洲和澳州等 ７０ 余个国家和地 区

(Ｌａｄｕｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９８２)ꎬ在热带、亚热带地区一些国

家和地区大量分布并已成为重要的入侵杂草ꎬ逐渐

形成单一优势种群ꎬ给入侵地生境的农业生产和生

物多样性带来严重影响(Ｊａｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００ꎻ Ｋｒｉｔｉｃｏｓ
＆ Ｋｒｉｔｉｃｏｓꎬ２０２１ꎻ Ｏｂｉａｋａｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ ２０ 世纪 ９０
年代ꎬ肿柄菊被引入泰国后外逸ꎬ在泰国北部山地

广泛蔓延形成入侵ꎬ导致入侵生境生物多样性降低

(Ｔｏｎｇｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９)ꎮ 近年来ꎬ肿柄菊已广泛分布

于乌干达、肯尼亚、坦桑尼亚、南非、马拉维和赞比

亚等部分地区ꎬ而在津巴布韦分布较少(Ｓｈａｃｋｌｅｔｏｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ Ｋｒｉｔｉｃｏｓ ＆ Ｋｒｉｔｉｃｏｓ (２０２１)研究表明ꎬ
在赞比亚ꎬ肿柄菊对原生植被、物质流动性或获取、
水供应、作物产量和动物健康等产生了较大负面影

响ꎮ 在印度ꎬ肿柄菊被作为观赏和水土保持植物应

用后发生逃逸扩散而造成入侵ꎬ对入侵生境生物多

样性造成严重影响ꎮ
肿柄菊在我国亦有较长的入侵历史和较大的

扩散范围ꎮ ２０ 世纪 ３０ 年代ꎬ肿柄菊被作为绿肥和

饲料引入到中国云南ꎬ后被作为观赏植物引种到广

东、海南、福建等地(王四海等ꎬ２００４)ꎬ其种子借助

交通运输工具、动物和鸟类媒介以及水流和风传等

广泛扩散ꎬ逸散到广西壮族自治区和台湾省ꎬ破坏

生境原有植物群落甚至生态系统的结构和功能ꎬ对
入侵生境植物多样性和农业生产等造成不同程度

的威胁(邓自发等ꎬ２００６ꎻ 国怀亮和柳江ꎬ２０１４ꎻ 王

四海等ꎬ２０１９)ꎮ

２　 肿柄菊对入侵生境生态影响分析
２.１　 对遗传多样性的影响

遗传多样性是生物长期进化的产物ꎬ是其生存

适应和发展进化的前提ꎮ 肿柄菊通过异速生长和

杂交进化ꎬ改变其体内遗传物质从而获得生存和生

态位优势ꎬ排挤本地物种的生长和繁衍ꎮ 如肿柄菊

能快速适应环境获得生存并繁殖后代ꎬ衍变出异速

生长(强大的克隆繁殖能力)ꎬ其靠近地表的茎能生

出不定根克隆繁殖ꎬ且不同分枝基茎粗度、分枝长

度、枝密度和花序数都表现出显著的异序数(焦杨

等ꎬ２０２０)ꎬ表现为从母体向四周蔓延ꎬ从而抑制周

边其他植物生长ꎬ最终形成单优种群(王四海等ꎬ
２００８)ꎮ

肿柄菊还能通过调整植株各部位之间的关系

改变生长方式ꎬ表现为植株各部位的异速生长特征

和遗传特性 (王四海等ꎬ２００４ꎻ 王峥峰和彭少麟ꎬ
２００３)ꎻ肿柄菊与其他物种种群的遗传相似性较低ꎬ
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但遗传多样性水平高ꎬ同一物种个体之间遗传信息

交流频繁(Ｏｂｉａｋａｒａ ＆ Ｆｏｕｒｃａｄｅꎬ２０１８)ꎮ 当肿柄菊

有与当地物种杂交机会时ꎬ便会趁机通过杂交实现

基因重组ꎬ导致肿柄菊基因发生变异从而更加适应

生存环境ꎻ但与肿柄菊杂交的本地物种遗传基因常

被同化ꎬ造成其遗传特异性减少或丧失(王钿等ꎬ
２０２２ꎻ 王峥峰和彭少麟ꎬ２００３)ꎮ 此外ꎬ对肿柄菊群

体的遗传多样性和变异研究亦发现ꎬ其自身能够保

持较高的遗传多样性水平和抗性ꎬ而本地物种由于

肿柄菊入侵而发生群体间异交ꎬ导致入侵生境本地

物种的遗传多样性水平降低和抗性下降 ( Ｙａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ
２.２　 对物种多样性的影响

肿柄菊进入新环境后迅速生长并扩散ꎬ通过适

应、竞争、化感、遮蔽、覆盖等作用ꎬ与当地物种竞争

生存空间与养分ꎬ排挤当地植物ꎬ成为优势种群ꎬ导
致物种多样性显著降低ꎮ 肿柄菊结籽量多、种子量

大和繁殖能力强ꎬ能够快速侵占入侵生境ꎬ造成当

地物种多样性减少甚至单一化ꎬ且其由于生态适应

性强ꎬ不断向北和高海拔地区扩散ꎬ给入侵生境的

物种多样性带来越来越大的影响和潜在威慑(陈剑

等ꎬ２０２１ꎬ２０２０ꎻ 王四海等ꎬ２０１９ꎻ 朱枫等ꎬ２０１８)ꎮ
化感作用相关研究表明ꎬ肿柄菊对绿豆 Ｖｉｇｎａ ｒａｄｉ￣
ａｔｅ (Ｌ.) Ｗｉｌｃｚｅｋ、水稻 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.和鬼针草 Ｂｉ￣
ｄｅｎｓ ｐｉｌｏｓａ Ｌ.等种子萌发和生长具有较强的化感抑

制作用ꎬ给入侵生境农业生产和物种多样性丰富度

带来较大影响(田学军等ꎬ２０１５ꎻ 杨海艳等ꎬ２０１１)ꎮ
２.３　 对生态系统多样性的影响

肿柄菊入侵会破坏原有生态系统平衡ꎬ造成功

能紊乱ꎬ导致物质循环、能量流动和信息传递不能

正常进行ꎬ从而影响生态系统的完整性和多样性

(陆树刚等ꎬ ２００６ꎻ 殷根深等ꎬ ２０２３ꎻ Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２２)ꎮ 肿柄菊常通过改变生态环境使自身达到生

长和繁衍最佳条件(张应青ꎬ２０１７)ꎬ霸占当地植物

的生存空间并抑制其生长ꎬ导致入侵生境的物种结

构和功能发生变化、生态系统丰富度和稳定性降低

(徐成东等ꎬ２００７ꎻ 翟元杰和梁佩芳ꎬ２０２１ꎻ Ｙｅｌｅｎｉｋ
＆ Ｄ′ａｎｔｏｎｉｏꎬ２０１３)ꎮ 如在养分贫瘠的生境ꎬ肿柄菊

能通过腐解增加土壤中的可利用 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量ꎬ促
进自身生长ꎬ同时产生化感物质破坏周围植物种子

细胞膜、降低种子活力及抑制幼苗生长(李军和王

瑞龙ꎬ２０１５ꎻ 蒋智林等ꎬ２０２０ꎻ 杨海艳等ꎬ２０１１)ꎮ

在生态系统中ꎬ因肿柄菊生物量能够快速达到

环境承载力饱和程度ꎬ从而破坏生态平衡导致生态

系统多样性功能紊乱 (彭少麟和向言词ꎬ １９９９ꎻ
Ｐａｒｅｐａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎻ此外ꎬ由于肿柄菊花颜色鲜明、
花冠大、散发特殊气味而吸引昆虫访花频率明显高

于当地植物ꎬ自身授花传粉高从而影响当地植物授

花传粉(林慧等ꎬ２０１８ꎻ 万方浩ꎬ２００２ꎻ 吴冉冉等ꎬ
２０１９ꎻ Ａｒｏｎｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎬ给入侵生境生态系统

植物群落的正常建立、物种组成机构和功能多样性

带来不利影响ꎮ

３　 肿柄菊入侵防控面临的主要问题与挑战
３.１　 入侵危害和潜在机理研究不透

外来物种对入侵生境的危害和影响机理研究

在我国起步较晚ꎬ肿柄菊没有被列入外来重点入侵

防控物种目录ꎬ对其缺乏相应认识与研究投入ꎮ 一

方面ꎬ对肿柄菊入侵危害认知存在盲区或滞后ꎮ 目

前ꎬ部分群众尚不清楚肿柄菊属于入侵物种ꎬ对于

肿柄菊的危害认识较少ꎬ部分群众甚至认为其花朵

艳丽ꎬ将其视作观赏植物ꎮ 另一方面ꎬ对肿柄菊入

侵的潜在机理认识薄弱或存在缺失ꎮ 由于对肿柄

菊入侵影响和专业技术知识的科普宣传较少ꎬ目前

对其入侵的生态机理研究不深ꎬ对其入侵的原因尚

不清楚ꎬ导致肿柄菊的生态防控缺乏成熟的理论基

础与技术支持ꎮ
３.２　 入侵扩张监测与风险评估薄弱

我国是全球外来入侵物种最多和受入侵影响

最为严重的国家和地区之一(段婷婷等ꎬ２０２２)ꎮ 一

直以来ꎬ对外来入侵物种缺乏全面普查和调查ꎬ关
于外来入侵物种的监测和风险评估较薄弱ꎮ 目前ꎬ
仅针对农林业生产密切相关和人类生命健康安全

具有较大威慑的入侵物种开展了研究ꎬ而对诸多外

来入侵物种尚未实施监测和风险评价ꎬ对肿柄菊的

发生监测和风险评估也不够重视ꎬ其生态入侵扩展

速度、扩散途径和入侵影响等相关研究数据匮乏ꎮ
３.３　 高效防控技术和模式尚未形成

自 ２０ 世纪 ８０ 年代来ꎬ我国对肿柄菊的各类

研究报道约 ８０ 余篇ꎬ内容主要集中于其形态特

征、繁殖栽培、地理分布和扩散格局、生态危害和

化感影响等方面ꎬ鲜见针对肿柄菊的发生规律、替
代控制、生态抵御与生物多样性防控等方面的研

究ꎬ尤其是关于肿柄菊的防治技术尚停留在传统

物理清除和简单的化学灭除ꎬ肿柄菊的高效防控
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技术体系没有切实构建起来ꎬ尚未形成有效的防

控实践应用模式ꎮ

４　 肿柄菊防控对策与研究展望
４.１　 科学推进肿柄菊的监测与风险评估

我国对于外来入侵物种的监测和防控工作日

益重视ꎮ ２０１９ 年ꎬ农业农村部印发«关于做好农业

生态环境监测工作的通知»ꎬ提出加强入侵物种的

调查和监测ꎻ２０２１ 年 ４ 月 １５ 日ꎬ«中华人民共和国

生物安全法»正式施行ꎬ强化了防范外来物种入侵

在国家生物安全治理体系中的重要地位ꎻ２０２１ 年

１０ 月ꎬ中共中央、国务院在«关于进一步加强生物

多样性保护的意见»中明确提出ꎬ提升外来入侵物

种防控管理水平ꎬ开展外来入侵物种普查ꎮ 开展肿

柄菊的普查和监测调查是我国外来入侵物种防控

的重要组成部分之一ꎬ应将其列入入侵植物重点监

测的范畴ꎬ进一步掌握肿柄菊的发生危害特征和扩

散风险ꎬ全面提高防控能力ꎮ
目前ꎬ我国肿柄菊风险评估尚存在数据信息不

全、适应扩展分析方法应用缺乏、风险评估体系尚

未科学构建等 ３ 个方面的问题ꎮ 应加大对肿柄菊

基础和应用基础研究的投入ꎬ构建肿柄菊信息数据

库ꎻ并在此基础上ꎬ应用气候模型或生态位模型等

精准开展肿柄菊的专项或系统风险评估ꎬ科学掌握

肿柄菊的入侵影响和潜在风险ꎮ
４.２　 肿柄菊物理根除、化学杀灭和生态防控措施

肿柄菊不仅能通过种子有性繁殖ꎬ其根、茎也

能进行无性繁殖ꎬ应在肿柄菊刚进入新生境且植株

密度较小时期ꎬ在其花期之前开展物理清除ꎬ在清

除过程中要对其根和茎进行灭活性处理ꎬ避免根、
茎再次长成植株并形成入侵ꎮ

应用绿色生物药剂开展有害生物防控是当今

和未来的重要选择(王小武等ꎬ２０１７ꎻ Ｔａｇｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 在对肿柄菊的化学杀灭措施中ꎬ应选用低

毒、安全、高效易分解、对生态环境影响小的环境友

好型生物药剂ꎬ并结合肿柄菊的生长发育和生理生

态特征ꎬ择时定量用药进行精准防控从而达到高效

灭除ꎮ 同时ꎬ可通过多种方式对肿柄菊实施生态防

控:一是利用当地植物与微生物间的反馈机制形成

微生物群落抵抗或抵御肿柄菊入侵ꎻ二是控制生态

环境因子(光照、温度、水分、养分)限制或控制肿柄

菊入侵扩张ꎻ三是利用植物间的化感作用反向抵御

或抑制肿柄菊的生长ꎮ

４.３　 加强对肿柄菊防控技术创新研究和综合利用

加强肿柄菊防控的基础与应用研究是实施高

效防控肿柄菊的科技支撑和决策依据ꎮ 在基础研

究方面ꎬ应加强对肿柄菊繁育生理生态竞争特征、
定殖和扩散规律、生境适应机理及其与环境因子互

作关系、化感影响以及生态反馈效应等方面的研

究ꎬ明确肿柄菊生存和扩张的限制性或控制性机

理ꎮ 在应用研究方面ꎬ开展不同生境、不同措施对

肿柄菊综合防控技术示范ꎬ建设天敌繁育和扩繁基

地ꎬ探索科学化、综合化和社会化治理多元融合ꎬ构
建高效、可复制、易推广的综合治理技术模式ꎮ

挖掘肿柄菊功效并予以应用是控制肿柄菊的

重要方向:一是肿柄菊具有美学价值ꎬ常用作观赏

植物ꎻ二是肿柄菊具有药用价值ꎬ可入药ꎻ三是肿柄

菊在开发新型绿色农药、化感作用及有机肥料方面

具有较广阔的应用前景ꎮ 对肿柄菊的趋利避害特

性开展系统研究并进行应用实践ꎬ在综合利用中提

高对其的防控ꎮ
此外ꎬ在外来入侵物种普查和防控体系下ꎬ加

强对肿柄菊入侵和防控知识普及宣传ꎬ引导并提高

公众对肿柄菊入侵危害的认识与防控意识ꎬ实施肿

柄菊防控技术实践ꎬ建立全面、深层次防控肿柄菊

入侵工作体系、管控制度和全民参与机制ꎮ
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基于 ｍｔＤＮＡ ＣＯⅠ基因对榕属植物上
粉蚧的分子鉴定和系统发育分析
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摘要: 【目的】榕属植物是我国华南地区普遍种植的园林植物ꎬ本研究旨在明确榕属植物上发生危害的粉

蚧种类ꎮ 【方法】测定榕属植物上发生为害的 ９ 种粉蚧的 ＣＯⅠ基因序列ꎬ利用生物信息学软件分析其序

列同源性、遗传结构及系统进化关系ꎮ 【结果】测出 ３８ 条粉蚧的 ＣＯⅠ基因序列相似度达到 ９９.２５％ ~
１００.００％ꎬ９ 种粉蚧的种间遗传距离为 ０.０７０~０.１７３ꎬ其中堆蜡粉蚧与菠萝灰粉蚧遗传距离最大ꎬ而康氏粉

蚧与橘小粉蚧遗传距离最小ꎬ说明康氏粉蚧与橘小粉蚧亲缘关系较近ꎮ 构建的系统发育树中ꎬ每种粉蚧

与ＧｅｎＢａｎｋ数据库下载的已知序列聚在一支ꎬ系统发育树结果与形态学鉴定结果一致ꎮ 【结论】线粒体

ＣＯⅠ基因序列能够快速准确鉴定榕属植物上的粉蚧ꎬ也揭示了榕属植物上粉蚧的遗传结构和系统进化关系ꎬ为农林业监测

和精准防治粉蚧类害虫提供科学依据ꎮ
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Ｈａｉｎａｎ ５７０１０５ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ５Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｃｅｎｔｅｒ ｏｆ Ｔａｉｙｕａｎ Ｃｕｓｔｏｍｓ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｔａｉｙｕａｎꎬ Ｓｈａｎｘｉ ０３０００６ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ

６Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｃｅｎｔｅｒ ｏｆ Ｈｕｉｚｈｏｕ Ｃｕｓｔｏｍｓ Ｈｏｕｓｅꎬ Ｈｕｉｚｈｏｕꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ ５１６００６ꎬ Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ: 【Ａｉｍ】 Ｆｉｃｕｓ ｓｐｐ. ａｒｅ ｃｏｍｍｏｎｌｙ ｐｌａｎｔｅｄ ｇａｒｄｅｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ. Ｔｈｅ ａｉｍ ｉｓ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ
ｉｎ Ｆｉｃｕｓ ｓｐｐ. 【Ｍｅｔｈｏｄ】 Ｔｈｅ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ９ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ ｉｎ Ｆｉｃｕｓ ｓｐｐ. ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｈｏ￣
ｍｏｌｏｇｙꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ. 【Ｒｅｓｕｌｔ】 Ｔｈｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ３８
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｒｅａｃｈｅｄ ９９.２５％－１００.００％ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ９ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ ｗａｓ ０.０７０
－０.１７３. Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ ｖｉｒｉｄｉｓ ａｎｄ Ｄｙｓｍｉｃｏｃｃｕｓ ｂｒｅｖｉｐｅｓ ｈａｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅꎬ ｗｈｉｌｅ Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ ａｎｄ Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃ￣
ｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ ｗａｓ ｔｈｅ ｓｍａｌｌｅｓｔꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ ａｎｄ Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ. Ｔｈｅ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅａｃｈ ｍｅａｌｙｂｕｇ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｕｓｉｎｇ ｋｎｏｗｎ ｍｅａｌｙｂｕｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｄｏｗｎｌｏａｄｅｄ ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ
ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＧｅｎＢａｎｋ ｄａｔａｂａｓｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｔｏ ｂｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ.
【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】 Ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｃｏｕｌｄ ｒａｐｉｄｌｙ ａｎｄ ａｃｃｕｒａｔｅｌｙ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ ｉｎ Ｆｉｃｕｓ ｓｐｐ. ａｎｄ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ. Ｉｔ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇꎬ ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｐｒｅｃｉｓｅ ｃｏｎｔｒｏｌ
ｏｆ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ ｉｎ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｏｒｅｓｔｒｙ.

生物安全学报(中英文) ２０２４ꎬ ３３(１): １２－１８
ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＢＩＯＳＡＦＥＴＹ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｊｂｓｃｎ.ｎｅｔ

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｆｉｃｕｓ ｓｐｐ.ꎻ ｍｅａｌｙｂｕｇｓꎻ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＣＯⅠ ｇｅｎｅꎻ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ

　 　 粉蚧是半翅目 Ｈｅｍｏｐｔｅｒａ 胸喙亚目 Ｓｔｅｒｎｏｒ￣
ｒｈｙｎｃｈａ 蚧总科 Ｃｏｃｃｏｉｄｅａ 粉蚧科 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｉｄａｅ 昆

虫的统称ꎬ该类害虫全球分布ꎬ危害各种农作物、森
林树种、园林观赏树木、花卉以及果树等ꎮ 粉蚧通

过刺吸寄主植物的叶片、茎干、果实等幼嫩部位ꎬ使
寄主植物缺乏营养ꎬ从而影响植物的生理活动ꎬ导
致植物叶片枯黄、萎蔫ꎬ果实掉落ꎮ 粉蚧分泌的蜜

露ꎬ引发“煤烟病”ꎬ影响植物生长ꎬ使植物失去商品

价值ꎮ 有些种类在刺吸寄主、吸食汁液的同时还传

播病毒(吴福中等ꎬ２０１６ａꎬ２０１６ｂꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎬ
２０１５)ꎮ 粉蚧是一类在植物上营寄生生活、体型极

微小和形态特征特化的的昆虫(吴福中ꎬ２０１５ꎻ 吴

福中等ꎬ２０２０ａꎬ２０２０ｂꎬ２０１４)ꎬ种类鉴定十分困难ꎬ
需要通过制作玻片标本观察其显微特征才能开展

形态学鉴定ꎬ但有些种类存在“相似种”和“姊妹

种”ꎬ很难通过形态学特征进行识别ꎬ野外更是无法

通过肉眼观察进行区分ꎮ 因此ꎬ有必要利用分子生

物学方法开展粉蚧类微小害虫的分子鉴定研究ꎮ
应用分子生物学方法对物种进行鉴定以及大

量的基因片段广泛应用于物种鉴定中ꎬ极大地促进

了物种鉴定的发展ꎮ Ｈｅｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ.(２００３ｂ)应用线粒

体 ＣＯⅠ基因解决鳞翅目 ２００ 个近似种的鉴定难题ꎬ
并提出线粒体 ＣＯⅠ基因适合作为动物鉴定系统的

核心标记基因片段ꎬ可以应用于物种鉴定的 ＤＮＡ
条形码ꎮ 禇栋等(２００９)用线粒体 ＣＯⅠ基因对海南

扶桑绵粉蚧 Ｐｈｅｎａｃｏｃｃｕｓ ｓｏｌｅｎｏｐｓｉｓ Ｔｉｎｓｌｅｙ 种群进行

测序ꎬ比较了美国佛罗里达扶桑绵粉蚧种群ꎬ发现

扶桑绵粉蚧形成 ２ 个支系ꎮ 徐浪等(２０１３)用线粒

体 ＣＯⅠ基因设计了 ２ 条特异性探针ꎬ应用荧光 ＰＣＲ
对 ２ 种粉蚧进行了快速准确的鉴定ꎮ 吴福中等

(２０２０ｃ)利用 ＤＮＡ 条形码技术对外来物种扶桑绵

粉蚧及其近似种进行了快速准确的鉴定ꎮ 以上研

究主要针对苗木花卉和水果上发生的粉蚧进行了

分子鉴定ꎬ但很少见对园林树木发生危害的粉蚧开

展分子鉴定ꎬ尤其是榕属植物上粉蚧类害虫ꎮ
本研究对危害我国热带榕属植物粉蚧类害虫

开展了广泛的调查ꎬ并采集了大量的粉蚧害虫的标

本ꎬ在形态学鉴定的基础上ꎬ开展分子快速鉴定方

法研究和系统进化分析ꎬ为加强该类害虫的精准防

治ꎬ防止粉蚧类害虫种群增长ꎬ保护我国园林景观

生态安全ꎬ也为防治园林病虫害提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 材料

２０１２—２０２０ 年ꎬ对广东、广西、福建、海南、云南

等地的公园、校园、景点、住宅小区等生境进行调

查ꎬ调查的榕属植物品种有榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ
Ｌｉｎｎ. ｆ.、 橡 胶 榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ Ｒｏｘｂ、 雅 榕 Ｆｉｃｕｓ
ｃｏｎｃｉｎｎａ Ｍｉｑ.、黄葛榕 Ｆｉｃｕｓ ｖｉｒｅｎｓ Ａｉｔｏｎ、 垂叶榕

Ｆｉｃｕｓ ｂｅｎｊａｍｉｎａ Ｌ.、竹叶榕 Ｆｉｃｕｓ ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ Ｈｅｍｓｌ.、
高 山 榕 Ｆｉｃｕｓ ａｌｔｉｓｓｉｍａ Ｂｌｕｍｅ、 大 果 榕 Ｆｉｃｕｓ
ａｕｒｉｃｕｌａｔａ Ｌｏｕｒ.等ꎮ 调查采集的虫源置于盛有 ９５％
酒精的指形管中保存ꎬ通过制作玻片标本ꎬ在蔡氏

电动体视镜(ＺＥＩＳＳ ＳｔｅＲＥＯ Ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ.Ｖ２０)下观察

玻片标本的形态显微特征ꎬ依据 Ｗｉｌｌｉａｍｓ (２００４)和
吴福中(２０１５)关于粉蚧特征描述ꎬ确认具体种类ꎮ
调查到的粉蚧种类有 ９ 种ꎬ 分别为橘小粉蚧

Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ Ｈｅｍｐｅｌ、康氏粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ
ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ Ｋｕｗａｎａ、 暗 色 粉 蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｖｉｂｕｒｎｉ
Ｓｉｇｎｏｒｅｔ、南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ Ｃｏｃｋｅｒｅｌｌ、
橘 臀 纹 粉 蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｃｉｔｒｉ Ｒｉｓｓｏ、 堆 蜡 粉 蚧

Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ ｖｉｒｉｄｉｓ Ｍａｓｋｅｌｌ、 双 条 拂 粉 蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ
ｖｉｒｇａｔａ Ｃｏｃｋｅｒｅｌｌ、 木 槿 曼 粉 蚧 Ｍａｃｏｎｅｌｌｉｃｏｃｃｕｓ
ｈｉｒｓｕｔｕｓ Ｇｒｅｅｎ 和菠萝灰粉蚧 Ｄｙｓｍｉｃｏｃｃｕｓ ｂｒｅｖｉｐｅｓ
Ｃｏｃｋｅｒｅｌｌꎬ其中ꎬ南洋臀纹粉蚧为检疫性粉蚧ꎬ列入

中华人民共和国进境植物检疫性有害生物名录ꎮ
在调查的榕属植物寄主中ꎬ粉蚧主要寄生在榕树上

危害ꎬ其次是橡胶榕ꎬ其他品种较少危害ꎬ危害都达

到中等程度ꎮ 从粉蚧危害部位看ꎬ粉蚧喜寄生在植

物新生的根茎和气生根上ꎬ植物主干、枝叶上较少ꎮ
１.２　 基因组 ＤＮＡ 提取

参照 Ｐｒｏｍｅｇａ 试剂盒提取动物组织 ＤＮＡ 步骤

提取供试样品 ＤＮＡꎬ－２０ ℃保存备用ꎮ
１.３　 ＰＣＲ 扩增

ＰＣＲ 扩增引物序列参照 Ｓｉｍｏｎ ｅｔ ａｌ.(１９９４)所
用引物ꎬ扩增的目的片断为 ＣＯⅠ基因序列中的

６５０ ｂｐ片断ꎮ 引物序列为 ＰＣＯ￣Ｆ１(５′￣ＣＣＴＴＣＡＡＣ￣
ＴＡＡＴＣＡＴＡＡＡＡＡＴＡＴＹＡＧ￣３′) 和 ＬＥＰ￣Ｒ１ ( ５′￣ＴＡ￣
ＡＡＣＴＴＣＴＧＧＡＴＧＴＣＣＡＡＡＡＡＡＴＣＡ￣３′)ꎮ ＰＣＲ 反应

和凝胶电泳参照吴福中等(２０２０ｃ)扶桑绵粉蚧鉴

定ꎬ标准 Ｍａｒｋｅｒ 作为参照进行比较ꎬ若电泳的条带

􀅰３１􀅰　 第 １ 期 傅卫民等: 基于 ｍｔＤＮＡ ＣＯⅠ基因对榕属植物上粉蚧的分子鉴定和系统发育分析

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



清晰ꎬ收集 ２５ μＬ ＰＣＲ 产物ꎬ送上海立菲生物技术

服务有限公司进行双向测序ꎮ
１.４　 序列分析和系统发育树构建

测得的序列用 ＢＩＯ￣ｅｄｉｔ 软件核查、编辑、拼接ꎬ
并在 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库( ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ.
ｇｏｖ / )中 ＢＬＡＳＴꎬ进行同源性分析ꎬ查找目标序列ꎮ
从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中下载康氏粉蚧、橘臀纹粉蚧、
南洋臀纹粉蚧、暗色粉蚧、菠萝灰粉蚧、堆蜡粉蚧、
木槿曼粉蚧、橘小粉蚧和双条拂粉蚧序列ꎬ登录号

分别为 ＪＱ０８５５６２、ＨＭ４７４２７８、ＨＭ４７４３０６、ＪＱ０８５５４９、
ＪＱ０８５５５８、ＭＨ２９０５２０、ＨＭ４７４２２９、ＨＭ４７４３７０和ＫＰ６９２７１５ꎮ

应用 ＤｎａＳＰ ５.０ 软件计算单倍型多样性、核苷

酸多样性、基因流等ꎬ并进行 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 中性检验ꎮ
Ｔａｉｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值为正值时说明进化方式为平衡选择ꎬ
且有一些单倍型分化ꎻＴａｉｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值为负值时为负

向选择或群体扩张ꎻ而 Ｔａｉｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值接近 ０ 时ꎬ表
明群体处于稳定状态ꎮ

选取 Ｋ２Ｐ 双参模型计算遗传距离ꎬ以刷毛绵蚧

Ｐｕｌｖｉｎａｒｉａ ｐｓｉｄｉｉ Ｍａｓｋｅｌｌ 作为外群ꎬ用 Ｍｅｇａ ５.０ 软件

计算榕属植物上粉蚧的种间遗传距离ꎬ采用邻接法

(ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄꎬ ＮＪ)构建粉蚧的系统发育

树ꎬ验证形态鉴定结果ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 粉蚧 ＣＯⅠ基因片段的扩增

如图 １ 所示ꎬ粉蚧 ＣＯⅠ基因 ＰＣＲ 反应扩增产

物长度为６５０ ｂｐꎬ扩增质量好ꎬ可以进行后续试验ꎮ
２.２　 相似性比对

序列经正反向拼接、比对和校对ꎬ得到长度为

６５０ ｂｐ 的 ＣＯⅠ基因片段 ３８ 条ꎬ经与 ＧｅｎＢａｎｋ 数据

库比对ꎬ相似度达到 ９９.２５％~１００.００％(表 １)ꎮ
２.３　 榕属植物上粉蚧遗传多样性分析

测定的 ３８ 条 ＣＯⅠ基因序列ꎬ涉及 ９ 种粉蚧ꎬ其
中橘小粉蚧有 ５ 个单倍型ꎬ康氏粉蚧有 ４ 个单倍

型ꎬ堆蜡粉蚧、木槿曼粉蚧、双条拂粉蚧和菠萝灰粉

蚧有 ３ 个单倍型ꎬ暗色粉蚧和南洋臀纹粉蚧有 ２ 个

单倍型ꎬ而橘臀纹粉蚧只有 １ 个单倍型ꎮ ９ 种粉蚧

的多态性位点为 ０~３５ꎬ单倍型多样性指数为 ０.０００~
１.０００ꎬ核苷酸多样性为 ０.０００００ ~ ０.０２９６０ꎬ核苷酸平

均差 异 数 为 ０. ０００ ~ １９. ２００ꎮ Ｔａｉｊｉｍａ′ ｓ Ｄ 值 为

－１.８８９４７~０.８３３９５ꎬ表明粉蚧种间差异显著(表 ２)ꎮ
２.４　 榕属植物上粉蚧遗传距离分析

基于 Ｋ２Ｐ 双参模型计算榕属植物上 ９ 种粉蚧

的种间遗传距离为 ０.０７０ ~ ０.１７３ꎬ其中堆蜡粉蚧与

菠萝灰粉蚧遗传距离最大ꎬ为 ０.１７３ꎬ而康氏粉蚧与

橘小粉蚧遗传距离最小ꎬ为 ０.０７０ꎬ说明两者亲缘关

系较近ꎬ其他粉蚧间的遗传距离详见表 ３ꎮ
２.５　 榕属植物上粉蚧遗传结构和基因流

通过 ＤｎａＳＰ 软件对榕属植物上粉蚧的 ３８ 条

ＣＯⅠ基因序列分析表明ꎬ９ 种粉蚧都有不同程度的

遗传变异ꎬ种间遗传变异高于种内遗传变异ꎬ说明

榕属植物上的 ９ 种粉蚧遗传分化来自种群内部ꎮ
群体间的遗传分化系数是反映不同群体间的分化

程度ꎬ基因流表示群体间基因交流的水平及影响遗

传分化的现象ꎮ 榕属植物上粉蚧的群体间的遗传

分化系数为 ０.９５ꎬ各种群间的平均基因流为 ０.０１ꎬ
说明种群间遗传分化不明显ꎮ

图 １　 粉蚧 ＰＣＲ 扩增图
Ｆｉｇ.１　 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ　 　

１:康氏粉蚧ꎻ２:橘臀纹粉蚧ꎻ３:南洋臀纹粉蚧ꎻ４:暗色粉蚧ꎻ５:菠萝灰粉蚧ꎻ６:堆蜡粉蚧ꎻ７:木槿曼粉蚧ꎻ
８:双条拂粉蚧ꎻ９:橘小粉蚧ꎻＭ:Ｍａｒｋｅｒ ２０００ꎮ

１: Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉꎻ ２: Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｃｉｔｒｉꎻ ３: Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓꎻ ４: Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｖｉｂｕｒｎｉꎻ ５: Ｄｙｓｍｉｃｏｃｃｕｓ ｂｒｅｖｉｐｅｓꎻ ６: Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ ｖｉｒｉｄｉｓꎻ
７: Ｍａｃｏｎｅｌｌｉｃｏｃｃｕｓ ｈｉｒｓｕｔｕｓꎻ ８: Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａꎻ ９: Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓꎻ Ｍ: Ｍａｒｋｅｒ ２０００.
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表 １　 研究标本与序列信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅａｌｙｂｕｇ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

序号
Ｓｌｎｏ.

采集地
Ｌｏｃａｌｉｔｙ

采集日期
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

ｄａｔｅ

寄主
Ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ

种类
Ｓｐｅｃｉｅｓ

危害程度
Ｄａｍａｇｅ
ｒａｔｅ

凭证标本
Ｓｐｅｃｉｍｅｎ
ｖｏｕｃｈｅｒ

相似度
Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

/ ％

１ 厦门 Ｘｉａｍｅｎ ２０１３－０７－１０ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 康氏粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ ＋ ＦＪＸＭ￣０１ ９９.８５
２ 芒市 Ｍａｎｇｓｈｉ ２０１４－０５－３０ 雅榕 Ｆｉｃｕｓ ｃｏｎｃｉｎｎａ 康氏粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ ＋＋ ＹＮＭＳ￣０２ ９９.２５
３ 深圳 Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ２０１９－０８－２３ 黄葛榕 Ｆｉｃｕｓ ｖｉｒｅｎｓ 康氏粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ ＋＋ ＧＤＳＺ￣０３ ９９.７０
４ 惠州 Ｈｕｉｚｈｏｕ ２０２０－０３－２８ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 康氏粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ ＋＋ ＧＤＨＺ￣０４ ９９.５５
５ 蒙自 Ｍｅｎｇｚｉ ２０１２－１０－０３ 雅榕 Ｆｉｃｕｓ ｃｏｎｃｉｎｎａ 橘小粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ ＋＋ ＹＮＭＺ￣０１ ９９.２５
６ 惠州 Ｈｕｉｚｈｏｕ ２０１４－０２－１６ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 橘小粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ ＋＋ ＧＤＨＺ￣０４ ９９.８０
７ 龙岩 Ｌｏｎｇｙａｎ ２０１３－０７－０６ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 橘小粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ ＋＋ ＦＪＬＹ￣０２ ９９.５５
８ 厦门 Ｘｉａｍｅｎ ２０１３－０７－１０ 大果榕 Ｆｉｃｕｓ ａｕｒｉｃｕｌａｔａ 橘小粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ ＋＋ ＦＪＸＭ￣０３ ９９.８５
９ 惠州 Ｈｕｉｚｈｏｕ ２０２０－０３－２８ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 暗色粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｖｉｂｕｒｎｉ ＋＋ ＧＤＨＺ￣０３ １００.００

１０ 深圳 Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ２０１９－１１－０９ 垂叶榕 Ｆｉｃｕｓ ｂｅｎｊａｍｉｎａ 暗色粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｖｉｂｕｒｎｉ ＋＋ ＧＤＳＺ￣０２ １００.００
１１ 河口 Ｈｅｋｏｕ ２０１３－１０－１６ 竹叶榕 Ｆｉｃｕｓ ｓｔｅｎｏｐｈｙｌｌａ 暗色粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｖｉｂｕｒｎｉ ＋＋ ＹＮＨＫ￣０１ ９９.８５
１２ 汕头 Ｓｈａｎｔｏｕ ２０１２－０８－２１ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ＋＋＋ ＧＤＳＴ￣０１ ９９.７０
１３ 梅州 Ｍｅｉｚｈｏｕ ２０１２－０８－２２ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ＋＋ ＧＤＭＺ￣０２ １００.００
１４ 深圳 Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ２０１２－０８－２３ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ＋＋＋ ＧＤＳＺ￣０３ １００.００
１５ 中山 Ｚｈｏｎｇｓｈａｎ ２０１２－０８－２５ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ＋ ＧＤＺＳ￣０４ １００.００
１６ 广州 Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ２０１２－０９－０９ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ＋＋ ＧＤＧＺ￣０５ １００.００
１７ 版纳 Ｂａｎｎａｎ ２０１２－１０－０６ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ＋＋ ＹＮＢＮ￣０６ ９９.８５
１８ 厦门 Ｘｉａｍｅｎ ２０１３－０７－１０ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ＋＋ ＦＪＸＭ￣０７ ９９.８５
１９ 惠州 Ｈｕｉｚｈｏｕ ２０１４－０５－２１ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ＋＋ ＧＤＨＺ￣０８ ９９.８５
２０ 韶关 Ｓｈａｏｇｕａｎ ２０１２－０８－１７ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 橘臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｃｉｔｒｉ ＋＋ ＧＤＳＧ￣０１ １００.００
２１ 漳州 Ｚｈａｎｇｚｈｏｕ ２０１３－０７－１０ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 橘臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｃｉｔｒｉ ＋＋ ＦＪＺＺ￣０２ １００.００
２２ 芒市 Ｍａｎｇｚｈｉ ２０１４－０５－３０ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 橘臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｃｉｔｒｉ ＋＋ ＹＮＭＳ￣０３ １００.００
２３ 云浮 Ｙｕｎｆｕ ２０１２－０７－２６ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 堆蜡粉蚧 Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ ｖｉｒｉｄｉｓ ＋ ＧＤＹＦ￣０１ ９９.８５
２４ 文昌 Ｗｅｎｃｈａｎｇ ２０１２－０８－１０ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 堆蜡粉蚧 Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ ｖｉｒｉｄｉｓ ＋＋＋ ＨＮＷＣ￣０２ ９９.８５
２５ 深圳 Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ２０１９－１１－０９ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 堆蜡粉蚧 Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ ｖｉｒｉｄｉｓ ＋＋＋ ＧＤＳＺ￣０３ １００.００
２６ 深圳 Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ２０１２－０８－２３ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 木槿曼粉蚧 Ｍａｃｏｎｅｌｌｉｃｏｃｃｕｓ ｈｉｒｓｕｔｕｓ ＋＋ ＧＤＳＺ￣０１ ９９.７０
２７ 版纳 Ｂａｎｎａ ２０１２－１０－０６ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 木槿曼粉蚧 Ｍａｃｏｎｅｌｌｉｃｏｃｃｕｓ ｈｉｒｓｕｔｕｓ ＋ ＹＮＢＮ￣０２ １００.００
２８ 河口 Ｈｅｋｏｕ ２０１３－１０－１６ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 木槿曼粉蚧 Ｍａｃｏｎｅｌｌｉｃｏｃｃｕｓ ｈｉｒｓｕｔｕｓ ＋＋ ＹＮＨＫ￣０３ ９９.７０
２９ 儋州 Ｄａｎｚｈｏｕ ２０１２－０８－１４ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ＋＋ ＨＮＤＺ￣０１ １００.００
３０ 深圳 Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ２０１２－０８－２３ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ＋＋ ＧＤＳＺ￣０２ ９９.８５
３１ 思茅 Ｓｉｍａｏ ２０１２－１０－１０ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ＋＋ ＹＮＳＭ￣０３ ９９.４０
３２ 宾川 Ｂｉｎｇｃｈｕａｎ ２０１４－０６－０３ 高山榕 Ｆｉｃｕｓ ａｌｔｉｓｓｉｍａ 双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ＋ ＹＮＢＣ￣０４ ９９.８５
３３ 宾川 Ｂｉｎｇｃｈｕａｎ ２０１４－０６－０５ 雅榕 Ｆｉｃｕｓ ｃｏｎｃｉｎｎａ 双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ＋＋ ＹＮＢＣ￣０５ ９９.４０
３４ 深圳 Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ２０１９－１１－３０ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ＋＋ ＧＤＳＺ￣０６ １００.００
３５ 深圳 Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ２０１９－１２－１５ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ＋＋ ＧＤＳＺ￣０７ ９９.８５
３６ 惠州 Ｈｕｉｚｈｏｕ ２０２０－０４－１９ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ＋＋ ＧＤＨＺ￣０８ ９９.８５
３７ 版纳 Ｂａｎｎａ ２０１２－１０－０６ 橡胶榕 Ｆｉｃｕｓ ｅｌａｓｔｉｃａ 菠萝灰粉蚧 Ｄｙｓｍｉｃｏｃｃｕｓ ｂｒｅｖｉｐｅｓ ＋＋ ＹＮＢＮ￣０１ ９９.８５
３８ 福州 Ｆｕｚｈｏｕ ２０１３－０７－１５ 榕树 Ｆｉｃｕｓ ｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 菠萝灰粉蚧 Ｄｙｓｍｉｃｏｃｃｕｓ ｂｒｅｖｉｐｅｓ ＋＋ ＦＪＦＺ￣０２ ９９.７０
３９ 版纳 Ｂａｎｎａ ２０１２－１０－０６ 金心果 Ｃｈｒｙｓｏｐｈｙｌｌｕｍ ｃａｉｎｉｔｏ 刷毛绵蚧 Ｐｕｌｖｉｎａｒｉａ ｐｓｉｄｉｉ １００.００
４０ 法国 Ｆｒａｎｃｅ 康氏粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ ＪＱ０８５５６２
４１ 越南 Ｖｉｅｔｎａｍ 橘臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｃｉｔｒｉ ＨＭ４７４２７８
４２ 菲律宾 Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ 南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ＨＭ４７４３０６
４３ 法国 Ｆｒａｎｃｅ 暗色粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｖｉｂｕｒｎｉ ＪＱ０８５５４９
４４ 法国 Ｆｒａｎｃｅ 菠萝灰粉蚧 Ｄｙｓｍｉｃｏｃｃｕｓ ｂｒｅｖｉｐｅｓ ＪＱ０８５５５８
４５ 美国 Ａｍｅｒｉｃａｎ 堆蜡粉蚧 Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ ｖｉｒｉｄｉｓ ＭＨ２９０５２０
４６ 泰国 Ｔａｉｌａｎｄ 木槿曼粉蚧 Ｍａｃｏｎｅｌｌｉｃｏｃｃｕｓ ｈｉｒｓｕｔｕｓ ＨＭ４７４２２９
４７ 韩国 Ｓｏｕｔｈ Ｋｏｒｅａ 橘小粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ ＨＭ４７４３７０
４８ 中国 Ｃｈｉｎａ 双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ＫＰ６９２７１５

　 　 调查寄主植物每株雌成虫虫量 １０ 头以下 (含 １０ 头) 为轻度危害ꎬ以 “＋ ”表示ꎻ 每株雌成虫虫量 １０~３０ 头 (含 ３０ 头) 为中等程度危
害ꎬ以 “＋ ＋ ”表示ꎻ 每株雌成虫虫量大于 ３０ 头为严重危害ꎬ以 “＋ ＋ ＋ ”表示ꎮ

Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｅｍａｌｅ ａｄｕｌｔｓ ｏｆ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ ｗａｓ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ １０ (ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ １０)ꎬ ｂｅｔｗｅｅｎ １０ ｔｏ ３０ (ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ３０) ａｎｄ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ
３０ꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ａｓ ｍｉｌｄ ｈａｒｍꎬ ｍｏｄｅｒａｔｅ ｈａｒｍꎬ ｓｅｒｉｏｕｓ ｈａｒｍꎬ ａｎｄ ｍａｒｋｅｄ ａｓ " ＋" ꎬ " ＋ ＋ " ａｎｄ " ＋ ＋ ＋ " ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
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表 ２　 榕属植物上粉蚧 ＣＯⅠ基因单倍型及核苷酸多样性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｏｆ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ ｉｎ Ｆｉｃｕｓ ｓｐｐ.

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ
多态性位点
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｓｉｔｅｓ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

单倍型多样性
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸多样性
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸平均差异数
Ａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

中性检验
Ｔａｉｊｉｍａ′ｓ

ｔｅｓｔ
康氏粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ １５ ４ ０.９００ ０.０１０２０ ６.６００ －０.６２９２６∗∗

橘小粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ ３５ ５ １.０００ ０.０２９６０ １９.２００ ０.８３３９５∗∗

暗色粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｖｉｂｕｒｎｉ ３ ２ ０.５００ ０.００３００ １.５００ －０.７５４４５∗∗

南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ １ ２ ０.２２２ ０.０００３４ ０.２２２ －１.０８８２３∗∗

橘臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｃｉｔｒｉ ０ １ ０.０００ ０.０００００ ０.０００
堆蜡粉蚧 Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ ｖｉｒｉｄｉｓ ９ ３ ０.８３３ ０.００６９３ ４.５００ －０.８２９４３∗∗

木槿曼粉蚧Ｍａｃｏｎｅｌｌｉｃｏｃｃｕｓ ｈｉｒｓｕｔｕｓ ３ ３ １.０００ ０.００４００ ２.０００
双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ １３ ３ ０.４１７ ０.００４４７ ２.８８９ －１.８８９４７∗

菠萝灰粉蚧 Ｄｙｓｍｉｃｏｃｃｕｓ ｂｒｅｖｉｐｅｓ ３ ３ １.０００ ０.００４００ ２.０００

　 　 ∗表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ∗∗表示差异极显著(Ｐ<０.０１)ꎮ
∗ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５)ꎬ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０１) .

表 ３　 榕属植物上 ９ 种粉蚧的种间遗传距离
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｏｆ ９ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ ｉｎ Ｆｉｃｕｓ ｓｐｐ.

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ

菠萝
灰粉蚧

Ｄｙｓｍｉｃｏｃｃｕｓ
ｂｒｅｖｉｐｅｓ

双条拂
粉蚧
Ｆｅｒｒｉｓｉａ
ｖｉｒｇａｔａ

木槿曼
粉蚧

Ｍａｃｏｎｅｌ
￣ｌｉｃｏｃｃｕｓ
ｈｉｒｓｕｔｕｓ

堆蜡
粉蚧

Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ
ｖｉｒｉｄｉｓ

橘臀纹
粉蚧

Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ
ｃｉｔｒｉ

南洋臀
纹粉蚧
Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ
ｌｉｌａｃｉｎｕｓ

康氏
粉蚧
Ｐｓｅｕｄｏ
￣ｃｏｃｃｕｓ
ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ

橘小
粉蚧

Ｐｓｅｕｄｏｃ
￣ｏｃｃｕｓ
ｃｒｙｐｔｕｓ

暗色
粉蚧

Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕ
ｖｉｂｕｒｎｉ

菠萝灰粉蚧 Ｄｙｓｍｉｃｏｃｃｕｓ ｂｒｅｖｉｐｅｓ ０.０００
双条拂粉蚧 Ｆｅｒｒｉｓｉａ ｖｉｒｇａｔａ ０.１０５ ０.０００
木槿曼粉蚧Ｍａｃｏｎｅｌｌｉｃｏｃｃｕｓ ｈｉｒｓｕｔｕｓ ０.１２５ ０.１０６ ０.０００
堆蜡粉蚧 Ｎｉｐａｅｃｏｃｃｕｓ ｖｉｒｉｄｉｓ ０.１７３ ０.１５９ ０.１６１ ０.０００
橘臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｃｉｔｒｉ ０.１２３ ０.０９６ ０.１３０ ０.１５８ ０.０００
南洋臀纹粉蚧 Ｐｌａｃｏｃｃｕｓ ｌｉｌａｃｉｎｕｓ ０.１０７ ０.０９４ ０.１０６ ０.１５７ ０.０８２ ０.０００
康氏粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｏｍｓｔｏｃｋｉ ０.１１０ ０.０９８ ０.０９２ ０.１３８ ０.１１０ ０.０９１ ０.０００
橘小粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕｓ ｃｒｙｐｔｕｓ ０.１２１ ０.０９２ ０.１１２ ０.１３８ ０.０９９ ０.０７８ ０.０７０ ０.０００
暗色粉蚧 Ｐｓｅｕｄｏｃｏｃｃｕ ｖｉｂｕｒｎｉ ０.１１２ ０.１１０ ０.１３６ ０.１０１ ０.１０１ ０.０９９ ０.１０１ ０.０９２ ０.０００

２.６　 榕属植物上粉蚧系统发育分析

以刷毛绵蚧为外群ꎬ用Ｍｅｇａ ５.０ 软件采用邻接法

构建粉蚧的系统发育树(图 ２)ꎬ康氏粉蚧、橘臀纹粉

蚧、南洋臀纹粉蚧、暗色粉蚧、菠萝灰粉蚧、堆蜡粉蚧、
木槿曼粉蚧、双条拂粉蚧和橘小粉蚧序列与 ＧｅｎＢａｎｋ
下载的目标序列 ＪＱ０８５５６２、ＨＭ４７４２７８、ＨＭ４７４３０６、
ＪＱ０８５５４９、 ＪＱ０８５５５８、ＭＨ２９０５２０、 ＨＭ４７４２２９、 ＫＰ６９２７１５
和 ＨＭ４７４３７０ 分别聚在一起ꎬ每种粉蚧单独聚在一支ꎮ

系统发育树显示ꎬ南洋臀纹粉蚧广东汕头、广
州、深圳、梅州、中山、惠州种群ꎬ云南版纳种群ꎬ福建

厦门种群与菲律宾种群聚在一支ꎻ橘臀纹粉蚧云南、
广东、福建种群与越南种群单独聚为一支ꎻ而南洋臀

纹粉蚧与橘臀纹粉蚧属于臀纹粉蚧属ꎬ亲缘关系较

近ꎬ所以又聚在一起ꎮ 在橘小粉蚧种群中ꎬ云南蒙自

种群、广东惠州种群聚与韩国种群聚在一支ꎬ后又与

福建厦门、龙岩种群聚在一起ꎬ说明橘小粉蚧不同地

理种群之间存在遗传距离ꎬ部分种群为适应环境发

生了变异ꎮ 康氏粉蚧云南、广东、福建种群和法国种

群聚在一支ꎬ但与法国种群存在遗传距离ꎮ 暗色粉

蚧云南、广东种群与法国种群聚在一支ꎬ该种群与橘

小粉蚧种群、康氏粉蚧种群同属于粉蚧属ꎬ但与橘小

粉蚧种群、康氏粉蚧种群遗传距离较大ꎮ 堆蜡粉蚧、
木槿曼粉蚧、双条拂粉蚧和菠萝灰粉蚧种群分别与

ＭＨ２９０５２０ (美国种群)、 ＨＭ４７４２２９ (泰国种群)、
ＫＰ６９２７１５(中国种群)和 ＪＱ０８５５５８(法国种群)独立

聚在一支ꎮ 结果显示ꎬ臀纹粉蚧属与粉蚧属亲缘关

系较近ꎬ堆粉蚧属和曼粉蚧属亲缘关系较近ꎮ 危害

榕属植物害虫粉蚧同属不同种类聚在一支ꎬ相同种

类的粉蚧不同地理种群也聚在一支ꎬ每种粉蚧都各

自聚为一支ꎬ表明 ＣＯⅠ基因片段序列能够将为害

榕属植物不同种类的粉蚧很好地区分ꎬ分子鉴定结

果与形态学鉴定结果相同ꎮ 因此ꎬ线粒体 ＣＯⅠ基

因是粉蚧类害虫理想的分子标记ꎬ可以用于开展粉

蚧等微小害虫的分子鉴定和系统发育分析ꎮ
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图 ２　 基于 ｍｔＤＮＡ ＣＯⅠ基因构建的榕属植物上粉蚧的 ＮＪ 系统发育树
Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ＮＪ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ ｉｎ Ｆｉｃｕｓ ｓｐｐ. ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｍｔＤＮＡ ＣＯⅠｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

３　 讨论
物种的准确鉴定关系到分类学的发展ꎬ传统的

分类受研究对象的发育阶段、不同部位以及鉴定人

的专业知识和鉴定经验等因素限制ꎬ影响了物种鉴

定ꎮ 传统的形态鉴定要求鉴定者具有深厚的专业

知识和丰富的鉴定经验ꎬ而利用分子生物学方法能

够快速、准确鉴定不同粉蚧种类ꎬ甚至只用昆虫的

部分器官或一段躯体就可鉴定ꎮ 因此ꎬ分子生物学

方法可用于微小害虫等有害生物的鉴定ꎬ在口岸检

疫和农林业害虫防控等领域有广泛的应用前景ꎮ
本研究对危害榕属植物的 ９ 种粉蚧的 ＣＯⅠ基

因进行提取、序列测序以及在 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中比

对分析ꎬ结果表明ꎬＣＯⅠ基因序列同源性在 ９９.２５％
以上ꎬ说明此段序列可信度高ꎮ 构建的系统发育

树ꎬ同种粉蚧单独聚为一支ꎬ不同粉蚧种间差异明

显ꎬ置信度高ꎬ系统进化树得出的结果与形态学分

类结果一致ꎮ 榕属植物上 ９ 种粉蚧的种间遗传距

离为 ０.０７０~０.１７３ꎬ其中堆蜡粉蚧与菠萝灰粉蚧遗

传距离最大ꎬ为 ０.１７３ꎬ而康氏粉蚧与橘小粉蚧遗传

距离最小ꎬ为 ０.０７０ꎬ说明两者亲缘关系较近ꎮ 本研

究也符合 Ｈｅｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ. (２００３ａ)利用 ＣＯⅠ基因鉴定

物种时ꎬ提出的种间遗传距离应大于种内遗传距离

１０ 倍、最小种间遗传距离为 ２％的结论ꎮ
研究者通过 １８Ｓ、ＥＦ￣１α、ＩＴＳ２ 和 ２８Ｓ 等基因对

粉蚧类进行了鉴定 (王玉生等ꎬ ２０１６ꎻ 吴媛等ꎬ
２０２２ꎻ Ａｌｉｎａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１ꎻ Ｍｅｌｉｓｓａ ＆ Ｍｏｎｉｃａꎬ２０１７ꎻ
Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎬ结果表明ꎬ线粒体细胞色素 Ｃ 氧

化酶基因 ＣＯⅠ具有引物通用性高和进化速率快等
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优点ꎬ且种内遗传距离小于 １％ꎬ是适宜用于开展昆

虫等生物鉴定的理想 ＤＮＡ 条形码ꎬ可用于系统发

育和遗传进化分析ꎮ 本研究为国内首次对榕属植

物上发生危害的 ９ 种粉蚧开展分子鉴定ꎬ线粒体

ＣＯⅠ基因序列数据结果与形态鉴定结果一致ꎬ说明

ＣＯⅠ基因开展粉蚧类群的物种鉴定具有可行性ꎬ解
决了基层农林人员缺乏专业知识和鉴定经验等问

题ꎬ为农林业害虫的早期预警和精准防治以及口岸

防控外来有害生物入侵提供了科学手段ꎮ
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基于判别分析预测马铃薯甲虫发生与出土时间
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摘要: 【目的】马铃薯甲虫是马铃薯生产过程中的毁灭性害虫ꎮ 温度是影响马铃薯甲虫发生的重要因素ꎬ
明确马铃薯甲虫越冬期及发生期的温度对其发生的影响ꎬ可为该害虫未来发生情况的预测和防治提供理

论支持ꎮ 【方法】采用逐步判别分析法对 １９９４—２０２１ 年马铃薯甲虫越冬及发生期(上一年 １２ 月—当年 ９
月)新疆察布查尔县马铃薯甲虫发生等级及出土时间进行判别分类ꎬ建立发生预测模型ꎮ 【结果】在训练

组中ꎬ马铃薯甲虫的发生等级、出土时间判别准确率分别为 １００.００％、８０.００％ꎻ在预测组中ꎬ马铃薯甲虫的

发生等级、出土时间总判别准确率分别为 ６９.２３％、７６.９２％ꎬ认为判别结果较可信ꎮ 【结论】通过对影响发

生程度、出土时间判别的因素筛选发现ꎬ察布查尔县马铃薯甲虫的出土和发生判别均受到 ４ 月温度的影响ꎮ
关键词: 马铃薯甲虫ꎻ 温度ꎻ 发生等级ꎻ 出土时间ꎻ 判别分析
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ａｎｄ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｄｕｒａｔｉｏｎ ｗａｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ. Ｏｕｒ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ Ｌ. ｄｅｃｅｍｌｉｎ￣
ｅａｔａ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ａｎｄ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｉｓ ｐｅｓｔ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ａｒｅａｓ. 【Ｍｅｔｈｏｄ】 Ｗｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｌ.
ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ ａｎｄ ｕｓｅｄ ｔｈｅ ｓｔｅｐｗｉｓｅ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄ ｔｏ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｅ ａｎｄ ｃｌａｓｓｉｆｙ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｄｅｇｒｅｅ ａｎｄ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ
ｐｅｒｉｏｄｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｂｅｅｔｌｅｓ ｉｎ Ｑａｐｑａｌ Ｃｏｕｎｔｙ ｆｒｏｍ １９９４ ｔｏ ２０２１. 【Ｒｅｓｕｌｔ】 Ｉｎ ｔｈｅ ｔｒａｉｎｉｎｇ ｇｒｏｕｐꎬ ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｄｅｇｒｅｅ
ａｎｄ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ Ｌ. ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ ｗｅｒｅ １００.００％ ａｎｄ ８０.００％ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐꎬ ｔｈｅ ａｃｃｕｒａｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｄｅｇｒｅｅ ａｎｄ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ Ｌ. ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ ｗｅｒｅ ６９.２３％ ａｎｄ ７６.９２％ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｔｏ
ｂｅ ｃｒｅｄｉｂｌｅ. 【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】 Ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｄｅｇｒｅｅ ａｎｄ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｐｅｒｉｏｄꎬ ｔｈｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
ｉｎ Ａｐｒｉｌ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｔｏ ａｆｆｅｃｔ ｂｏｔｈ ｔｈｅ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ Ｌ. ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ ｉｎ Ｑａｐｑａｌ Ｃｏｕｎｔｙ.
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　 　 判别分析是根据已知对象的分类ꎬ利用影响该

分类的变量值建立判别函数ꎬ再根据判别函数对未

知对象进行判别分类的一种分析方法 (黄圆圆ꎬ
２０２０ꎻ 张家齐等ꎬ２０２０ꎻ Ｂｅｌｓｈａｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎮ 逐步

判别分析是逐步进入变量ꎬ找出显著影响的变量ꎬ
剔除不显著的变量ꎬ是对变量进行筛选后建立判别

分析函数的判别分析方法ꎮ 判别分析法既考虑了

各个主体出现的先验概率ꎬ又考虑到了因为错判而
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造成的损失ꎬ预测性能良好ꎬ回判估计的误判率低ꎮ
病虫害发生预测可为病虫害防治确定合理的防治

时间ꎬ起到减施增效的作用(李鸿筠等ꎬ２０２１ꎻ 刘祖

建等ꎬ２０１３ꎻ 张眉等ꎬ２０２０)ꎮ 前人曾利用马尔科夫

链模型、回归分析等方法对病虫害的发生等级、发
生量进行预测分析ꎬ与实际相比达到了较高的预测

精确度 (康爱国等ꎬ ２０１２ꎻ李超等ꎬ ２０２２)ꎮ 张梅

(２０２０)利用逐步判别分析对四川稻区迁飞性害虫

的发生等级进行预测ꎬ张家齐等(２０２０)建立玉米茎

腐病发生等级判别分析模型对该病害的发生程度

进行预测ꎬ两者的预测结果均较准确ꎮ
病虫害的发生预测预报对保障农业生产、提高

绿色防控水平具有重要意义(刘小平ꎬ２０１８ꎻ 周文

杰等ꎬ２０１６ꎻ Ｗｉｌｌｉａｍｓ ＆ Ｌｉｅｂｈｏｌｄꎬ２００２)ꎮ 温度是

影响昆虫发生、越冬出土、发育繁殖的重要因素之

一ꎬ 也 是 昆 虫 发 生 预 测 需 考 虑 的 重 要 因 素ꎮ
张胜男等(２０２１)利用不同温度下昆虫卵巢发育速

度ꎬ建立卵巢发育速率预测模型ꎬ预测昆虫发育ꎻ
刘小宇等(２０２２)利用昆虫的适温范围、发育起点温

度和有效积温预测昆虫在不同地区的发生世代数ꎻ
刘孝贤等(２０２１)利用连续低温天数统计预测昆虫

的越冬边界ꎮ 利用温度对昆虫的发生分布进行预

测ꎬ有助于准确掌握在不同温度下昆虫的发生、发
育及可能的分布情况ꎬ可为昆虫的及时防治提供有

利的理论支持ꎮ
马铃薯甲虫 Ｌｅｐｔｉｎｏｔａｒｓａ ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ ( Ｓａｙ)为

茄科植物上的毁灭性害虫ꎬ对马铃薯产业造成重大

损失(Ａｌｙｏｋｈｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 在我

国新疆地区ꎬ马铃薯甲虫一般发生 １ ~ ３ 代ꎬ以 ２ 代

为主ꎬ以成虫越冬ꎻ成虫在 ４ 月下旬—５ 月中旬出

土ꎬ寻找寄主植物、产卵ꎬ ８ 月下旬—９ 月上旬入土

越冬 (郭文超等ꎬ ２０１１ꎻ 吐尔逊􀅰阿合买提等ꎬ
２０１０)ꎮ 发生期和越冬期的温度是影响马铃薯甲虫

越冬代出土与发生程度的关键因素(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎻ
Ｌｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 本研究以新疆察布查尔县为例ꎬ
利用逐步判别分析对当地马铃薯甲虫的发生等级

和出土时间进行分类ꎬ通过对影响马铃薯甲虫发生

的关键温度因子进行筛选ꎬ建立判别模型ꎬ为该甲

虫种群预测预报与综合防控提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 数据资料

马铃薯甲虫发生等级、出土数据由察布查尔县

植保站提供ꎬ主要包括 １９９４—２０２１ 年数据ꎮ 线性

判别温度数据选择离察布查尔县最近气象基准站

点ꎬ伊宁气象站点的 １９９３—２０２１ 年马铃薯甲虫发

生期和越冬期的温度数据ꎬ具体数据参数如下ꎮ
马铃薯甲虫发生等级预测:Ｔｍꎬｎ、Ｌｍꎬｎ、Ｈｍꎬｎ为预

报气象因子ꎬＴ 为平均温度ꎬｍ 取值为 １ ~ ９ (当年

１—９ 月)、１２ (上一年 １２ 月)ꎬｎ 取值为 １ ~ ３ (上、
中、下旬)ꎻＬ 为最低温度ꎬｍ 取值为 １~５ (当年 １—
５ 月)、１２ (上一年 １２ 月)ꎻＨ 为最高温度ꎬｍ 取值为

６~９ (当年 ６—９ 月)ꎮ 如 Ｔ１２ꎬ１代表上一年 １２ 月上

旬平均温度ꎮ 马铃薯甲虫越冬期与发生期温度均

可影响发生等级ꎬ上一年 １２ 月—第二年 ３ 月通常

为西北地区的冬季低温时期(赵锐锋等ꎬ２０１７)ꎬ第
二年 ４ 月马铃薯甲虫越冬代开始出土ꎬ４—５ 月多降

雨ꎬ也存在偶发低温情况ꎬ６ 月逐渐开始升温ꎬ并出

现高温天气ꎬ一直持续到 ９ 月(李彦斌等ꎬ２０１７)ꎬ本
研究选择对马铃薯甲虫发生影响最大时期的温度

因素进行研究ꎮ
马铃薯甲虫出土时间预测:Ｔｍｎ、Ｌｍｎ为预报气象

因子ꎬｍ 取值为 １ ~ ５ (当年 １—５ 月)、１２ (上一年

１２ 月)ꎬＴ 为平均温度ꎬＬ 为最低温度ꎮ 马铃薯甲虫

出土时间的预测重点选取马铃薯甲虫出土前期的

温度进行研究ꎮ
１.２　 发生等级、出土时间分级

马铃薯甲虫发生等级划分:根据叶片的受损情

况ꎬ将马铃薯甲虫的发生危害等级分为 ５ 级ꎬ叶片

未受损或少数缺刻时为 ０ 级ꎬ叶片被取食 １％~２５％
时为 １ 级ꎬ２６％ ~ ７５％叶片受害时为 ２ 级ꎬ７６％ ~
１００％叶片受害时为 ３ 级ꎬ叶片被完全取食、植株枯

死时为 ４ 级(李超等ꎬ２０１１)ꎮ
马铃薯甲虫出土时间划分:结合前人研究与察

布查尔县马铃薯甲虫历史出土数据ꎬ马铃薯甲虫的

出土时间一般为 ４ 月下旬—５ 月中上旬ꎬ本研究将

马铃薯甲虫出土时间在 ４ 月 ３０ 日之前(包含 ４ 月

３０ 日)定为出土时间 １ꎬ在 ４ 月 ３０ 日之后为出土时

间 ２ (吴立等ꎬ２０１６)ꎮ
１.３　 线性判别分析方法

利用 ＳＰＳＳ ２１.０ 软件ꎬ采用逐步判别分析方法ꎬ
筛选出判别关键变量ꎬ经过多次模型测试后ꎬ选择

出预测准确率较高的模型ꎬ建立函数判别式ꎮ
选用伊宁气象站的温度数据作为参数ꎬ选用

１９９４—２００８ 年马铃薯甲虫的发生等级与出土时间
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数据作为训练组ꎬ建立马铃薯甲虫发生等级、出土

时间判别模型ꎮ ２００９—２０２１ 年马铃薯甲虫的发生

等级与出土时间数据作为预测组ꎬ利用建立的判别

模型进行验证ꎮ 在逐步分析中ꎬ本研究设定的进入

模型的变量 Ｆ 值为 ３.８４ꎬ删除变量 Ｆ 值为 ２.７１ꎮ
判别函数的总体判别正确率 / ％ ＝(预测正确个

数 /预测总个数)×１００

２　 结果与分析
２.１　 马铃薯甲虫发生程度判别分析

２.１.１　 马铃薯甲虫发生程度的线性判别函数建立　 运

用 １９９３—２０２１ 年马铃薯甲虫越冬及发生期(上一年 １２
月—当年９ 月)ꎬ各旬的平均温度及高低温对马铃薯甲

虫的发生等级进行判别分类ꎬ建立了 ２ 个判别函数ꎬ利
用逐步判别筛选出对判别起显著性作用的 １０ 个变量ꎬ
分别为 １２ 月中旬平均温度 Ｔ１２ꎬ２、４ 月中旬平均温度

Ｔ４ꎬ２、４ 月下旬平均温度 Ｔ４ꎬ３、７ 月上旬平均温度 Ｔ７ꎬ１、８
月下旬平均温度 Ｔ８ꎬ３、９ 月中旬平均温度 Ｔ９ꎬ２、１ 月中旬

最低温度 Ｌ１ꎬ２、３ 月上旬最低温度 Ｌ３ꎬ１、４ 月下旬最低温

度 Ｌ４ꎬ３、５ 月上旬最低温度 Ｌ５ꎬ１ꎮ 利用 ＳＰＳＳ 软件建立各

发生等级判别函数如下ꎮ

Ｙ１ ＝ － ５. ８３２Ｔ１２ꎬ２ ＋ ３. ２８０Ｔ４ꎬ２ ＋ ２. １２４Ｔ４ꎬ３ ＋
２４.０５５Ｔ７ꎬ１ ＋ ８.８４７Ｔ８ꎬ３ ＋ ５. ９２２Ｔ９ꎬ２ ＋ ４. ４１４Ｌ１ꎬ２ ＋
０.３８４Ｌ３ꎬ１－２.０８９Ｌ４ꎬ３－１.４８１Ｌ５ꎬ１－８３１.５３９

Ｙ２ ＝ １.２２２Ｔ１２ꎬ２＋０.６５４Ｔ４ꎬ２－２.４８０Ｔ４ꎬ３＋２.８４５Ｔ７ꎬ１－
３.３１７Ｔ８ꎬ３＋１.４３３Ｔ９ꎬ２＋０.６９８Ｌ１ꎬ２＋０.６９１Ｌ３ꎬ１＋１.２４９Ｌ４ꎬ３

－２.６６５１Ｌ５ꎬ１－４１.８６３
式中ꎬＹ１表示马铃薯甲虫发生等级为 ２ 级ꎬＹ２表示

马铃薯甲虫发生等级为 ３ 级ꎮ
２.１.２　 马铃薯甲虫发生程度的线性判别结果 　 训

练组结果(表 １)显示ꎬ马铃薯甲虫实际发生程度为

２、３、 ４ 级ꎬ 经过判别分析后ꎬ 判别正确率均为

１００.００％ꎻ判别函数的总体判别正确率为 １００.００％ꎮ
预测组结果(表 １)显示ꎬ马铃薯甲虫实际发生

程度为 ２ 级的共 ６ 次ꎬ经过判别分析后ꎬ发生等级

为 ２ 级的为 ５ 次ꎬ判别正确率为 ８３.３３％ꎻ实际发生

程度为 ３ 级的共有 ７ 次ꎬ经判别分类后ꎬ发生等级

为 ３ 级的有 ４ 次ꎬ３ 级判别的正确率为 ５７.１４％ꎻ实
际发生程度为 ４ 级的有 ０ 次ꎬ经判别分析后ꎬ发生

等级为 ４ 级的有 ０ 次ꎬ ４ 级 判 别 的 正 确 率 为

１００.００％ꎮ 判别函数的总体判别正确率为 ６９.２３％ꎮ

表 １　 马铃薯甲虫发生程度判别结果
Ｔａｂｌｅ１　 Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ Ｌ. ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ

组别
Ｇｒｏｕｐ

等级
Ｇｒａｄｅ

预测个数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ
２ 级 Ｇｒａｄｅ ２ ３ 级 Ｇｒａｄｅ ３ ４ 级 Ｇｒａｄｅ ４

预测率 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ / ％
２ 级 Ｇｒａｄｅ ２ ３ 级 Ｇｒａｄｅ ３ ４ 级 Ｇｒａｄｅ ４

训练组 ２ ９ ０ ０ １００.００ ０.００ ０.００
Ｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇ ｇｒａｄｅｓ ３ ０ ５ ０ ０.００ １００.００ ０.００

４ ０ ０ １ ０.００ ０.００ １００.００
合计 Ｔｏｔａｌ ９ ５ １ １００.００ １００.００ １００.００
预测组 ２ ５ ３ ０ ８３.３３ ４２.８６ ０.００
Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｇｒａｄｅｓ ３ ０ ４ ０ ０.００ ５７.１４ ０.００

４ １ ０ ０ １６.６７ ０.００ １００.００
合计 Ｔｏｔａｌ ６ ７ ０ １００.００ １００.００ １００.００

２.２　 马铃薯甲虫出土时间判别分析

２.２.１　 建立马铃薯甲虫出土时间线性判别函数 　
在马铃薯甲虫的出土等级判别分类中ꎬ建立了一个

判别函数 Ｙ４ꎬ筛选出对判别起着显著性作用的一个

变量ꎬ为 ４ 月下旬的平均温度 Ｔ４ꎬ３ꎮ 利用 ＳＰＳＳ 建立

的各出土等级的线性判别函数如下ꎮ
Ｙ３ ＝ ０.６３６Ｔ４ꎬ３－５.８３６
Ｙ４ ＝ ０.１９８Ｔ４ꎬ３－２.７２７

式中ꎬＹ３表示马铃薯甲虫不出土ꎬＹ４表示马铃薯甲

虫出土ꎮ
２.２.２　 马铃薯甲虫出土时间的线性判别结果 　 训

练组判别结果(表 ２)显示ꎬ马铃薯甲虫实际出土时

间为 １ 级的共有 ９ 次ꎬ判别分析后ꎬ出土时间为 １
级的有 ８ 次ꎬ１ 级判别的正确率为 ８８.８９％ꎻ实际出

土时间为 ２ 级的有 ６ 次ꎬ判别分析后ꎬ出土时间为 ２
级的有 ４ 次ꎬ２ 级判别的准确率为 ６６.６７％ꎻ判别分

析总体判别正确率为 ８０.００％ꎮ
预测组判别结果(表 ２)显示ꎬ马铃薯甲虫实际

出土时间为 １ 级的共有 ９ 次ꎬ判别分析后ꎬ出土时

间为 １ 级的有 ９ 次ꎬ１ 级判别的正确率为 １００.００％ꎻ
马铃薯甲虫实际出土时间为 ２ 级的有 ４ 次ꎬ判别分

析后ꎬ出土时间为 ２ 级的有 １ 次ꎬ２ 级判别的准确率

为 ２５.００％ꎻ判别分析总体判别正确率为 ７６.９２％ꎬ函
数判别分析可信ꎮ
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表 ２　 马铃薯甲虫出土时间判别结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｔｈｅ ｕｎｅａｒｔｈｅｄ ｔｉｍｅ ｏｆ Ｌ. ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ

组别
Ｇｒｏｕｐ

等级
Ｇｒａｄｅ

预测个数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ
１ 级 Ｇｒａｄｅ １ ２ 级 Ｇｒａｄｅ ２

预测率 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ / ％
１ 级 Ｇｒａｄｅ １ ２ 级 Ｇｒａｄｅ ２

训练组 １ ８ ２ ８８.８９ ３３.３３
Ｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇ ｇｒａｄｅｓ ２ １ ４ １１.１１ ６６.６７
合计 Ｔｏｔａｌ ９ ６ １００.００ １００.００
预测组 １ ９ ３ １００.００ ７５.００
Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｇｒａｄｅｓ ２ ０ １ ０.００ ２５.００
合计 Ｔｏｔａｌ ９ ４ １００.００ １００.００

３　 结论与讨论
在判别分类中ꎬ发生程度训练组的总体判别分

类正确率为 １００.００％ꎬ预测组的总体判别分类正确率

为 ６９.２３％ꎬ认为判别结果可信(吴立等ꎬ２０１６)ꎮ 在训

练组的判别分类中ꎬ出土时间的总体判别分类正确

率为 ８０％ꎬ在预测组的判别分类中ꎬ出土时间的总体

判别分类正确率为 ７６.９２％ꎬ认为判别结果可信ꎮ
本研究通过逐步回归分析后发现ꎬ对察县地区

马铃薯甲虫出土等级判别起显著作用的变量是 ４
月下旬的平均温度ꎬ前人研究发现ꎬ该甲虫在 ４ 月

下旬—５ 月中上旬出土ꎬ出土前温度积累状况将影

响出土时间(梁忆冰等ꎬ１９９９ꎻ 吐尔逊􀅰阿合买提

等ꎬ２０１０)ꎮ ４ 月中旬平均温度、４ 月下旬平均温度ꎬ
３ 月上旬最低温度、４ 月下旬最低温度、５ 月上旬最

低温度影响马铃薯甲虫的发生等级判别ꎬ可能原因

是温度开始回暖ꎬ温度的高低会影响马铃薯甲虫越

冬出土温度的积累ꎬ由此影响出土数量(李超等ꎬ
２０１４ꎻ 吐尔逊􀅰阿合买提等ꎬ２０１０)ꎮ １２ 月中旬平

均温度、１ 月中旬最低温度影响马铃薯甲虫的发生

等级判别ꎬ可能原因是冬季低温会降低马铃薯甲虫

越冬存活率(李超等ꎬ２０１１ꎻ Ｈｕａｎ ＆ Ｔａｎꎬ２０００)ꎬ从
而影响后期的发生虫量ꎮ ７ 月上旬平均温度、８ 月

下旬平均温度影响马铃薯甲虫发生等级的原因可

能为其产卵盛期在 ７ 月上旬—７ 月下旬ꎬ故 ７ 月的

温度将影响马铃薯甲虫的产卵ꎬ而 ８ 月温度将影响

马铃薯甲虫卵孵化、幼虫的发育ꎬ且马铃薯甲虫二

代成虫的羽化盛期在 ８ 月上旬—８ 月下旬ꎬ因此ꎬ８
月的温度是影响马铃薯甲虫发生等级的重要因素

(吐尔逊􀅰阿合买提等ꎬ２０１０)ꎮ ９ 月中旬平均温度

对马铃薯甲虫的发生程度判别有关ꎬ可能因为 ８ 月

中下旬马铃薯甲虫开始入土越冬ꎬ少数发育较晚的

第 ２ 代成虫最晚于 ９ 月底—１０ 月初越冬ꎬ因此ꎬ９
月中旬平均温度将影响马铃薯甲虫越冬虫量ꎬ从而

影响翌年出土虫量和发生程度ꎮ 因此ꎬ本研究所获

得影响马铃薯甲虫发生等级、出土时间的温度因素

与实际情况相符ꎮ
本研究利用马铃薯甲虫的越冬期、发生期、出

土期的上中下旬平均温度和高低温对马铃薯甲虫

的发生、出土建立判别函数ꎬ判别的准确率均在

６０％以上ꎬ且筛选出的温度变量与实际马铃薯甲虫

发生、出土的情况相符ꎬ因而本研究所建立的判别

函数是可行的ꎬ该判别函数的预测结果与李超等

(２０２２)利用马尔科夫链模型预测马铃薯甲虫发生

程度的预测结果较一致ꎮ 但马尔科夫模型必须建

立在大量统计数据的基础上ꎬ这也是运用马尔科夫

预测方法预测环境事件的最基本的条件ꎬ故该方法

一般适用于短期的趋势分析与预测ꎮ 本研究中ꎬ判
别函数处理分布不均匀的数据时表现出尤其明显

的优势ꎬ且不需要辅助计算机程序或进行复杂的函

数计算即可得到预测结果ꎬ操作简单方便ꎬ可为基

层植保工作者预测预报提供简单可行的方法(王贝

伦ꎬ２０２１)ꎮ
本研究仅利用察布查尔县马铃薯甲虫的出土、

发生、温度数据建立判别函数ꎬ可能仅对当地的判

别效果显著ꎬ但相关思路与结果可为其他地区该甲

虫的发生、出土预测提供部分参考ꎮ 本研究未考虑

的其他一些环境因素ꎬ如土壤温度、降水量等ꎬ也有

可能影响马铃薯甲虫的发生动态ꎬ在后续的实际应

用和判别函数研究中还需进一步探索ꎮ
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吉林省豚草瘦果形态及微结构特征
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摘要: 【目的】研究吉林省不同地区豚草瘦果形态及微结构特征ꎬ为豚草的识别及防控提供参考ꎮ 【方
法】采集吉林省吉林市磨盘山、吉林市龙潭山、桦甸市、蛟河市、长春市、四平市、公主岭市、通化市、白山

市、白城市、松原市和乾安县 １２ 个地区不同豚草种群的瘦果进行扫描电镜观察、描述和拍照ꎬ分析豚草瘦

果表型性状与地理－气候因子的相关性ꎬ并对瘦果形态及微结构特征进行聚类分析ꎮ 【结果】豚草果皮纹

饰有条状纹饰、网状纹饰和穴状纹饰ꎻ瘦果的喙长度随年均降水量增加而增加、随纬度升高而减少ꎻ果形

系数随经度升高及年均降水量的增加而增加ꎮ 根据形态和微结构性状聚类分析结果ꎬ将豚草瘦果分为 ３
类(Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ)ꎮ 其中ꎬⅠ类瘦果果皮纹饰网状、中果形、短喙类ꎬ种源主要来自蛟河市、通化市、公主岭市、松原市和乾安县ꎻ
Ⅱ类瘦果果皮纹饰条状、小果形、中长喙类ꎬ种源主要来自吉林市磨盘山、吉林市龙潭山、桦甸市、长春市和四平市ꎻⅢ类瘦

果果皮纹饰穴状、大果形、长喙类ꎬ种源主要来自白山市和白城市ꎮ 【结论】吉林省豚草瘦果形态及微结构存在差异ꎬ低纬

度、高降水量有利于豚草瘦果生长发育ꎮ
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　 　 豚草 Ａｍｂｒｏｓｉａ ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ Ｌ.为菊科豚草属的

一年生风媒传粉草本植物(包颖ꎬ２０１８ꎻ 康芬芬等ꎬ
２０１０ꎻ 李成宏等ꎬ２０２０ꎻ 吴海荣等ꎬ２００４)ꎮ 我国于

２００３ 年将豚草列入“中国第一批外来入侵种名单”
(国家环保总局ꎬ２００３)ꎬ于 ２０２２ 年 １２ 月 ２０ 日将豚

草列入«重点管理外来入侵物种名录»ꎮ 吉林省是

豚草的主要入侵区域之一ꎬ并且有快速扩散的趋势

(杜凤国和兰雪涵ꎬ２０２１)ꎮ 豚草以种子繁衍后代ꎬ
其种子产量大ꎬ单株种子产量可达到 ３０００ ~ ６２０００
粒(邓旭ꎬ２０１０)ꎬ这也为豚草的繁殖、传播和扩散提

供了丰富的来源ꎮ 豚草入侵后对周围生态环境造

成极大影响ꎬ导致农作物减产ꎬ其花粉可致人过敏、
甚至死亡ꎬ对人类健康造成不良影响ꎮ

外来植物的入侵能力与其性状之间的关系是

入侵生态学中的基本问题之一ꎮ 内部结构和外部

特征是植物的最主要性状ꎬ目前ꎬ植物繁殖性状功

能的研究多聚焦于瘦果和种子ꎬ两者的变异决定了

植物的扩散效率(李耀琪和王志恒ꎬ２０２３)ꎬ故探讨

豚草瘦果的形态及微结构特征对豚草的识别及其

防控具有重要意义ꎮ 近年来ꎬ豚草研究主要集中在

豚草入侵及扩散特征(董合干等ꎬ２０１７)、生物量特

征(王梅芳等ꎬ２０２１)、豚草种子解剖结构(邢艳芳ꎬ
２０１２)、繁殖特性(李成宏等ꎬ２０２０)、种实及群落特

征(李成宏ꎬ２０２１)、危害与防治(陈红松等ꎬ２００９)、
种子干旱胁迫(袁梦琦等ꎬ２０２１)等方面ꎬ而鲜见对

豚草瘦果微结构特征的研究ꎮ 基于此ꎬ本研究对吉

林省 １２ 个地区豚草瘦果进行扫描电镜的观察、描
述和拍照ꎬ分析豚草瘦果的表型性状与地理环境因

子的相关性ꎬ并对瘦果形态及微结构特征进行聚类

分析ꎬ以期为识别和有效防治豚草提供参考ꎮ

１　 材料和方法
１.１　 供试材料

基于吉林省豚草分布地调查结果ꎬ采集 １２ 个

不同豚草种群的瘦果作为供试材料:吉林市磨盘山

(１２６°２２′３４″Ｅꎬ ４３°４４′２７″Ｎꎬ海拔 ２３０ ｍꎬ 年平均温

度 ４.５ ℃ꎬ年平均降水量 ６６８.１ ｍｍꎬ无霜期 １３０ ｄ)、
吉林市龙潭山(１２６°３６′０９″Ｅꎬ４３°５２′２８″Ｎꎬ海拔 ２１０
ｍꎬ年平均温度 ３.９ ℃ꎬ年平均降水量 ７００.０ ｍｍꎬ无
霜期 １３０ ｄ)、桦甸市(１２６°４４′４９″Ｅꎬ４２°５８′２２″Ｎꎬ海
拔 ２６４ ｍꎬ年平均温度 ３.９℃ꎬ年平均降水量 ７４８.０
ｍｍꎬ无霜期 １２６ ｄ)、蛟河市(１２７°１８′２７″Ｅꎬ４３°４３′
４２″Ｎꎬ海拔 ２９６ ｍꎬ年平均温度 ４.０ ℃ꎬ年平均降水

量 ７１０.０ ｍｍꎬ无霜期 １２５ ｄ)、长春市(１２５°３１′０３″Ｅꎬ
４３°４３′４３″Ｎꎬ海拔 ２７２ ｍꎬ年平均温度 ４.８ ℃ꎬ年平均

降水量 ７００.０ ｍｍꎬ无霜期 １４５ ｄ)、四平市(１２４°２５′
５６″Ｅꎬ４３°０８′０８″ Ｎꎬ海拔 ２１２ ｍꎬ年平均温度 ７.０ ℃ꎬ
年平均降水量 ５７２.０ ｍｍꎬ无霜期 １４２ ｄ)、公主岭市

(１２４°４８′０７″Ｅꎬ４３°２８′３８″Ｎꎬ海拔 ２４３ ｍꎬ年平均温度

５.５ ℃ꎬ年平均降水量 ５９４.８ ｍｍꎬ无霜期 １４４ ｄ)、通
化市(１２５°５８′５３″Ｅꎬ４１°４５′２７″Ｎꎬ海拔 ４０５ ｍꎬ年平均

温度 ６.９ ℃ꎬ年平均降水量 ８４２.０ ｍｍꎬ无霜期 １３６
ｄ)、白山市(１２６°２７′２３″Ｅꎬ４１°５７′２４″Ｎꎬ海拔 ５００ ｍꎬ
年平均温度 ３.７ ℃ꎬ年平均降水量 ７７６.４ ｍｍꎬ无霜

期 １３０ ｄ)、白城市(１２３°０１′４９″Ｅꎬ４４°５８′５２″ Ｎꎬ海拔

１５０ ｍꎬ年平均温度 ６. ６ ℃ꎬ年平均降水量 ３３２. ４
ｍｍꎬ无霜期 １６２ ｄ)、松原市(１２４°５０′１８″Ｅꎬ４５°０５′
３０″ Ｎꎬ海拔 １３８ ｍꎬ年平均温度 ４.６ ℃ꎬ年平均降水

量 ４２０.６ ｍｍꎬ无霜期 １４５ ｄ)和乾安县(１２４°０１′５２″
Ｅꎬ４４°５９′５７″Ｎꎬ海拔 １４９ ｍꎬ年平均温度 ５.６ ℃ꎬ年
平均降水量 ４２０.０ ｍｍꎬ无霜期 １４６ ｄ)ꎮ
１.２　 研究方法

选取外形完整、颗粒饱满、自然干燥的豚草瘦

果ꎬ用小刀将瘦果外包被木质总苞切开ꎬ取出豚草种

子ꎬ将瘦果作为观察材料ꎮ 徒手将豚草瘦果横切ꎬ将
待观察的瘦果用双面胶按背面(向上) 、横切面(向
上) 的方式粘贴于样品台上ꎮ 将样品置于溅射仪

(Ｈｉｔａ￣ｃｈｉＥ￣１０１０ꎬ日本)进行真空镀金 ２０ ｍｉｎꎬ镀金后

对样品进行观察和拍照ꎮ 通过超景深三维显微镜

(ＶＨＸ￣２０００ꎬ日本)测量豚草瘦果的横径、纵径、喙
(中刺)长度、边刺长度和果皮横向厚度ꎮ 计算果形

系数和果皮横向厚度ꎬ其中ꎬ果形系数＝瘦果纵径 /瘦
果横径ꎻ果皮横向厚度＝(瘦果横径￣种子宽度) / ２ꎮ
１.３　 数据统计分析

采用 ＷＰＳ Ｅｘｃｅｌ 对豚草的表型性状数据进行

整理ꎮ 采用 ＳＰＳＳ ２０ 对豚草瘦果相关指标进行统

计分析ꎬ采用系统聚类法计算欧氏距离进行聚类分

析ꎬ并构建树状聚类图(许佳丹等ꎬ２０１９)ꎻ通过非相

似性度量(Ｅｕｃｌｉｄｅａｎ 距离)方法量化豚草瘦果表型

性状与地理－气候因子间的关系来进行相关性分析

(Ｐ<０.０５ 为显著相关)ꎬ并计算豚草瘦果表型性状

与地理－气候因子的相关系数ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 豚草瘦果形态及微结构特征

吉林省各地区瘦果的表面粗糙、呈倒卵形ꎬ顶端
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具喙ꎬ周围有数个尖锐突起ꎮ 喙呈圆锥状ꎬ顶端窄ꎬ
基部宽ꎮ 瘦果形态特征、表面纹饰及附属物特征、喙

形态及纹饰特征等个性化特点见表 １、图 １~５ꎮ

表 １　 吉林省不同地区豚草瘦果形态特征、瘦果表面纹饰及附属物特征和喙形态及纹饰特征
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｃｈｅｎｅꎬ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ａｃｈｅｎｅ ｓｕｒｆａｃｅ ｓｃｕｌｐｔｕｒｅ ａｎｄ

ａｐｐｅｎｄａｇｅｓꎬ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｂｅａｋ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｓｃｕｌｐｔｕｒｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｊｉｌｉｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

地区
Ｒｅｇｉｏｎ

瘦果形态特征
Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

ｏｆ ａｃｈｅｎｅｓ

瘦果表面纹饰及附属物特征
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ａｃｈｅｎｅｓ ｓｕｒｆａｃｅ

ｓｃｕｌｐｔｕｒｅｓ ａｎｄ ａｐｐｅｎｄａｇｅｓ

喙形态及纹饰特征
Ｂｅａｋ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ

ｓｃｕｌｐｔｕｒｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

吉林市磨盘山 Ｍｏｐａｎ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙ

瘦果上端表面有大量毛ꎬ
有大量绒毛附着在表面

瘦果表面纹饰类型为条状纹饰ꎬ条壁较宽
厚ꎬ表面光滑ꎬ起伏较小ꎬ凹陷较浅ꎻ表面
具毛ꎬ扁柱状ꎬ表面有连续条状凸起

喙顶端封闭ꎬ喙生长少量绒毛ꎻ喙表
面纹饰呈山脊状不规则突起ꎬ有少量
裂缝ꎬ大小深浅不同

吉林市龙潭山 Ｌｏｎｇｔａｎ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙ

瘦果上半部表面有少量
毛ꎬ有大量类球状物附着
在表面

瘦果表面纹饰类型为条状纹饰ꎬ条壁较
厚ꎬ表面粗糙ꎬ起伏明显ꎬ凹陷深ꎻ表面具
毛ꎬ毛呈柱状ꎬ表面具有间断条状凸起

喙顶端凹缺并伴有大量绒毛生长在上
方ꎬ喙周围生长少量绒毛ꎬ有大量类球
状物附着在表面ꎻ喙表面纹饰呈不规
则隆起和凹陷ꎬ凹陷深浅不同ꎬ相互交
错ꎬ具有大小深度不同的孔隙

桦甸市
Ｈｕａｄｉａｎ Ｃｉｔｙ

瘦果突起上有零星毛ꎬ瘦
果表面粗糙ꎬ有大量类球
状物附着在表面

瘦果表面纹饰类型为条状纹饰ꎬ表面粗
糙ꎬ条壁山脊状隆起ꎬ凹凸不平ꎬ粗细不
均ꎬ隙宽窄不同ꎬ无定形ꎻ表面无毛ꎬ有表
面具刺的花粉附着在表面

喙顶端凹缺ꎬ生长较多球状物ꎻ喙表
面纹饰呈条状不规则隆起和凹陷ꎬ凸
凹不平ꎬ凹陷深浅不同ꎬ条隙间有较
多不规则球状突起

蛟河市
Ｊｉａｏｈｅ Ｃｉｔｙ

瘦果每个突起下延成 １
个纵棱ꎬ在喙和突起的根
部区域有毛分布ꎬ有大量
类球状物附着在表面

瘦果表面纹饰类型为网状纹饰ꎬ网壁粗
细不均ꎬ表面粗糙ꎬ凸凹不平ꎬ网眼大ꎬ凹
陷深浅不同ꎻ表面具毛ꎬ毛呈扁柱状ꎬ不
规则扭曲ꎬ表面有间断条状凸起

喙顶端封闭ꎬ喙基部有少量绒毛ꎬ有
大量类球状物附着在基部表面成辐
射状ꎻ喙表面粗糙ꎬ纹饰呈不规则突
起和凹陷ꎬ凸凹不平ꎬ表面有细小孔
隙ꎬ大小深浅不同

长春市
Ｃｈａｎｇｃｈｕｎ Ｃｉｔｙ

瘦果上端表面有较多毛 瘦果表面纹饰类型为条状纹饰ꎬ表面粗
糙ꎬ条壁山脊状隆起ꎬ凹凸不平ꎬ粗细不
均ꎬ隙宽窄不同ꎬ无定形ꎬ表面有细小孔
隙ꎻ表面具毛ꎬ毛呈扁柱状ꎬ不规则扭曲ꎬ
表面有间断条状凸起

喙顶端封闭ꎬ喙有较多绒毛ꎬ顶端密
集ꎬ有少量类球状物附着在表面ꎻ喙
表面纹饰呈条状不规则隆起和凹陷ꎬ
起伏高低、凹陷深浅不同ꎬ各条壁间
偶有相连ꎬ个别略有孔隙

四平市
Ｓｉｐｉｎｇ Ｃｉｔｙ

瘦果上半部表面有较多
毛ꎬ瘦果下部表面光滑ꎬ
有少量类球状物附着在
表面

瘦果表面纹饰类型为条状纹饰ꎬ条壁宽
窄不同ꎬ隙浅且宽ꎬ隙间有许多大小不同
的类球状凸起ꎬ有短横向条壁与纵向条
壁构成的凹凸不平的平面ꎻ表面具毛ꎬ毛
呈柱状ꎬ表面具有间断条状凸起

喙顶端凹缺、表面具绒毛ꎬ喙周围有少
量绒毛ꎬ有较多大小不同的类球状物
附着在表面ꎻ喙表面具有条状纹饰ꎬ条
壁窄ꎬ呈山脊状隆起ꎬ隙深浅不一

公主岭市
Ｇｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ Ｃｉｔｙ

瘦果喙和突起的区域有较
粗的密集毛分布ꎬ瘦果中
上部表面有较多毛ꎬ有较
多类球状物附着在表面

瘦果表面纹饰类型为网状纹饰ꎬ网壁粗ꎬ表
面粗糙ꎬ起伏较大ꎻ网眼大ꎬ凹陷深ꎻ表面具
毛ꎬ毛呈柱状ꎬ表面具有间断条状凸起

喙顶端凹缺ꎬ喙周围有大量绒毛ꎬ有
少量偏大的类球状物附着在表面ꎻ喙
表面纹饰呈条状ꎬ条壁隆起不同ꎬ隙
深ꎬ宽窄不同

通化市
Ｔｏｎｇｈｕａ Ｃｉｔｙ

瘦果每个突起下延成 １
个纵棱ꎬ各个纵棱之间有
山脊状突起的棱结成网ꎻ
瘦果表面有大量毛

瘦果表面纹饰类型为网状纹饰ꎬ网壁粗
细不均ꎬ表面粗糙ꎬ凸凹不平ꎬ网眼大ꎬ凹
陷深浅不一ꎻ表面具毛ꎬ毛呈扁柱状ꎬ表
面具有连续斜条状凸起

喙顶端封闭ꎬ喙基部有大量绒毛ꎬ有大
量类球状物附着在基部表面并呈辐射
状ꎻ喙表面纹饰呈条状不规则隆起和凹
陷ꎬ表面有缝隙ꎬ大小深浅不同

白山市
Ｂａｉｓｈａｎ Ｃｉｔｙ

瘦果每个突起下延成 １
个纵棱ꎻ瘦果被有少量
毛ꎬ有少量类球状物附着
在表面

瘦果表面纹饰类型为穴状纹饰ꎬ壁粗细
不均ꎬ表面粗糙ꎬ凸凹不平ꎬ穴大小、凹陷
深浅不同ꎻ表面具毛ꎬ毛呈扁柱状、不规
则扭曲ꎬ表面具有连续斜条状凸起

喙顶端凹缺ꎬ喙表面有零星绒毛ꎬ有
大量大小不同的类球状物附着在表
面ꎻ喙表面纹饰呈条状ꎬ条壁呈山脊
状隆起ꎬ隙宽ꎬ深浅不同ꎻ有类球状物
聚集一起且有孔隙

白城市
Ｂａｉｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙ

瘦果表面有较多毛ꎬ较多
类球状物附着在表面

瘦果表面纹饰类型为穴状纹饰ꎬ由不规
则分布的小穴组成ꎬ穴较小ꎬ壁较厚ꎻ表
面具毛ꎬ毛呈扁柱状扭曲ꎬ扭曲成多个
孔ꎬ表面具有不规则隆起或凹陷

喙顶端凹缺ꎬ喙表面有零星绒毛ꎬ有
大量大小不一的类球状物附着在表
面ꎻ喙表面纹饰呈条状ꎬ条壁呈山脊
状隆起ꎬ起伏、隙宽窄、深浅不同

松原市
Ｓｏｎｇｙｕａｎ Ｃｉｔｙ

瘦果突起小ꎬ上部有少量
毛ꎬ有大量小类球状物附
着在表面

瘦果表面纹饰类型为网状纹饰ꎬ网壁粗细
不均ꎬ表面粗糙ꎬ凸凹不平ꎻ网眼大不同ꎬ
凹陷深浅不同ꎻ表面具毛ꎬ毛呈扁柱状、不
规则扭曲ꎬ表面具有间断条状凸起

喙呈长圆锥状ꎬ顶端窄ꎬ基部宽ꎬ顶端
封闭ꎬ喙表面有零星绒毛ꎬ有大量大
小不同的类球状物附着在表面ꎻ喙表
面纹饰呈不规则片状凸起ꎬ表面有大
小ꎬ深浅不同的缝隙

乾安县
Ｑｉａｎ′ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ

瘦果上部有少量毛ꎬ有大
量小类球状物附着在表
面

瘦果表面纹饰类型为网状纹饰ꎬ网壁粗
细不均ꎬ表面粗糙ꎬ凸凹不同ꎬ网眼大、凹
陷深浅不同ꎻ有毛生长在表面ꎬ毛呈扁柱
状ꎬ表面具有连续条状凸起

喙顶端封闭ꎬ喙表面有零星绒毛ꎬ有
大量大小不同的类球状物附着在表
面ꎻ喙表面纹饰呈不规则隆起或凹
陷ꎬ有大小不一的孔隙
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图 １　 吉林省不同地区豚草瘦果形态扫描电镜照片(×２５)
Ｆｉｇ.１　 Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ ｐｈｏｔｏｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｃｈｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｊｉｌｉｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (×２５)

Ａ:吉林市磨盘山ꎻＢ:吉林市龙潭山ꎻＣ:桦甸市ꎻＤ:蛟河市ꎻＥ:长春市ꎻＦ:四平市ꎻＧ:公主岭市ꎻＨ:通化市ꎻＩ:白山市ꎻＪ:白城市ꎻ
Ｋ:松原市ꎻＬ:乾安县ꎮ 图中比例尺为 ２.０ ｍｍꎮ

Ａ: Ｍｏｐａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｂ: Ｌｏｎｇｔａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｃ: Ｈｕａｄｉａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｄ: Ｊｉａｏｈｅ Ｃｉｔｙꎻ Ｅ: Ｃｈａｎｇｃｈｕｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｆ: Ｓｉｐｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ
Ｇ: Ｇｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｈ: Ｔｏｎｇｈｕａ Ｃｉｔｙꎻ Ｉ: Ｂａｉｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｊ: Ｂａｉｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｋ: Ｓｏｎｇｙｕａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｌ: Ｑｉａｎ′ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ. Ｔｈｅ ｓｃａｌｅ ｉｓ ２.０ ｍｍ.

图 ２　 吉林省不同地区豚草瘦果表皮纹饰特征扫描电镜照片(×６００)
Ｆｉｇ.２　 Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ ｐｈｏｔｏｓ ｏｆ ｔｈｅ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｄｅｃｏｒａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｃｈｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｊｉｌｉｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (×６００)
Ａ:吉林市磨盘山ꎻＢ:吉林市龙潭山ꎻＣ:桦甸市ꎻＤ:蛟河市ꎻＥ:长春市ꎻＦ:四平市ꎻＧ:公主岭市ꎻＨ:通化市ꎻＩ:白山市ꎻＪ:白城市ꎻ

Ｋ:松原市ꎻＬ:乾安县ꎮ 图中比例尺为 １００.０ μｍꎮ
Ａ: Ｍｏｐａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｂ: Ｌｏｎｇｔａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｃ: Ｈｕａｄｉａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｄ: Ｊｉａｏｈｅ Ｃｉｔｙꎻ Ｅ: Ｃｈａｎｇｃｈｕｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｆ: Ｓｉｐｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ
Ｇ: Ｇｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｈ: Ｔｏｎｇｈｕａ Ｃｉｔｙꎻ Ｉ: Ｂａｉｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｊ: Ｂａｉｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｋ: Ｓｏｎｇｙｕａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｌ: Ｑｉａｎ′ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ. Ｔｈｅ ｓｃａｌｅ ｉｓ １００.０ μｍ.
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图 ３　 吉林省不同地区豚草瘦果中部表面附属物扫描电镜照片(×５０００)
Ｆｉｇ.３　 Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ ｐｈｏｔｏｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｒｆａｃｅ ａｐｐｅｎｄａｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ｐａｒｔ

ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｃｈｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｊｉｌｉｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (×５０００)
Ａ:吉林市磨盘山ꎻＢ:吉林市龙潭山ꎻＣ:桦甸市ꎻＤ:蛟河市ꎻＥ:长春市ꎻＦ:四平市ꎻＧ:公主岭市ꎻＨ:通化市ꎻＩ:白山市ꎻＪ:白城市ꎻ

Ｋ:松原市ꎻＬ:乾安县ꎮ 图中比例尺为 ２０.０ μｍꎮ
Ａ: Ｍｏｐａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｂ: Ｌｏｎｇｔａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｃ: Ｈｕａｄｉａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｄ: Ｊｉａｏｈｅ Ｃｉｔｙꎻ Ｅ: Ｃｈａｎｇｃｈｕｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｆ: Ｓｉｐｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ
Ｇ: Ｇｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｈ: Ｔｏｎｇｈｕａ Ｃｉｔｙꎻ Ｉ: Ｂａｉｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｊ: Ｂａｉｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｋ: Ｓｏｎｇｙｕａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｌ: Ｑｉａｎ′ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ. Ｔｈｅ ｓｃａｌｅ ｉｓ ２０.０ μｍ.

图 ４　 吉林省不同地区豚草喙电镜扫描照片(×１００)
Ｆｉｇ.４　 Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ ｐｈｏｔｏｓ ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ｂｅａｋｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ (×１００)

Ａ:吉林市磨盘山ꎻＢ:吉林市龙潭山ꎻＣ:桦甸市ꎻＤ:蛟河市ꎻＥ:长春市ꎻＦ:四平市ꎻＧ:公主岭市ꎻＨ:通化市ꎻＩ:白山市ꎻＪ:白城市ꎻ
Ｋ:松原市ꎻＬ:乾安县ꎮ 图中比例尺为 ５００.０ μｍꎮ

Ａ: Ｍｏｐａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｂ: Ｌｏｎｇｔａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｃ: Ｈｕａｄｉａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｄ: Ｊｉａｏｈｅ Ｃｉｔｙꎻ Ｅ: Ｃｈａｎｇｃｈｕｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｆ: Ｓｉｐｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ
Ｇ: Ｇｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｈ: Ｔｏｎｇｈｕａ Ｃｉｔｙꎻ Ｉ: Ｂａｉｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｊ: Ｂａｉｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｋ: Ｓｏｎｇｙｕａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｌ: Ｑｉａｎ′ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ. Ｔｈｅ ｓｃａｌｅ ｉｓ ５００.０ μｍ.
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图 ５　 吉林省不同地区豚草瘦果喙表皮纹饰特征扫描电镜照片(×２５００)
Ｆｉｇ.５　 Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅ ｐｈｏｔｏｓ ｏｆ ｔｈｅ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｄｅｃｏｒａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｃｈｅｎｅ ｂｅａｋ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｊｉｌｉｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (×２５００)
Ａ:吉林市磨盘山ꎻＢ:吉林市龙潭山ꎻＣ:桦甸市ꎻＤ:蛟河市ꎻＥ:长春市ꎻＦ:四平市ꎻＧ:公主岭市ꎻＨ:通化市ꎻＩ:白山市ꎻＪ:白城市ꎻ

Ｋ:松原市ꎻＬ:乾安县ꎮ 图中比例尺为 ２０.０ μｍꎮ
Ａ: Ｍｏｐａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｂ: Ｌｏｎｇｔａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｊｉｌｉｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｃ: Ｈｕａｄｉａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｄ: Ｊｉａｏｈｅ Ｃｉｔｙꎻ Ｅ: Ｃｈａｎｇｃｈｕｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｆ: Ｓｉｐｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ
Ｇ: Ｇｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｈ: Ｔｏｎｇｈｕａ Ｃｉｔｙꎻ Ｉ: Ｂａｉｓｈａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｊ: Ｂａｉｃｈｅｎｇ Ｃｉｔｙꎻ Ｋ: Ｓｏｎｇｙｕａｎ Ｃｉｔｙꎻ Ｌ: Ｑｉａｎ′ａｎ Ｃｏｕｎｔｙ. Ｔｈｅ ｓｃａｌｅ ｉｓ ２０.０ μｍ.

２.２　 豚草瘦果表型性状与地理－气候因子的相关

性分析

由表 ２ 可知ꎬ豚草瘦果的喙长度与纬度呈显著

负相关ꎬ相关系数为－０.５９８ꎬ与年均降水量呈显著

正相关ꎬ相关系数为 ０.５９５ꎻ豚草瘦果的果形系数与

经度、年均降水量呈显著正相关ꎬ相关系数分别为

０.６１９和 ０.５９２ꎬ与纬度和无霜期呈显著负相关ꎬ相关

系数分别为－０.５９０ 和－０.６９１ꎮ

表 ２　 吉林省不同地区豚草瘦果表型性状与地理－气候因子的相关系数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｃｈｅｎｅｓ

ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ￣ｃｌｉｍａｔｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｊｉｌｉｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

表型性状 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔ

与地理－气候因子的相关系数 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｗｉｔｈ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ￣ｃｌｉｍａｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

年均气温
Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ
Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

年均降水量
Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ
Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

无霜期
Ｆｒｏｓｔｌｅｓｓ
Ｐｅｒｉｏｄ

瘦果横径 Ａｃｈｅｎｅ ｔｒａｎｓｖｅｒｓｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ －０.４４７ ０.１７６ －０.１５１ ０.４７６ －０.２４５ ０.５３７
瘦果纵径 Ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ａｃｈｅｎｅ ０.０４５ －０.３８５ ０.３５２ ０.１７１ ０.３０８ ０.０１２
喙长度 Ｂｅａｋ ｌｅｎｇｔｈ ０.３９６ －０.５９８∗ ０.４９２ －０.１０３ ０.５９５∗ －０.４４３
边刺长度 Ｅｄｇｅ ｔｈｏｒｎ ｌｅｎｇｔｈ ０.４３０ －０.３１９ ０.１９６ －０.１９０ ０.４４４ －０.４６１
果形系数 Ａｃｈｅｎｅ ｓｈａｐｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ０.６１９∗ －０.５９０∗ ０.５４５ －０.４９９ ０.５９２∗ －０.６９１∗

果皮横向厚度 Ｔｒａｎｓｖｅｒｓｅ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ｏｆ ｐｅｒｉｃａｒｐ －０.２９４ ０.４６８ －０.４８６ ０.１７３ －０.３４２ ０.４２５

　 　 ∗表示 ２ 个对应指标间显著相关(Ｐ<０.０５)ꎮ
∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｉｎｄｅｘｅｓ (Ｐ<０.０５) .
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２.４　 豚草瘦果聚类分析

从图 ６ 可以看出ꎬ在欧式距离为 １０ 时ꎬ１２ 个地

区的瘦果可分为 ３ 类:第Ⅰ类为果皮纹饰网状、中
果形、短喙类ꎬ包括蛟河市、通化市、公主岭市、松原

市和乾安县种源ꎻ第Ⅱ类为果皮纹饰条状、小果形、
中长喙类ꎬ包括吉林市磨盘山、桦甸市、吉林市龙潭

山、长春市和四平市种源ꎻ第Ⅲ类为果皮纹饰穴状、
大果形、长喙类ꎬ包括白山市和白城市种源ꎮ

３ 类瘦果的形态性状如表 ３ 所示ꎬ豚草的果形

系数和果皮横向厚度表现为Ⅲ>Ⅰ>Ⅱꎬ瘦果纵径、
瘦果横径和喙长度表现为Ⅲ>Ⅱ>Ⅰꎬ３ 类豚草瘦果

性状存在差异ꎮ

图 ６　 吉林省不同地区豚草瘦果聚类分析树状图
Ｆｉｇ.６　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｃｈｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｊｉｌｉｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｕｓｉｎｇ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ａｎａｌｙｓｉｓ

表 ３　 不同类别豚草瘦果聚类分析结果
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ａ. ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ ａｃｈｅｎｅ ｃａｔｅｇｏｒｙ

类别
ｃａｔｅｇｏｒｙ

瘦果纵径
Ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄｉａｍｅｔｅｒ
ｏｆ ａｃｈｅｎｅ / ｍｍ

瘦果横径
Ａｃｈｅｎｅ ｔｒａｎｓｖｅｒｓｅ

ｄｉａｍｅｔｅｒ / ｍｍ

果形系数
Ａｃｈｅｎｅ ｓｈａｐｅ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

喙长度
Ｂｅａｋ ｌｅｎｇｔｈ

/ ｍｍ

边刺长度
Ｅｄｇｅ ｔｈｏｒｎ
ｌｅｎｇｔｈ / ｍｍ

果皮横向厚度
Ｔｒａｎｓｖｅｒｓｅ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ

ｏｆ ｐｅｒｉｃａｒｐ / ｍｍ

Ⅰ ３.６４０±０.１２８ ２.０２７±０.０８３ １.８０７±０.０５９ ０.９４２±０.０７０ ０.４０７±０.０４６ ０.０７５±０.０１１
Ⅱ ３.７０６±０.１５１ ２.０７６±０.１０２ １.７９４±０.０５８ ０.９８０±０.０８１ ０.４３３±０.０４６ ０.０７２±０.０１３
Ⅲ ３.８２１±０.１７２ ２.０８５±０.００８ １.８４５±０.０７６ １.０１５±０.０６６ ０.４１８±０.０３５ ０.０８９±０.００４

３　 结论与讨论
３.１　 豚草瘦果的形态特征、瘦果表面纹饰及附属

物特征、喙形态及纹饰特征

豚草瘦果形状均为倒卵形ꎬ可细分为窄倒卵形

和宽倒卵形ꎮ 豚草瘦果表面纹饰分为条状纹饰、网
状纹饰和穴状纹饰ꎮ 豚草瘦果中部被毛或无毛ꎬ毛
分为圆柱状毛和扁柱状毛ꎮ 豚草瘦果顶端都具有

锥状喙ꎬ喙顶端封闭或具有凹缺ꎮ 豚草瘦果边刺可

分为较长边刺和较短边刺ꎮ 豚草瘦果喙表面微结

构分为 ２ 种:一种具有明显的条状纹饰ꎬ另一种表

面呈不规则隆起或凹陷ꎮ
从豚草瘦果形态特征中可以观察到ꎬ通化市豚

草瘦果的表型性状较为特殊ꎬ这可能与通化市在 １２
个地区中纬度最低ꎬ年均降水量最大有关ꎮ 吉林省

１２ 个地区豚草瘦果形态和微结构存在差异ꎬ这与李

成宏(２０２１)得出的吉林省豚草种实表型性状变异

较为丰富的结论一致ꎮ 不同地区复杂的生境条件

可能是造成豚草不同种群间瘦果表型性状和微结

构差异较大的原因ꎮ
３.２　 豚草瘦果性状与地理－气候因子的相关性

瘦果的喙长度随着年均降水量的增加而增加ꎬ
随着纬度的升高而减少ꎻ果形系数随着经度的升高

和年均降水量的增加而增加ꎬ说明豚草喜在雨水丰

富的地区生长ꎮ 果形系数随着纬度的升高和无霜

期的延长而减小ꎬ该结论与于忠亮等(２０２０)对吉林

东部不同野生居群兴安杜鹃 Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｄａｕｒｉｃｕｍ
Ｌ.种实表型性状变异研究中得出的多数种实表型

性状与纬度呈负相关的结果相似ꎮ 吉林省豚草瘦
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果表型性状与海拔相关性不显著ꎬ可能由于采集豚

草瘦果地区的海拔均低于 ５００ ｍꎬ海拔高度相差较

小ꎻ而吉林省豚草瘦果表型性状与年均气温相关性

不显著ꎬ可能由于吉林省季节性温差较大ꎬ冬季较

冷ꎬ导致平均温度较低ꎮ
３.３　 豚草瘦果性状的变异

本研究表明ꎬ３ 类豚草瘦果形态和微结构性状

聚类分析结果与瘦果表皮纹饰类型相吻合ꎬ低纬

度、高降水量有利于豚草瘦果生长发育ꎮ 同一物种

不同产地形态上的差异是遗传型和环境因子共同

作用的结果ꎬ而且差异越大ꎬ可能存在的遗传变异

也越大(岳华峰等ꎬ２０１０)ꎮ 不同地区间豚草瘦果形

态和微结构有明显差异说明豚草种群对环境的适

应能力强ꎮ 对于豚草的防治ꎬ可以针对不同类群及

生境关系有针对性地制定防控策略ꎮ
豚草的结实量大、种子繁殖速度快、抗旱和适

应环境能力强ꎬ加之豚草果皮具有刺(喙)ꎬ很容易

附着在人类和动物体上ꎮ 随着旅游业发展ꎬ人员流

动频繁ꎬ加快了豚草的传播速度ꎮ 豚草多分布于铁

路沿线城市并向外扩散ꎬ给豚草防控带来了困难ꎮ
因此ꎬ通过研究和普及豚草瘦果形态、结构特征的

知识ꎬ可以提高普通大众、生物安全工作人员、海关

检疫人员等对豚草瘦果的鉴别能力ꎬ从源头传播上

进行控制ꎬ为更好地阻止豚草的传播提供依据ꎮ 豚

草为一年生植物、当年植株枯死ꎬ但其瘦果会留存

在土壤里、笠年会继续萌发ꎬ此外ꎬ豚草与蒿属一些

植物从叶片上很难区别ꎬ但容易从瘦果形态进行识

别ꎮ 因此ꎬ通过早期植株脱落和宿存瘦果快速、准
确识别豚草ꎬ预估豚草笠年发生的可能性ꎬ并在豚

草结实前根除豚草ꎬ可为有效防控豚草提供参考ꎮ
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摘要: 【目的】研究干旱胁迫对加拿大飞蓬种子萌发及幼根生长的影响ꎬ为科学防控加拿大飞蓬入侵提供

依据ꎮ 【方法】以当年生加拿大飞蓬成熟种子为材料ꎬ分别用蒸馏水(ＣＫ)和不同浓度 ５％、１０％、１５％、
２０％、２５％的聚乙二醇溶液(ＰＥＧ)(分别表示轻度、中度、重度、极度和极重度干旱胁迫强度)对加拿大飞

蓬种子进行处理ꎮ 测定日相对发芽率、发芽率、发芽势等指标ꎬ分析加拿大飞蓬种子萌发情况ꎻ测定幼苗

根系宽、根系高、根平均直径、根面积、总根尖数及根分叉数ꎬ分析其幼苗根生长情况ꎻ并测定种子恢复萌

发情况ꎮ 【结果】无干旱胁迫的加拿大飞蓬种子萌发指标最高ꎬ随着干旱胁迫强度增加ꎬ种子萌发指标减

小ꎬ极重度干旱胁迫下加拿大飞蓬种子不萌发ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬ轻度干旱胁迫和重度干旱胁迫对加拿大飞蓬根平均直径影响

不显著ꎬ但会促进侧根与不定根生长ꎻ重度干旱胁迫下ꎬ加拿大飞蓬的总根尖数和分叉数显著增加ꎮ 加拿大飞蓬种子在

ＰＥＧ 浓度为 ２０.１３％的干旱胁迫下不发芽ꎮ 种子在极度和极重度干旱胁迫下不萌发ꎬ但当水分条件充足时ꎬ种子依然具有

萌发的能力ꎮ 【结论】建议在加拿大飞蓬种子尚未成熟前进行人工拔除ꎬ或在加拿大飞蓬入侵地种植耐旱强、生长快、根系

发达、竞争性强的植物ꎬ以控制加拿大飞蓬的生长发育ꎮ
关键词: 加拿大飞蓬ꎻ 干旱胁迫ꎻ 种子萌发ꎻ 幼根生长ꎻ ＰＥＧ 溶液
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　 　 加拿大飞蓬 Ｃｏｎｙｚａ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ (Ｌ.) Ｃｒｏｎｑ.又称

小蓬草、飞蓬、小白酒草ꎬ属菊科 Ｃｏｍｐｏｓｉｔａｅ 飞蓬属

Ｃｏｎｙｚａ 一年生草本植物ꎬ原产于北美洲ꎮ １８６０ 年ꎬ
加拿大飞蓬在我国烟台地区首次被发现ꎬ现在我国

各地广泛分布ꎬ是一种区域性恶性杂草ꎬ可对入侵

区域的生物多样性和作物造成影响ꎬ严重破坏城市

绿化景观(万方浩等ꎬ２００５ꎻ 中国科学院中国植物

志编辑委员会ꎬ１９７８)ꎮ 目前ꎬ关于加拿大飞蓬的研

究主要集中在群落特征(阿腾古丽􀅰艾思木汗ꎬ
２０２１)、胚胎学(黄衡宇等ꎬ２００９)、生物学和生态学

特性(诸葛晓龙等ꎬ２０１１)、化感作用(高兴祥等ꎬ
２０１０ꎬ２０１５)、危害及防治(陈韶军ꎬ２０１４)等方面ꎮ
加拿大飞蓬对环境条件的适应力较强ꎬ可以生长在

林缘、河边草地等湿生环境ꎬ也可以在旷野、荒地、
田边、乡村路旁、硬质封盖地缝等干旱环境下生长ꎮ

外来植物的入侵能力与繁殖能力呈正相关ꎬ种
子是植物的繁殖器官ꎬ在外来植物的入侵过程中有

举足轻重的作用ꎮ 加拿大飞蓬种子每株产量约为

３０~４０ 万粒(陈韶军ꎬ２０１４)ꎬ数量巨大的种子为其

繁殖、传播和扩散提供了支持ꎮ 植物根系的形态特

征在一定程度上受植物生长生境的影响(丁雪丹

等ꎬ２０１９)ꎮ 入侵植物在入侵过程中会遭遇干旱环

境且表现出一定的适应性ꎮ 干旱环境条件对植物

根系性状指标产生影响ꎬ因此ꎬ在研究根系对干旱

胁迫响应时ꎬ根长、根表面积和根总尖数等成为主

要性状指标(丁国华等ꎬ２０２０ꎻ 聂伟燕等ꎬ２０１４)ꎮ
干旱环境会影响加拿大飞蓬种子的萌发ꎬ其根系可

对干旱环境做出一定响应 (Ｗｅｎｓｕｏ ＆ Ｊｉａｎｈｕａꎬ
２００８)ꎮ 但是ꎬ何种程度的干旱条件会对种子萌发

有抑制作用ꎬ对根系生长性状产生何种影响尚未明

晰ꎮ 因此ꎬ有必要开展试验ꎬ研究干旱环境对加拿

大飞蓬种子和幼根的抑制作用ꎮ 聚乙二醇( ｐｏｌｙ￣
ｅｔｈｙｌｅｎｅｇｌｙｃｏｌꎬ ＰＥＧ)为一种高分子化合物ꎬ无法给

种子提供营养物质ꎬ为模拟干旱环境理想的试验材

料ꎮ 目前ꎬＰＥＧ 已经在模拟种子干旱胁迫的研究中

被广泛应用(李盈ꎬ２０１４)ꎮ 但关于干旱胁迫环境下

加拿大飞蓬种子萌发情况和幼根在极端干旱情况

下的响应ꎬ以及种子在解除干旱胁迫后复萌状况尚

未见报道ꎮ 基于此ꎬ本研究通过设置不同浓度 ＰＥＧ
模拟加拿大飞蓬种子在不同干旱胁迫环境下的生

根及发芽情况ꎬ旨在为探究加拿大飞蓬入侵扩散原

因及防控提供依据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 试验材料

试验材料采自吉林省吉林市北华大学校园内

经过鉴定的加拿大飞蓬成熟种子ꎮ 试验用品主要

为锥形瓶、培养皿、移液枪、滤纸、Ｅｐｓｏｎ Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
１２０００ＸＬ 植物根系扫描仪ꎻ试验试剂为高锰酸钾、
蒸馏水和聚乙二醇ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 试验材料处理　 配制浓度为 ３％的高锰酸钾

溶液并将加拿大飞蓬种子放置在盛有该溶液的烧杯

中ꎬ消毒 １５ ｍｉｎꎻ消毒后用蒸馏水对种子进行反复冲

洗ꎬ直至冲洗干净后存放于阴凉处自然阴干ꎮ
１.２. ２ 　 试验设计 　 在培养皿内放置滤纸 (直径

１１０ ｍｍ)ꎬ润湿后在每个培养皿内均匀放置 ３０ 粒

颗粒饱满的加拿大飞蓬种子ꎮ 通过预试验得知ꎬ加
拿大飞蓬种子在 ＰＥＧ 浓度为 ２０％时几乎不萌发ꎬ
参照王玉莹等(２０２２)关于 ＰＥＧ 浓度浓度梯度设置

方法ꎬ分别将浓度为 ５％、１０％、１５％、２０％、２５％的

ＰＥＧ 溶液和蒸馏水(ＣＫ)各 ３ ｍＬ 加到培养皿中并

使溶液完全浸透滤纸ꎬ５ 个浓度梯度分别表示轻度、
中度、重度、极度和极重度干旱胁迫强度ꎬ设置 ３ 个

重复ꎮ 将培养皿放置在恒温生物培养箱中ꎬ温度恒

定 ２４ ℃ꎬ于每日中午１２:００在每个培养皿中加入２.５
ｍＬ 蒸馏水或对应浓度 ＰＥＧ 溶液ꎬ使培养皿中的滤

纸保持一定的湿润度ꎬ以放入种子当日为第 １ 天ꎮ
以胚根露白为种子发芽标准(吴敏等ꎬ２０１７)ꎬ之后

每日１５:００记录种子发芽数量ꎬ１０ ｄ 后结束培养ꎬ并
对相关指标进行测定ꎮ 在种子发芽结束(第 １０ 天)
时从各培养皿中随机选取发芽的 ３ 株幼苗ꎬ使用

Ｅｐｓｏｎ Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ １２０００ＸＬ 植物根系扫描仪进行根

系扫描ꎮ 种子复萌试验则是将 ２０％、２５％ ＰＥＧ 溶

液处理的种子分别使用蒸馏水反复进行冲洗ꎬ直到

种子表面无黏腻感为止ꎮ 清洗后将种子放置在已

被蒸馏水完全浸湿的单层滤纸的培养皿中ꎬ将培养

皿放入恒温生物培养箱中培养 １０ ｄꎬ使用与之前相

同的培养条件观察种子复萌状况ꎮ
１.３　 统计分析

加拿大飞蓬种子发芽及根系测定相关指标参

考徐振朋等(２０１５)的方法并稍作修改ꎮ 使用 Ｅｘｃｅｌ
２０１６ 对试验数据进行计算和处理ꎻ使用 ＳＰＳＳ ２０ 进

行显著性分析ꎻ使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２２ 进行图形绘制ꎮ
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２　 结果与分析
２.１　 ＰＥＧ 模拟干旱胁迫条件下加拿大飞蓬种子日

相对萌发率变化

由图 １ 可知ꎬ不同浓度的 ＰＥＧ 溶液对加拿大飞

蓬种子萌发有不同的影响ꎮ 从整体来看ꎬ随着 ＰＥＧ
浓度的增加种子的萌发率逐渐降低ꎮ ＣＫ 组加拿大

飞蓬种子在第３ 天萌发率达到最大值ꎬ日相对萌发

率为 ２３.３３％ꎻＰＥＧ 浓度为 ５％处理的加拿大飞蓬种

子在第４ 天萌发率达到最大值ꎬ日相对萌发率为

１２.２２％ꎻ１０％ ＰＥＧ 质量分数处理的加拿大飞蓬种

子在萌发的第 ２ 天萌发率达到最高值ꎬ日相对萌发

率为５.５６％ꎻ而 ２０％和 ２５％ ＰＥＧ 浓度处理的加拿大

飞蓬种子均未萌发ꎮ

图 １　 加拿大飞蓬种子日相对发芽率
Ｆｉｇ.１　 Ｄａｉｌｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ Ｃ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ ｓｅｅｄｓ

２.２　 ＰＥＧ 模拟干旱胁迫条件下加拿大飞蓬种子萌

发指标的变化

如表 １ 所示ꎬ加拿大飞蓬种子的发芽率、发芽

势、发芽指数和活力指数随着干旱胁迫强度的增加

而逐渐降低ꎮ 发芽率和发芽指数的各组别之间差异

显著(Ｐ<０.０５)ꎻＣＫ 与浓度为 ５％、１０％、１５％ ＰＥＧ 溶

液 处 理 的 加 拿 大 飞 蓬 种 子 发 芽 势 差 异 显 著

(Ｐ<０.０５)ꎬ不同浓度 ＰＥＧ 溶液处理间的差异不显

著ꎻＣＫ 与浓度为 １０％和 １５％ ＰＥＧ 溶液处理的加拿

大飞蓬种子活力指数差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬＣＫ 与浓度

为 ５％ ＰＥＧ 溶液处理的差异不显著ꎬ５％和 １０％ ＰＥＧ
溶液处理的差异不显著ꎬ５％和 １５％ ＰＥＧ 溶液处理的

差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ１０％和 １５％ ＰＥＧ 溶液处理的差

异不显著ꎮ 在干旱胁迫条件下ꎬ加拿大飞蓬种子的

萌发指标均有下降ꎮ 与对照组相比ꎬＰＥＧ 浓度为

５％、１０％和 １５％的加拿大飞蓬种子发芽率分别下

降８.８９％、 ４７. ７８％ 和 ８２. ２３％ꎻ 发芽势分别下降

３４.４４％、４１.１１％ 和 ４７. ７９％ꎻ发芽指数分别下降

３.１９％、６.０６％和 ８.７６％ꎻ活力指数分别下降 ４.９３％、
６.７４％和 １０.１８％ꎮ

ＰＥＧ 浓度与加拿大飞蓬种子萌发率之间的关

系见图 ２ꎮ 拟合方程为 ｙ ＝ ０. ０１１５ｘ３ － ０. ３２０４ｘ２ －
３.００６９ｘ ＋ ９６. ５４４０ꎬＲ２ ＝ ０. ９９６４ꎮ 令 ｙ ＝ ０ꎬ可得出

ｘ≈２０.１３ꎬ即 ＰＥＧ 溶液浓度为 ２０.１３％时的加拿大

飞蓬种子发芽率为 ０ꎮ

表 １　 不同浓度聚乙二醇的加拿大飞蓬种子萌发指标
Ｔａｂ.１　 Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ Ｃ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ ｓｅｅｄｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｓｓ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＰＥＧ

ＰＥＧ 浓度
ＰＥＧ ｍａｓｓ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ / ％

发芽率
Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｒａｔｅ / ％

发芽势
Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ / ％

发芽指数
Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ / ％

活力指数
Ｖｉａｂｉｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

０ (ＣＫ) ９６.６７±１.９２ａ ５２.２２±５.８８ａ １０.１５±０.４９ａ １１.６２±１.８０ａ
５ ８７.７８±１.０１ｂ １７.７８±２.９４ｂ ６.９６±０.７２ｂ ６.６９±１.２９ａｂ

１０ ４８.８９±２.２２ｃ １１.１１±４.８４ｂ ４.０７±０.７８ｃ ４.８８±１.７２ｂｃ
１５ １４.４４±１.１１ｄ ４.４３±１.９３ｂ １.３９±０.３４ｄ １.４４±０.３３ｃ
２０ ０ ０ ０ ０
２５ ０ ０ ０ ０

　 　 同列数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｄａｔｅ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.

２.３　 ＰＥＧ 模拟干旱胁迫条件下加拿大飞蓬幼根相

关指标的变化

由表 ２ 可知ꎬ随着 ＰＥＧ 溶液浓度升高ꎬ加拿大

飞蓬的根系宽、根系高及总根投影单位面积呈下降

趋势ꎬ根系平均直径呈先上升后下降的趋势ꎬ总根

尖数和根系分叉数呈上升趋势ꎮ 加拿大飞蓬幼根

根系宽ꎬＣＫ 与 １５％ ＰＥＧ 溶液处理的差异显著(Ｐ<

０.０５)ꎬ ５％ 和 １５％ ＰＥＧ 溶液处理的差异显著

(Ｐ<０.０５)ꎬ其余各组之间差异不显著ꎻ加拿大飞蓬

幼根根系高ꎬＣＫ 与 １５％ ＰＥＧ 溶液处理的差异显著

(Ｐ<０.０５)ꎬ５％和 １５％ ＰＥＧ 溶液处理的差异显著

(Ｐ<０.０５)ꎬ其余各组之间差异不显著ꎻ加拿大飞蓬

幼根总根投影单位面积ꎬＣＫ 与 １５％ ＰＥＧ 溶液处理

的差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ５％与 １５％ ＰＥＧ 溶液处理的
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差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ其余各组之间差异不显著ꎻ加
拿大飞蓬幼根根平均直径ꎬ５％与 １５％ ＰＥＧ 溶液处

理的差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ其余各组之间差异不显

著ꎮ 加拿大飞蓬幼根总根尖数和根分叉数ꎬＣＫ 与

１５％ ＰＥＧ 溶液处理的差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ其余各

组之间差异不显著ꎮ
在干旱胁迫条件下ꎬ加拿大飞蓬幼根生长指标

有不同程度的变化ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬＰＥＧ 浓度为 ５％、
１０％和 １５％的加拿大飞蓬幼根的总根投影单位面

积平均值分别下降 ０.００２、０.０１１ 和 ０.０１６ ｍｍꎻ根系

宽平均值分别下降 ０.２４、０.３７ 和 ０.６４ ｍｍꎻ根系高平

均值分别下降 ０.０９、０.２８ 和 ０.５９ ｍｍꎻ根平均直径平

均值先上升 ０.０８ ｍｍ 后分别下降 ０.０６ 和０.１６ ｍｍꎻ
总根尖数平均值分别上升 １.６７、２.２８ 和８.１４ 个ꎻ根

分叉数平均值分别上升 ０.２８、０.７３ 和１.８７ 个ꎮ

图 ２　 不同浓度聚乙二醇与加拿大飞蓬种子

萌发率之间的关系
Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｓｓ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＰＥＧ ａｎｄ

ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ Ｃ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ

表 ２　 不同浓度聚乙二醇对加拿大飞蓬幼根生长的影响
Ｔａｂ.２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｓｓ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＰＥＧ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｙｏｕｎｇ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｃ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ

ＰＥＧ 浓度
ＰＥＧ ｍａｓｓ
ｆｒａｃｔｉｏｎｓ / ％

总根投影单位面积
Ｔｏｔａｌ ｒｏｏｔ ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎ

ｕｎｉｔ ａｒｅａ / ｍｍ２

根系宽
Ｒｏｏｔ ｗｉｄｔｈ

/ ｍｍ

平均直径
Ａｖｅｒａｇｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ

/ ｍｍ

根系高
Ｒｏｏｔ ｈｅｉｇｈｔ

/ ｍｍ

总根尖个数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｒｏｏｔ ｔｉｐｓ

分叉个数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｂｒａｎｃｈｉｎｇ

０ (ＣＫ) ０.０３７±０.０１１ａ １.５９０±０.４４５ａ ０.３５０±０.１４７ａｂ １.４１０±０.３５９ａ ７.７２０±４.２１２ｂ ０.６６０±１.１５４ｂ
５ ０.０３５±０.０１２ａ １.３５０±０.２５３ａ ０.４３０±０.１７６ａ １.３２０±０.３６４ａ ９.３９０±６.２２２ａｂ ０.９４０±０.４１６ａｂ

１０ ０.０２６±０.００７ａｂ １.２２０±０.３３６ａｂ ０.２９０±０.１４１ａｂ １.１３０±０.３６５ａｂ １０.０００±７.２１１ａｂ １.３９０±０.７７７ａｂ
１５ ０.０２１±０.００１ｂ ０.９５０±０.２６１ｂ ０.１９０±０.００９ｂ ０.８２０±０.０９８ｂ １５.８６０±９.１５６ａ ２.５３０±２.７４８ａ

　 　 同列数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｄａｔｅ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.

２.４　 解除极度、极重度干旱胁迫后加拿大飞蓬种

子复萌情况

加拿大飞蓬种子在解除干旱胁迫后仍可继续

萌发ꎬ２ 种浓度的加拿大飞蓬种子复萌情况见图 ３ꎮ
在浓度 ２０％ ＰＥＧ 溶液中的加拿大飞蓬种子在解除

干旱胁迫后的第 ２ 天可萌发ꎬ首次萌发率为５.６７％ꎻ
种子日萌发率最高在第 ５ 天ꎬ日萌发率为２５.８３％ꎮ
１０ 天内累计萌发率为 ９３.０７％ꎻ在浓度 ２５％ ＰＥＧ 溶

液中的加拿大飞蓬种子在解除干旱胁迫后同样在

第 ２ 天可萌发ꎬ首次萌发率为３.３３％ꎮ 种子日萌发

率最高在第 ６ 天ꎬ为 ２１.６６％ꎮ １０ ｄ累计萌发率为

７５.７５％ꎮ

３　 讨论与结论
本研究中ꎬ不同干旱胁迫强度对加拿大飞蓬幼

根生长指标影响不同ꎮ 根平均直径随着干旱胁迫

程度的增加呈现先增长后下降的趋势ꎬ在达到轻度

胁迫后ꎬ根平均直径开始下降ꎮ 随 ＰＥＧ 溶液浓度

的增加ꎬ根系面积、根系高、根系宽均下降ꎬ根分叉

数和总根尖数升高ꎮ

图 ３　 极度、极重度干旱胁迫解除后加拿大

飞蓬种子平均日相对发芽率
Ｆｉｇ.３　 Ａｖｅｒａｇｅ ｄａｉｌｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ Ｃ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ

ｓｅｅｄｓ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｌｉｆｔｉｎｇ ｏｆ ｅｘｔｒｅｍｅ ａｎｄ ｓｅｖｅｒｅ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ
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　 　 解除干旱胁迫后加拿大飞蓬种子仍有复萌能

力ꎮ 在极度和极重度干旱胁迫下加拿大飞蓬种子

均不能萌发ꎬ但将种子残留的 ＰＥＧ 溶液清洗干净

且培养环境中具有充足水分条件时ꎬ种子仍然具有

一定的复萌能力ꎮ 而且随着干旱胁迫程度增加ꎬ复
萌率逐渐下降ꎬ说明种子的复萌能力逐渐减弱ꎮ

加拿大飞蓬种子在水分条件良好的情况下具

有良好的发芽率及根系生长力ꎮ 但在干旱缺水情

况下ꎬ种子萌发受到抑制ꎬ根系生长的各项指标如

根面积、根尖数、侧根数等也随着环境条件的变化

发生改变ꎮ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.(２０１９)研究表明ꎬＰＥＧ 模拟

干旱环境影响薏苡 Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ Ｌ.种子的萌发

率ꎬ随着 ＰＥＧ 浓度的增加ꎬ薏苡种子的发芽势、发
芽指数和活力指数均有不同程度的下降ꎬ与本研究

结果相似ꎮ 王玉莹等(２０２２)研究表明ꎬ在 ＰＥＧ 模

拟干旱条件下ꎬ三裂叶豚草 Ａｍｂｒｏｓｉａ ｔｒｉｆｉｄａ Ｌ.种子

随 ＰＥＧ 浓度的增加而下降ꎬ根系宽、根面积随 ＰＥＧ
浓度的增加而下降ꎬ根分叉数和总根尖数的数量上

升ꎬ根系相关指标变化与本研究结论一致ꎮ 齐淑艳

等(２０１４)对牛膝菊 Ｇａｌｉｎｓｏｇａ ｐａｒｖｉｆｉｏｒａ Ｃａｖ.进行干

旱模拟试验ꎬ结果显示ꎬ２０％和 ２５％浓度 ＰＥＧ 处理

的牛膝菊种子在适宜的条件下可以恢复萌发ꎬ但在

相同侵种条件下ꎬ２０％处理的种子复萌率大于 ２５％
处理的种子ꎬ该结论与本研究的复萌情况相似ꎮ

加拿大飞蓬对环境的适应性强ꎬ其种子在不同

干旱胁迫条件下发芽率不同ꎬ但都具备一定的发芽

能力ꎬ且在解除极度和极重度干旱胁迫条件后ꎬ加
拿大飞蓬也具有非常强的萌发能力ꎬ因此ꎬ应加强

对加拿大飞蓬的综合防治ꎮ 建议通过物理方法对

小范围的加拿大飞蓬植株进行人工拔除ꎻ如果加拿

大飞蓬已经形成一定规模的群落ꎬ则可通过机械设

备进行铲除ꎮ 也可以因地制宜地选择使用生物防

治技术(高尚宾等ꎬ２０１７)阻止加拿大飞蓬的入侵ꎮ
王宇超等(２０２３)研究表明ꎬ蒿属的一些植物如黄花

蒿 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｎｎｕａ Ｌｉｎｎ.和猪毛蒿 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ
Ｗａｌｄｓｔ. ＆ Ｋｉｔ.可对加拿大飞蓬的生长产生抑制作

用ꎮ 黄花蒿在我国全境都有分布ꎬ猪毛蒿也广泛分

布于我国西北、华北和东北等地ꎬ二者均是防止加

拿大飞蓬泛滥的理想植物ꎮ 此外ꎬ有研究表明ꎬ白
条银纹夜蛾 Ａｒｇｙｒｏｇｒａｍｍａ ａｌｂｏｓｔｒｉａｔａ Ｂｒｅｍｅｒ ｅｔ Ｇｒｅｙ
为寡食性昆虫ꎬ其食料植物多为菊科外来植物(陈
谦等ꎬ２０１６)ꎬ可在加拿大飞蓬侵入地投放该昆虫ꎬ

即可有效抑制加拿大飞蓬的生长发育ꎬ又不会对其

他野生植物和农作物产生影响ꎬ是抑制加拿大飞蓬

生长的理想昆虫ꎮ 综上ꎬ可将物理方法和生物方法

相结合ꎬ防控加拿大飞蓬的入侵、繁殖和扩散ꎮ
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摘要: 【目的】入侵植物长刺蒺藜草在贫瘠土壤中能够快速生长和扩张ꎬ形成单一优势群落ꎮ 本研究

分析长刺蒺藜草入侵对土壤氮循环及相关微生物群落的影响ꎬ以期为揭示其入侵的微生态学机理提

供理论依据ꎮ 【方法】利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和 ｎｉｆＨ 基因扩增子高通量测序技术分析长刺蒺藜草、披碱草、
冰草、狗尾草根际土壤细菌及固氮菌群落结构和功能的差异ꎮ 【结果】长刺蒺藜草入侵显著增加了土

壤全氮和硝态氮含量ꎬ显著降低了水溶性氮和铵态氮的含量ꎮ 根际土壤高通量分析结果表明:芽孢

杆菌、蓝细菌、念珠藻、鱼腥藻、厚壁菌门在长刺蒺藜草固氮菌群落中有明显富集ꎻ长刺蒺藜草可能通

过增加变形菌门的相对丰度ꎬ降低蓝细菌和厚壁菌门的相对丰度来提高其固氮能力ꎬ促进对氮素的

吸收利用ꎻ硝化螺旋菌属和阿菲波菌属在长刺蒺藜草对氮素的利用过程中影响较小ꎮ 【结论】长刺蒺藜草通过改变入侵地

根际土壤细菌和固氮菌的群落结构ꎬ影响根际土壤的氮素环境ꎬ以利于自身生长ꎮ
关键词: 长刺蒺藜草ꎻ 根际细菌ꎻ 氮素利用机制ꎻ 入侵
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　 　 长刺蒺藜草 Ｃｅｎｃｈｒｕｓ ｌｏｎｇｉｓｐｉｎｕｓ(Ｈａｃｋ.) Ｆｅｒｎ
为禾本科蒺藜草属 Ｃｅｎｃｈｒｕｓ 一年生草本植物(郭琼

霞ꎬ２０１１ꎻ 孙英华等ꎬ２０１１)ꎬ是危害性极大的外来

入侵植物(曲波等ꎬ２０１１ꎻ 万方浩等ꎬ２００２ꎻ 王瑞等ꎬ
２０１８ꎻ 朱明星ꎬ２０１２)ꎮ 长刺蒺藜草原产于北美洲

及热带沿海地区(高晓萍和杨旋ꎬ２００８ꎻ 李振宇和

生物安全学报(中英文) ２０２４ꎬ ３３(１): ３８－４７
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解焱ꎬ２００２)ꎮ 在国内主要分布于辽宁省西北部、内
蒙古自治区东部、吉林省南部三省交会地区ꎬ总面

积超过 １００ 万 ｈｍ２(安瑞军等ꎬ２０１４ꎻ 董文信等ꎬ
２０１０ꎻ 高金会等ꎬ２０２２ｂꎻ 孙忠林等ꎬ２０２０)ꎮ 长刺蒺

藜草具有极强的耐旱、耐贫瘠等特性ꎬ可在短时间

内形成单一优势群落ꎬ抑制其他牧草的生长ꎬ使草

场的品质下降ꎬ优良牧草产量降低ꎬ对农牧业生产

造成严重的经济损失ꎮ 长刺蒺藜草刺苞非常坚硬ꎬ
被牛羊等牲畜食用后ꎬ容易刺伤牛羊的口腔、肠胃ꎬ
严重时造成肠胃穿孔引起死亡 (王巍和韩志松ꎬ
２００５)ꎮ 长刺蒺藜草现已成为对我国农牧区危害极

大的外来入侵杂草(张小丽等ꎬ２０２３)ꎬ并于 ２０２２ 年

被列入中华人民共和国农业农村部科技教育司发

布的«重点管理外来入侵物种名录»ꎮ
目前ꎬ对外来植物入侵机制的研究主要集中在

营养元素利用、根际微生物群落等方面(戴沛良ꎬ
２０１９ꎻ 王慧敏ꎬ２０１８ꎻ 周雨露ꎬ２０１６)ꎮ 国内围绕长

刺蒺藜草的入侵影响、防治技术、生物学特性、风险

评估等开展了一系列研究(田迅等ꎬ２０１５ꎻ 王坤芳

和纪明山ꎬ２０１３ꎻ 徐军等ꎬ２０１２ꎻ 张婷等ꎬ２０１７ꎻ 周立

业等ꎬ２０１３ꎬ２０１４)ꎮ 近年来ꎬ也有不少围绕其入侵

机制特别是氮素利用的研究ꎬ如:王然(２０２０)研究

表明ꎬ长刺蒺藜草入侵显著增加了根际土壤解磷菌

的数量ꎬ从而提高了对磷元素的利用效率ꎻ高金会

等(２０２２ａ)研究指出ꎬ长刺蒺藜草可通过改变入侵

地根际土壤的解磷菌群落结构ꎬ从而间接影响根际

土壤的磷素环境ꎬ以利于自身生长ꎻ张婷等(２０１７)
研究发现ꎬ长刺蒺藜草入侵改变了土壤氮矿化速

率、硝化速率和氨化速率ꎬ且有一定生物固氮能力ꎮ
由此可见ꎬ长刺蒺藜草可以在贫瘠土地中快速生

长ꎬ且对土壤氮素具有高效的利用机制ꎬ但其对根

际细菌特别是固氮菌的作用ꎬ还缺乏深入探讨ꎮ
有鉴于此ꎬ本研究利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和 ｎｉｆＨ 基因

扩增子高通量测序技术分析长刺蒺藜草与主要伴

生牧草根际土壤细菌及固氮菌群落结构和功能的

差异ꎬ探讨长刺蒺藜草对氮素利用过程中根际细菌

及固氮菌起到的具体作用ꎬ以期为揭示其入侵的微

生态学机理提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 试验材料

１.１.１　 供试植物　 长刺蒺藜草种子为野外(采自吉

林省白城市通榆县玉米 Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌ.田周边)成熟期

种子ꎻ选取披碱草 Ｅｌｙｍｕｓ ｄａｈｕｒｉｃｕｓ Ｔｕｒｃｚ.、狗尾草

Ｓｅｔａｒｉａ ｖｉｒｉｄｉｓ (Ｌ.) Ｐ. Ｂｅａｕｖ.和冰草 Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａ￣
ｔｕｍ (Ｌ.) Ｇａｅｒｔｎ. ３ 种在长刺蒺藜草发生生境中常

见的伴生植物作为本土对照植物ꎬ对照植物的种子

均购于北京金土地农业技术研究所ꎮ 挑取健康饱

满的种子ꎬ２％的 ＮａＣｌＯ 溶液消毒 １０ ｍｉｎ 后ꎬ用蒸馏

水反复冲洗至澄清ꎬ室内自然晾干ꎬ供试验使用ꎮ
１.１.２　 供试土壤　 试验土壤采于长刺蒺藜草发生

地科尔沁沙地南缘的辽宁省彰武县阿尔乡白音花

农场ꎬ为原位砂质土ꎮ 去除杂草等杂物及 ２ ｃｍ 表

层土壤ꎬ采集 ２ ~ １０ ｃｍ 土层土壤带回实验室ꎬ过 １
ｍｍ 筛ꎬ作为盆栽试验用土ꎮ
１.１.３　 主要试剂及仪器　 土壤基因组 ＤＮＡ 提取试

剂盒[天根生化科技(北京)有限公司]ꎻＰａｃ Ｂｉｏ 三

代高通量测序平台(美国太平洋生物科学公司)ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 试验设置及采样　 试验在中国农业科学院

农业环境与可持续发展研究所实验室进行ꎮ 以长

刺蒺藜草主要入侵地生境的原位砂质土壤为培养

基质(花盆直径约 ２２ ｃｍꎬ高约 ２０ ｃｍ)ꎬ设置 ４ 个处

理(Ｔ１:种植冰草ꎻＴ２:种植长刺蒺藜草ꎻＴ３:种植狗

尾草ꎻＴ４:种植披碱草)ꎬ每个处理 ５ 个重复ꎬ试验期

间(２０２２ 年 １２ 月 １０ 日—２０２３ 年 １ 月 ２６ 日)保持

培养条件一致ꎮ 培养结束后采集土壤样品ꎬ此时植

物生长达到旺盛期ꎮ 采样时先去除表层土壤(２ ｃｍ
左右)ꎬ然后采用抖土法获取植物根际土壤ꎬ分别将

每个处理(５ 个重复)的根际土壤样品充分混匀ꎬ再
用四分法取约 １０ ｇ 新鲜土壤样品送测序公司(上
海美吉生物医药科技有限公司)进行 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和

ｎｉｆＨ 基因扩增子高通量测序ꎻ剩余的土壤样品自然

风干后过筛ꎬ用于测定土壤理化性质ꎮ
１.２.２　 土壤理化性质测定　 土壤样本的理化性质

由中国农业科学院农业环境与可持续发展研究所

分析测试中心测得ꎮ 包括土壤 ｐＨ 值(电极法)、硝
态氮和铵态氮(流动注射法)、全氮(半微量开氏

法)、全磷(碳酸氢钠钼蓝法)、全钾(火焰光度法)、
水解性氮(碱解扩散法)、有效磷(碳酸氢钠法)、速
效钾(火焰光度法)等指标ꎮ
１.２.３　 高通量测序 　 以土壤总 ＤＮＡ 为模板ꎬ分别

扩增 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因和 ｎｉｆＨ 基因序列ꎬ对扩增产物

进行文库制备和库检———利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ 平台

对上述扩增子产物进行高通量测序ꎬ测序原始数据
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经拼接、筛选、过滤后进行 ＯＴＵ ( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏ￣
ｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ)聚类ꎬ然后对数据进行 α￣多样性、β￣多
样性分析ꎬ以及物种注释分类ꎮ 并在上述分析基础

上ꎬ进行测序数据的高级分析ꎬ包括组间物种差异

显著性分析、组间群落结构差异分析以及环境因子

关联分析等ꎮ
１.３　 数据分析

根际土壤理化性质比较采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ
２０１６ 进行数据处理ꎬ采用 ＳＰＳＳ １６. ０ ( ＳＰＳＳ Ｉｎｃ.
Ｃｈｉｃａｇｏꎬ ＩＬ)进行单因素 ＡＮＯＶＡ 方差分析及 ＬＳＤ
多重比较ꎮ

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序得到的 ＰＥ ｒｅａｄｓ 进行样本拆分

后ꎬ先根据测序质量对双端 Ｒｅａｄｓ 进行质控和过

滤ꎬ同时根据双端 Ｒｅａｄｓ 之间的 ｏｖｅｒｌａｐ 关系进行拼

接ꎬ获得质控拼接之后的优化数据ꎮ 使用序列降噪

方法(ＤＡＤＡ２ / Ｄｅｂｌｕｒ 等)处理优化数据ꎬ获得扩增

子序列变体( ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔꎬ ＡＳＶ)代表

序列和丰度信息ꎮ 基于 ＡＳＶ 代表序列及丰度信息

进行物种分类学分析、群落多样性分析以及物种差

异分析、相关性分析等一系列的统计学或可视化分

析ꎻ利用美吉生信云平台 ( ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ｍａｊｏｒｂｉｏ.
ｃｏｍ / )进行生物信息学分析ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 根际土壤的理化性质比较

由表 １ 可知ꎬ冰草(Ｔ１)、长刺蒺藜草(Ｔ２)、狗
尾草(Ｔ３)处理的土壤全氮含量显著高于种植披碱

草(Ｔ４)(Ｐ<０.０５)ꎻ冰草(Ｔ１)处理的土壤全磷、有效

磷含量显著高于其他 ３ 个处理(Ｐ<０.０５)ꎻ长刺蒺藜

草(Ｔ２)处理的土壤水溶性氮含量显著低于冰草

(Ｔ１)处理(Ｐ<０.０５)ꎻ披碱草(Ｔ４)处理的土壤全钾

含量显著高于狗尾草(Ｔ３)处理(Ｐ<０.０５)ꎻ披碱草

(Ｔ４)、狗尾草(Ｔ３)处理的 ｐＨ 值显著高于其他处理

(Ｐ< ０. ０５)ꎻ各处理之间速效钾含量差异不显著

(Ｐ>０.０５)ꎻ冰草(Ｔ１)、长刺蒺藜草(Ｔ２)处理的土壤

硝态氮含量显著高于狗尾草(Ｔ３)和披碱草(Ｔ４)处
理(Ｐ<０.０５)ꎻ狗尾草(Ｔ３)处理的铵态氮含量显著

高于其他 ３ 个处理(Ｐ<０.０５)ꎮ

表 １　 不同处理根际土壤理化性质
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

处理
Ｔｒｅａｔ￣
ｍｅｎｔ

有效磷含量
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｃｏｎｔｅｎｔ /

(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

速效钾含量
Ｒａｐｉｄｌｙ
ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ
ｃｏｎｔｅｎｔ /

(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

全氮含量
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ
/ ％

全磷含量
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｃｏｎｔｅｎｔ
/ ％

水溶性氮
含量
Ｗａｔｅｒ￣
ｓｏｌｕｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ /

(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

全钾含量
Ｔｏｔａｌ

ｐｏｔａｓｓｉｕｍ
ｃｏｎｔｅｎｔ
/ ％

ｐＨ 值
ｐＨ
ｖａｌｕｅ

硝态氮含量
Ｎｉｔｒａｔｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ /

(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

铵态氮含量
Ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ /

(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

Ｔ１ ２６.９０±０.６５ａ ４２.４±３.２０ａ ０.０３５±０.０００４ａ ０.０４１±０.００１ａ ２４.７６±１.５６ａ １.６１±０.１６ａｂ ８.１８±０.０４ｃ ２.０３±０.０３ａ ０.８８１±０.０２２４ｂ
Ｔ２ １０.８７±０.３４ｂ ４７.６±１１.８４ａ ０.０３４±０.０００３ａ ０.０２８±０.００１ｂ １５.６８±０.７５ｂ １.５２±０.１９ａｂ ８.４６±０.０２ｂ １.９８±０.０２ａ ０.００７±０.０００４ｄ
Ｔ３ ５.１８±０.２４ｃ ２４.４±１.２８ａ ０.０３０±０.０００８ａｂ ０.０２８±０.００２ｂ １２.８４±０.５０ｂ １.１６±０.１６ｂ ８.６２±０.０１ａ ０.６６±０.０２ｃ １.２００±０.０６１６ａ
Ｔ４ ５.７４±０.２６ｃ ６４.６±３６.５４ａ ０.０２９±０.００２３ｂ ０.０３１±０.００１ｂ １６.５４±２.１０ｂ １.８３±０.１５ａ ８.６０±０.００ａ ０.７８±０.０３ｂ ０.３３２±０.００７６ｃ

　 　 Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４ 分别代表冰草、长刺蒺藜草、狗尾草、披碱草处理ꎮ 同列不同小写字母表示不同处理间差异显著(Ｐ<０.０５ꎬ ＬＳＤ ｔｅｓｔ)ꎮ
Ｔ１ꎬ Ｔ２ꎬ Ｔ３ ａｎｄ Ｔ４ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍꎬ Ｃｅｎｃｈｒｕｓ ｌｏｎｇｉｓｐｉｎｕｓꎬ Ｓｅｔａｒｉａ ｖｉｒｉｄｉｓ ａｎｄ Ｅｌｙｍｕｓ ｄａｈｕｒｉｃｕｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ(Ｐ<０.０５ꎬ ＬＳＤ ｔｅｓｔ) .

２.２　 根际土壤微生物和固氮微生物群落样本层级

聚类分析

基于 Ｂｒａｙ̠Ｃｕｒｔｉｓ 距离ꎬ对长刺蒺藜草、冰草、狗
尾草、披碱草共 ２０ 例根际土壤样本的属水平物种

组成进行展示并进行层级聚类分析ꎮ 样本中根际

微生物群丰度排名靠前的菌群分别是 ＲＢ４１、Ｖｉｃｉ￣
ｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、芽孢杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ Ｃｏｈｎ.、鞘氨醇单

胞菌 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ｓｐ.、Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｌｅｓ、ＪＧ３０￣ＫＦ￣
ＣＭ４５、芽单胞菌科、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ、微枝形杆

菌属 Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ ｓｐ.、ＫＤ４￣９６ꎮ 从图 １ 中可以看出ꎬ
长刺蒺藜草(Ｔ２)与冰草(Ｔ１)处理微生物种群最为

靠近且枝长较短ꎬ狗尾草( Ｔ３)处理次之ꎬ披碱草

(Ｔ４)处理距离最远且枝长较长ꎬ说明长刺蒺藜草

(Ｔ２)与冰草(Ｔ１)处理的土壤微生物种群相似性最

高ꎬ狗尾草(Ｔ３)处理次之ꎬ与披碱草(Ｔ４)处理的土

壤微生物种群相似性最低ꎻ根际土壤固氮菌群落样

本中丰度排名靠前的菌群分别是斯克尔曼氏菌属

Ｓｋｅｒｍａｎｅｌｌａ、固氮氢自养单胞菌属 Ａｚｏｈｙｄｒｏｍｏｎａｓ、
慢生根瘤菌属 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ Ｊｏｒｄａｎ.、芽孢杆菌、鞘
氨醇单胞菌、 类芽孢杆菌属 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ Ａｓｈꎬ
Ｐｒｉｅｓｔꎬ Ｃｏｌｌｉｎ.、鱼腥藻 Ａｎａｂａｅｎａ Ｂｏｒｙ.、甲基杆菌

Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ＧｒｅｅｎꎬＢｏｕｓｆｉｅｌｄ.ꎮ
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从图 ２ 中可以看出ꎬ长刺蒺藜草(Ｔ２)与冰草

(Ｔ１)处理微生物种群最为靠近且枝长较短ꎬ披碱草

(Ｔ４)次之ꎬ狗尾草(Ｔ３)距离最远且枝长较长ꎬ说明

长刺蒺藜草(Ｔ２)与冰草(Ｔ１)处理的根际土壤固氮

菌种群相似性最高ꎬ披碱草( Ｔ４)次之ꎬ与狗尾草

(Ｔ３)处理的土壤微生物种群相似性最低ꎮ 综上可

以看出总体微生物和固氮微生物在长刺蒺藜草

(Ｔ２)与冰草(Ｔ１)处理中种群相似性最高ꎮ

图 １　 根际土壤微生物样本层级聚类树图
Ｆｉｇ.１　 Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｔｒｅｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ２　 根际土壤固氮微生物样本层级聚类树图
Ｆｉｇ.２　 Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｔｒｅｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｓａｍｐｌｅｓ
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２.３　 根际土壤微生物和固氮微生物群落 ＰＣＡ分析

由图 ３Ａ 可以看出ꎬ冰草 ( Ｔ１)、长刺蒺藜草

(Ｔ２)、狗尾草(Ｔ３)处理均位于 ＰＣ１ 负半轴ꎬ与位于

ＰＣ１ 正半轴的披碱草(Ｔ４)处理的根际土壤微生物

群落组成明显区分开ꎬ长刺蒺藜草(Ｔ２)与狗尾草

(Ｔ３)处理的微生物种群距离最近ꎬ说明长刺蒺藜草

(Ｔ２)与狗尾草(Ｔ３)处理的根际土壤微生物群落结

构相似值最高ꎮ 长刺蒺藜草(Ｔ２)处理与其伴生植

物根际土壤总体微生物群落之间差异显著 (Ｒ ＝
０.３１６３ꎬＰ＝ ０.００２)ꎻ由图 ３Ｂ 可以看出ꎬ长刺蒺藜草

(Ｔ２)与冰草(Ｔ１)根际土壤固氮微生物群落结构相

似性最高ꎮ 长刺蒺藜草(Ｔ２)与其伴生植物根际土

壤固氮微生物群落之间差异显著 ( Ｒ ＝ ０. ３１８３ꎬ
Ｐ＝ ０.００１)

图 ３　 根际土壤微生物(Ａ)与固氮微生物(Ｂ)ＰＣＡ 散点图
Ｆｉｇ.３　 ＰＣＡ ｓｃａｔｔｅｒ ｐｌｏｔ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ (Ａ) ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ (Ｂ)

２.４　 根际土壤微生物和固氮微生物群落 Ｖｅｎｎ 图

分析

由图 ４Ａ 可知ꎬ根际土壤微生物 ４ 个处理共有

的 ＯＴＵ 为 ３９１ 个ꎬ其中披碱草(Ｔ４)根际土壤微生

物群落数最高ꎬ为 ６１０ 个 ＯＴＵꎻ冰草(Ｔ１)次之ꎬ为
５８８ 个 ＯＴＵꎻ再次是狗尾草(Ｔ３)ꎬ为 ５７９ 个 ＯＴＵꎻ长
刺蒺藜草(Ｔ２)的根际土壤微生物群落数最低ꎬ为
５２８ 个 ＯＴＵꎮ 长刺蒺藜草(Ｔ２)特有的 ＯＴＵ 为 ２５

个ꎬ占长刺蒺藜草根际土壤微生物 ＯＴＵ 总数的

４.７％ꎻ 由图 ４Ｂ 可知ꎬ根际土壤固氮微生物 ４ 个处

理共有的 ＯＴＵ 为 １５ 个ꎬ其中狗尾草(Ｔ３)根际土壤

固氮微生物群落数最高ꎬ为 ２８ 个 ＯＴＵꎻ长刺蒺藜草

(Ｔ２)和冰草(Ｔ１)次之ꎬ为 ２５ 个 ＯＴＵꎻ披碱草(Ｔ４)
的根际土壤固氮微生物群落数最低ꎬ为 ２０ 个 ＯＴＵꎮ
长刺蒺藜草(Ｔ２)特有的 ＯＴＵ 为 １ 个ꎬ占长刺蒺藜

草根际土壤固氮微生物 ＯＴＵ 总数的 ４％ꎮ

图 ４　 根际土壤微生物(Ａ)与固氮微生物(Ｂ)Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ.４　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ (Ａ) ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ (Ｂ)
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２.５　 根际土壤微生物和固氮微生物群落 Ｂａｒ 图分析

群落柱形图展示冰草(Ｔ１)、长刺蒺藜草(Ｔ２)、
狗尾草(Ｔ３)、披碱草(Ｔ４) ４ 种处理的不同样本在

门水平上的根际土壤微生物群落组成ꎮ 从图 ５ 中

可以 看 出ꎬ 变 形 菌 门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 放 线 菌 门

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ、酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ、绿弯菌门

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 在根际土壤微生物群落样本中丰度占比

较高ꎬ硝化菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ、蓝细菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
和其他菌门在根际土壤微生物群落样本中丰度占

比较低ꎻ变形菌门、厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 在根际土壤

固氮微生物群落样本中丰度占比较高ꎬ蓝细菌门和

其他菌门在根际土壤固氮微生物群落样本中丰度

占比较低ꎮ

图 ５　 根际土壤微生物(Ａ)与固氮微生物(Ｂ)群落 Ｂａｒ 图
Ｆｉｇ.５　 Ｂａｒ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ (Ａ) ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ (Ｂ) ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

２.６　 根际土壤微生物和固氮微生物群落组比较分析

将根际土壤微生物进行属水平上的多组差异

比较分析ꎬ由图 ６ 可知ꎬ长刺蒺藜草(Ｔ２)处理的根

际土壤微生物链霉菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 丰度高于其他

处理ꎻ长刺蒺藜草(Ｔ２)处理的微枝形杆菌属丰度低

于其他处理ꎮ 由图 ７ 可见ꎬ长刺蒺藜草(Ｔ２)处理的

根际土壤固氮微生物芽孢杆菌、鱼腥藻丰度高于其

他处理ꎻ固氮氢自养单胞菌属、慢生根瘤菌属、芽孢

杆菌、鱼腥藻、甲基杆菌在长刺蒺藜草(Ｔ２)处理及

其伴生植物根际土壤固氮菌群落之间差异显著

(Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ 秩和检验ꎬ ＦＤＲ 多重检验校正ꎬ
Ｔｕｋｅｙ￣ｋｒａｍｅｒ 检验)ꎮ
２.７　 根际土壤微生物和固氮微生物群落 ＬＥｆＳｅ 分析

对根际土壤微生物进行由门到属水平上的

ＬＥｆＳｅ 比较分析ꎬ结果(图 ８Ａ)发现ꎬ根际土壤微生

物群落中没有与长刺蒺藜草(Ｔ２)处理显著富集的

菌群ꎻ而图 ８Ｂ 中ꎬ根际土壤固氮菌群落中有厚壁菌

门 ｐ̠Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、芽孢杆菌纲 ｃ̠Ｂａｃｉｌｌｉ、芽孢杆菌目

ｏ̠Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ、芽孢杆菌科 ｆ ̠ Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ、芽孢杆菌

ｇ̠Ｂａｃｉｌｌｕｓ、 蓝 细 菌 ｐ ̠ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、 念 珠 藻 目

ｏ̠Ｎｏｓｔｏｃａｌｅｓ、 念 珠 藻 科 ｆ ̠ Ｎｏｓｔｏｃａｃｅａｅ、 鱼 腥 藻

ｇ̠Ａｎａｂａｅｎａ在长刺蒺藜草 ( Ｔ２) 处理中显著富集

(ＬＤＡ 阈值为 ４)ꎮ
２.８　 根际土壤微生物和固氮微生物群落相关性

Ｈｅａｔｍａｐ 图分析

对根际土壤微生物排名前 ２０ 的属与环境因子

进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析ꎬ结果如图 ９ 所示ꎮ 在根

际土壤微生物群落中ꎬ鞘氨醇单胞菌属与水溶性氮

呈显著负相关(Ｐ<０.０５)ꎻ硝化螺旋菌属 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ
与硝态氮呈显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎻ黄色类固醇杆菌

属 Ｆｉａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｂｅｒｇｅｙ.、ＭＮＤ１ 与铵态氮呈极显

著正相关(Ｐ<０.０１ꎬ 图 ９Ａ)ꎮ 在根际土壤固氮菌群

落中(图 ９Ｂ)ꎬ阿菲波菌属 Ａｆｉｐｉａ 与全氮呈显著负

相关(Ｐ<０.０５)ꎬ鱼腥藻、固氮菌与全氮呈显著正相

关(Ｐ<０.０５)ꎻ芽孢杆菌、鱼腥藻与硝态氮呈显著正

相关(Ｐ<０.０５)ꎮ
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图 ６　 根际土壤微生物多组比较柱状图
Ｆｉｇ.６　 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｍｕｌｔｉ￣ｇｒｏｕｐ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂａｒ ｇｒａｐｈ

３　 讨论
研究表明ꎬ入侵植物可以通过改变土壤微生

态环境来促进自身的入侵ꎮ 如:美洲商陆 Ｐｈｙｔｏ￣
ｌａｃｃａ ａｍｅｒｉｃａｎａ Ｌ.入侵显著降低根际土壤的全氮、
全磷和硝态氮含量ꎬ提高速效钾含量ꎬ且不同生长

年限的美洲商陆根际土壤微生物群落中细菌群落

的 β 多样性差异显著ꎬ特定细菌功能群的丰度显

著增加(孟昀昊ꎬ２０２２)ꎻ互花米草 Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉ￣
ｆｌｏｒａ Ｌｏｉｓ.入侵增加了土壤微生物的群落多样性ꎬ
提高了土壤中微生物群落的丰富度和均匀度ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｒｉｃｈｎｅｓｓ、Ｐｉｅｌｏｕ 指数均有增加(李慧颖ꎬ
２０２１)ꎻ紫茎泽兰 Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ( Ｓｐｒｅｎｇｅｌ)
Ｒ. Ｍ. Ｋｉｎｇ ＆ Ｈ. Ｒｏｂｉｎｓｏｎ.入侵则依靠其根际的固

氮菌促进自身生长(王咏舟ꎬ２０１４)ꎬ并改变了土

壤中微生物群落结构ꎬ提高了土壤的硝态氮、氨态

氮、氨氧化细菌和真菌的数量(Ｎｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎻ
糖蜜草 Ｍｅｌｉｎｉｓ ｍｉｎｕｔｉｆｌｏｒａ ｐ. Ｂｅａｕｖ.的入侵增加了

土壤硝态氮含量ꎬ降低了土壤铵态氮含量ꎬ通过改

变氨氧化细菌丰富度使氨态氮转化为硝态氮(Ｒｉ￣
ｂｅｉｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 本研究结果表明ꎬ长刺蒺藜草

与其伴生植物根际土壤细菌及固氮菌群落之间差

异显著ꎬ且与狗尾草和冰草种群相似性最高ꎻ其入

侵提高了土壤全氮和硝态氮含量ꎬ降低了水溶性

氮和土壤铵态氮含量(Ｄａｉｍｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎬ改变了

土壤环境ꎬ这可能是加速其扩散蔓延的原因之一ꎮ
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图 ７　 根际土壤固氮微生物多组比较柱状图
Ｆｉｇ.７　 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｍｕｌｔｉ￣ｇｒｏｕｐ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂａｒ ｇｒａｐｈ

图 ８　 根际土壤微生物(Ａ)与固氮微生物(Ｂ)ＬＥｆＳｅ 多级物种层级树图
Ｆｉｇ.８　 Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｔｒｅｅ ｏｆ ｍｕｌｔｉｌｅｖｅｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ＬＥｆＳｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ (Ａ) ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ (Ｂ)

图 ９　 根际土壤微生物(Ａ)和固氮微生物(Ｂ)与环境因子相关性 Ｈｅａｔｍａｐ 图

Ｆｉｇ.９　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ (Ａ) ａｎｄ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ (Ｂ) ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
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　 　 综上所述ꎬ变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、绿
弯菌门、链霉菌属、硝化螺旋菌属、黄色类固醇杆菌

属、ＭＮＤ１ 可能是长刺蒺藜草氮素利用中起主要作

用的根际土壤细菌群落ꎬＤａｉｍｓ ｅｔ ａｌ.(２０１５)研究也

表明硝化螺旋菌属是氮循环微生物群落的关键组

成部分ꎮ 在本研究中ꎬ硝化螺旋菌属与硝态氮呈显

著正相关ꎬ表明在本研究中硝化螺旋菌属的变化对

长刺蒺藜草氮素利用影响很大ꎮ 鞘氨醇单胞菌属

与水溶性氮呈显著负相关ꎬ阿菲波菌属与全氮呈显

著负相关ꎬ表明在本研究中鞘氨醇单胞菌属与阿菲

波菌属的变化对氮素利用影响不大ꎮ 长刺蒺藜草

处理中显著富集且与其他处理有显著性差异的固

氮菌类群有芽孢杆菌、蓝藻、念珠藻、鱼腥藻ꎬ表明

其在长刺蒺藜草对于氮素的利用中可能起重要的

作用ꎮ 综上ꎬ变形菌门、厚壁菌门、芽孢杆菌、鱼腥

藻、固氮氢自养单胞菌属、慢生根瘤菌属、甲基杆

菌、蓝藻、念珠藻、固氮菌可能是长刺蒺藜草氮素循

环中起主要作用的根际土壤固氮菌群落ꎮ 孙圆圆

(２０２０)对蜡样芽孢杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ 介导的紫茎

泽兰及其天敌泽兰实蝇的生态适应性机制的研究

表明ꎬ蜡样芽孢杆菌对紫茎泽兰生长具有偏利作

用ꎬ与本研究中芽孢杆菌对长刺蒺藜草生长具有正

反馈作用结果一致ꎮ
本研究中ꎬ形成特殊固氮微生物类群的可能原

因:一是长刺蒺藜草入侵提高了土壤全氮和硝态氮

含量ꎬ降低了水溶性氮和铵态氮的含量ꎬ这可能会

创造对其自身有利的土壤环境ꎻ二是在干旱和半干

旱地区长刺蒺藜草具有控制其耐旱能力和促进其

传播的独特分子机制(柏超ꎬ２０１８)ꎻ三是长刺蒺藜

草根系分泌的固氮酶释放量显著高于伴生植物冰

草、狗尾草和披碱草ꎬ以适应干旱贫瘠的生境ꎮ 本

研究深入分析了长刺蒺藜草根际土壤细菌及固氮

菌与氮素循环相关的重要微生物类群结构ꎬ初步探

究了根际细菌在长刺蒺藜草氮素利用中的重要作

用ꎬ为长刺蒺藜草入侵的生态学机理研究奠定了一

定的理论基础ꎮ
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摘要: 【目的】探究 ４ 种烟碱受体激动剂对松材线虫的杀虫作用ꎮ 【方法】采用浸渍法以及马尾松松枝水

培试验分别进行杀线虫活性测定ꎬ并测定 ４ 种烟碱受体激动剂水溶液对松材线虫体内三磷酸腺苷酶

(ＡＴＰ)、过氧化氢酶(ＣＡＴ)、乙酰胆碱酯酶(ＡＣｈＥ)、超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)的影响ꎮ 【结果】盐酸左旋咪

唑、盐酸四咪唑、烟碱、酒石酸噻吩嘧啶 ４ 种烟碱受体激动剂对松材线虫有良好的毒杀活性ꎬ４ 种药物水

溶液浸渍处理松材线虫 ４８ ｈꎬ半致死浓度 ＬＣ５０值分别为 ０.０９、０.３１、０.０８、０.１４ ｍｇ􀅰ｍＬ－１ꎻ马尾松水培试验

处理 １２ ｄ 后结果显示ꎬ盐酸左旋咪唑、盐酸四咪唑、烟碱、ＣＫ 处理组松枝均不发病ꎬ病情指数为 ０ꎬ酒石酸噻吩嘧啶处理组

部分枝叶变黄ꎬ病情指数为 ３１％ꎬ“ＣＫ＋线虫”松枝枝叶完全变黄萎蔫ꎬ病情指数为 １００％ꎻ４ 种烟碱受体激动剂水溶液浸渍

处理 ４８ ｈ 后松材线虫体内 ＡＴＰ、ＣＡＴ、ＡＣｈＥ、ＳＯＤ 酶活性均低于对照组(Ｐ<０.０５)ꎮ 【结论】盐酸左旋咪唑、盐酸四咪唑、烟

碱、酒石酸噻吩嘧啶对松材线虫有良好的防治潜力ꎬ具有进一步深入研究和开发利用的前景ꎮ
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　 　 松材萎蔫病(ｐｉｎｅ ｗｉｌｔ ｄｉｓｅａｓｅꎬ ＰＷＤ)是由松材

线虫 Ｂｕｒｓａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ ( Ｓｔｅｉｎｅｒ ｅｔ Ｂｕｈｒｅｒ)
Ｎｉｃｋｌｅ 引起的最具破坏性的松树病害ꎬ已造成重大

的经济和生态损失(田浩楷等ꎬ２０１７)ꎮ 松材线虫最

早发现于北美ꎬ１９８２ 年我国首次在南京中山陵的黑

松 Ｐｉｎｕｓ ｔｈｕｎｂｅｒｇｉｉ Ｐａｒｌ.上分离到该线虫ꎮ 此后ꎬ松
材线虫病在我国迅速蔓延ꎬ对松树生态系统造成了

毁灭性破坏(赵捷等ꎬ２０１７)ꎮ 通过注干技术施用

(半)合成农药被认为是最有效的直接控制松材线

虫的策略之一ꎬ并在亚洲国家得到了广泛应用(叶
建仁ꎬ２０１９)ꎮ 目前ꎬ已报道可防治松材线虫的药剂

主要有阿维菌素、甲维盐等ꎬ剂型为乳剂和水乳剂ꎮ
由于溶解性等问题ꎬ这些药剂在使用过程中需要使

用助溶剂ꎬ大大增加了药剂的使用成本ꎮ 此外ꎬ长
期用药不仅使目标生物容易产生耐药性ꎬ而且对非

目标生物体有害ꎬ能引发环境和人类健康等问题

(李铭等ꎬ２０１３)ꎮ 因此ꎬ迫切需要高效且廉价的防

治松材线虫病的农药制剂ꎮ
盐酸左旋咪唑是一种广谱的白色结晶粉末ꎬ为

低毒杀线虫剂ꎬ对许多动物的胃肠道线虫具有高效

杀虫效果但对哺乳动物宿主无害(Ｖｉｅｌｅｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎻ盐酸四咪唑是盐酸左旋咪唑的中间体ꎬ常用

作驱虫剂和抗蛔虫药ꎻ烟碱是一种从烟叶的水提取

物中提取到的植物杀虫剂ꎬ早在 １７ 世纪ꎬ烟叶粉就

已在民间用于杀虫ꎬ是农用杀虫剂的重要成分ꎬ对
昆虫具有拒食、凋亡和生殖毒性的作用(吴映捷ꎬ
２０１７)ꎻ酒石酸噻吩嘧啶常用于治疗动物寄生虫病

(Ｂｅｔａｎｃｏｕｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ ４ 种化合物均作用于蠕

虫或昆虫烟碱受体ꎬ产生拟胆碱作用ꎬ引起虫体肌

肉剧烈收缩ꎬ导致痉挛性麻痹ꎬ目前还没有应用于

植物寄生线虫的防治ꎮ 本试验采用室内浸渍法以

及松枝水培法测定 ４ 种化合物对松材线虫的毒杀

作用ꎬ为开发新型农药制剂防治松材线虫病提供理

论依据ꎮ

１　 材料和方法
１.１　 材料

１.１.１　 供试药品　 盐酸左旋咪唑、盐酸四咪唑、烟
碱、酒石酸噻吩嘧啶(上海源叶生物科技有限公司ꎬ
９８％)ꎮ 各取 ２０ ｍｇ 药物以蒸馏水溶解并稀释为 ５
ｍｇ􀅰ｍＬ－１的母液ꎬ置于 ４ ℃保存备用

１.１.２　 供试线虫　 试虫于浙江省丽水市莲都区大

港头森林防疫站提供的马尾松 Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ

Ｌａｍｂ.疫木中分离得到、经浙江省农业科学院鉴定

为松材线虫ꎬ置于长有灰葡萄孢 Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａ Ｐｅｒｓ
的培养皿中ꎬ２８ ℃避光饲养ꎮ
１.１.３　 主要仪器　 体视显微镜(Ｌｅｉｃａ ＥＺ４Ｗꎬ德国

徕卡ꎬ德国)、离心机(凯达 ＴＧ１６Ｇꎬ湖南凯达科学仪

器有限公司ꎬ中国)、紫外－可见分光光度计(日本岛

津 ＵＶ￣１７８０ꎬ岛津公司ꎬ日本)、旋转薄膜蒸发仪

(ＢＵＣＨＩ￣Ｒ２１０ꎬ瑞士步琦有限公司ꎬ瑞士)、恒温振

荡培养箱(ＫＳ ４０００ｉ ｃｏｎｔｒｏｌꎬＩＫＡꎬ德国)、超净工作

台(博迅 ＳＷ￣ＣＪ￣１ＣＵꎬ上海博迅医疗生物仪器股份

有限公司ꎬ中国)、超声波清洗器(ＳＧ２５０Ｈꎬ上海冠

特超声仪器有限公司ꎬ中国)、旋涡混合器 ( ＧＬ￣
８８Ｂꎬ海门市其林贝尔仪器制造有限公司ꎬ中国)、生
化培养箱(ＳＨＰ￣１５０ꎬ上海森信实验仪器有限公司ꎬ
中国)、电子天平(ＳＱＰꎬ赛多利斯科学仪器(北京)
有限公司ꎬ中国)ꎮ
１.１.４　 其他材料　 超氧化物歧化酶(ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ｄｉｓ￣
ｍｕｔａｓｅꎬ ＳＯＤ)、过氧化氢酶( ｃａｔａｌａｓｅꎬ ＣＡＴ)、三磷

酸腺苷酶( ａｄｅｎｏｓｉｎｅ ｔｒｉｐｈｏｓｐｈａｔｅꎬ ＡＴＰ)、乙酸胆碱

酯酶(ａｃｅｔｙｌｃｈｏｌｉｎｅｓｔｅｒａｓｅꎬ ＡＣｈＥ)试剂盒(南京建成

生物工程研究所)ꎻ乙酸乙酯、二甲基亚砜等试剂

(国药集团化学试剂有限公司)ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 室内毒力测定　 参照黄正杰等(２０１３)方法ꎬ
用 Ｍ９ 缓冲液收集处于 Ｊ４ 期的线虫ꎬ冲洗 ３ 次后加

入裂解液(裂解液 ∶ Ｍ９ 缓冲液 ＝ ７ ∶ ３)ꎬ涡旋 ５
ｍｉｎꎬ５０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 ５ ｍｉｎ 后弃上清ꎬ加入Ｍ９ 缓

冲液ꎬ重复 ３ 次最终得到线虫卵ꎬ并打入灰葡萄孢

培养基上ꎬ培养 ２~３ ｄ 即得到同一生长期的松材线

虫ꎬ使用贝尔曼漏斗法收集线虫至离心管中ꎬ于
４０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 ５ ｍｉｎꎬ用 ０.９％生理盐水冲洗 ３
次ꎬ配制成 １００ 条􀅰ｍＬ－１的线虫悬浮液ꎬ在 ２４ 孔板

中每孔加入 ０.５ ｍＬ 的线虫悬浮液ꎬ再加入等量药

液ꎬ以背景溶液作为空白对照ꎬ设置 ３ 个平行试验ꎬ
分别于处理后 １２、２４、３６ 和 ４８ ｈꎬ在体视显微镜下

观察线虫的存活状况ꎮ 虫体运动且为 Ｓ 形判定为

活虫ꎮ 由于线虫存在假死现象ꎬ对虫体不运动且身

体僵直的线虫采用针刺法反复刺激ꎬ若仍僵直不

动ꎬ判定为死虫ꎮ 计算死亡率和校正死亡率(尹晓

燕等ꎬ２０１３)ꎮ
死亡率 / ％ ＝(死虫数 /供试虫数)×１００ꎻ
校正死亡率 / ％ ＝[(处理组死亡率￣对照组死亡
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率) / (１￣对照组死亡率)]×１００ꎮ
１.２.２　 马尾松松枝水培试验 　 将 ４ 种活性化合物

分别配制成质量分数为 １ ｍｇ􀅰ｍＬ－１的溶液ꎬ然后取

２００ ｍＬ 药液装入 ３００ ｍＬ 的三角瓶中ꎬ并将处理好

的健康松枝插入药液中ꎬ瓶口用脱脂棉密封ꎮ 并设

置 ＣＫ(蒸馏水)处理、“ＣＫ＋松材线虫”处理作对照ꎮ
参考王玉嫱等(１９８５)方法ꎬ选用截枝套管法接种线

虫:选择松枝的一个侧枝ꎬ剪掉离主枝约 ５ ｃｍ 的枝

梢ꎬ使截面朝上ꎬ在截面处包裹少许脱脂棉ꎬ覆盖长

度约 １０ ｃｍ 的乳胶管ꎬ用绳子将乳胶管的基部绑

住ꎬ从管口接种松材线虫悬浮液(约 １０００ 条)ꎬ然后

用湿润的脱脂棉塞住管口ꎬ以保持乳胶管内的湿

度ꎮ 接种后ꎬ每 ３ ｄ 观察一次松枝外部病症ꎬ观察

１２ ｄꎬ设置 ３ 个平行试验ꎮ 参考谈家金和冯志新

(２００１)、翁群芳等(２００５)方法ꎬ对各松枝病情分级

并计算病情指数ꎬ病情分为 ０ 级:针叶绿色ꎬ松枝正

常ꎻ１ 级:松枝 １ / ４ 以下针叶发黄ꎻ２ 级:松枝 １ / ４ ~
３ / ４ 针叶发黄ꎻ３ 级:松枝 １ / ４ 以上针叶发黄ꎬ１ / ２ 以

下针叶枯萎ꎻ４ 级:松枝 １ / ２ 以上针叶枯萎ꎬ松枝濒

死或死亡ꎮ

病情指数 / ％ ＝
∑(Ｘ ｉ×ａｉ)
∑(Ｘ ｉ×ａｍａｘ)

×１００

式中ꎬＸ ｉ 为各病级的松枝数ꎬａｉ 为各病级ꎬａｍａｘ为最

高病级ꎮ
１.２.３　 对松材线虫酶活力的影响　 取 ４ ｍＬ 松材线

虫(约 １０ 万条)ꎬ分别加入 １ ｍＬ 配制好的药物溶

液ꎬ溶液的终浓度为药物 ４８ ｈ 的半致死浓度ꎬ充分

混匀ꎬ以背景溶液作为对照ꎬ每处理设 ３ 次重复ꎮ
将各管置于 ２８ ℃ 培养箱中避光培养ꎬ分别于 １２、
２４、３６ 和 ４８ ｈ 充分摇匀后取出 １ ｍＬꎬ４０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１

离心 ５ ｍｉｎꎬ去上清ꎬ无菌水清洗 ３ 次ꎮ 加入适量生

理盐水冰浴匀浆ꎬ２５００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 １０ ｍｉｎ 后取上

清ꎬ生理盐水定容至 １ ｍＬꎮ 使用考马斯亮蓝 Ｇ２５０
染色法测定线虫匀浆液的蛋白含量ꎬ并根据酶试剂

盒说明测定酶的活性ꎬ设置 ３ 个平行试验(吴佳雯

等ꎬ２０２２)ꎮ
１.３　 数据分析

利用 Ｇｒａｐｈｐａｄ Ｐｒｉｓｍ ８.０ (ＧｒａｐｈＰａｄ Ｓｏｆｔｗａｒｅꎻ
美国)处理数据、图表ꎮ 采用 Ｇｒａｐｈｐａｄ Ｐｒｉｓｍ ８.０ 软

件计算半数致死浓度(ＬＣ５０)、进行方差分析(ａｎａｌｙ￣
ｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅꎬ ＡＮＯＶＡ)ꎬ使用 Ｔｕｋｅｙ 检验 ( Ｐ ＝

０.０５)比较数据之间的差异显著性ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 对松材线虫的杀虫活性

将松材线虫置于不同系列浓度(０. ５０、０. ２５、
０.１０和 ０.０５ ｍｇ􀅰ｍＬ－１)的药物溶液中ꎬ浸渍处理后

１２、２４、３６ 和 ４８ ｈꎬ分别观察松材线虫的存活状况并

计算校正死亡率(图 １)ꎮ 图 １ 表明ꎬ药物对松材线

虫的毒杀活性随着样品浓度的提高而增加ꎬ其中杀

线活性由高到低依次为盐酸左旋咪唑、盐酸四咪

唑、烟碱、酒石酸噻吩嘧啶ꎮ 在 ０.５０ ｍｇ􀅰ｍＬ－１浓度

下ꎬ４ 种药物水溶液浸渍处理松材线虫 ４８ ｈ 后ꎬ均
表现出良好的杀虫活性ꎬ其中盐酸左旋咪唑、盐酸

四咪唑、烟碱 ３ 种药物水溶液浸渍处理松材线虫 ４８
ｈ 后ꎬ松材线虫的校正死亡率为 １００％ꎮ
２.２　 半致死浓度 ＬＣ５０

运用 Ｇｒａｐｈｐａｄ Ｐｒｉｓｍ ８.０ 对松材线虫暴露于药

物溶液中的校正死亡率数据进行拟合ꎬ得到 ＬＣ５０值

以及毒力回归方程(表 １)ꎮ 结果显示ꎬ药物溶液对

不同处理时间点对松材线虫均表现出显著的杀虫

活性ꎬ在 ４８ ｈ 时松材线虫死亡率达到最高值ꎬ盐酸

四咪唑、酒石酸噻吩嘧啶、盐酸左旋咪唑、烟碱的

ＬＣ５０值分别为 ０.０９、０.３１、０.０８、０.１４ ｍｇ􀅰ｍＬ－１ꎮ
２.３　 松枝水培试验结果

松枝水培试验结果表明(表 ２)ꎬ处理 ３ ｄ 后ꎬ４
种烟碱受体激动剂处理组松枝均不发病ꎬ病情指数

为 ０ꎬ与 ＣＫ 处理组的病情指数相同ꎬ“ＣＫ＋线虫”处
理组开始出现针叶失水病情ꎻ处理 ６ ｄ 后ꎬ盐酸左旋

咪唑、盐酸四咪唑、烟碱、ＣＫ 处理组松枝均不发病ꎬ
病情指数为 ０ꎬ酒石酸噻吩嘧啶处理组个别枝叶有

失水情况ꎬ“ＣＫ＋线虫”松枝枝叶变黄萎蔫ꎬ病情指

数为 ６５％ꎻ处理 ９ ｄ 后ꎬ盐酸左旋咪唑、盐酸四咪

唑、烟碱、ＣＫ 处理组松枝均不发病ꎬ病情指数为 ０ꎬ
酒石酸噻吩嘧啶处理组部分枝叶变黄ꎬ病情指数为

１９％ꎬ“ＣＫ＋线虫”松枝枝叶持续变黄萎蔫ꎬ病情指

数为 ７５％ꎻ处理 １２ ｄ 后ꎬ盐酸左旋咪唑、盐酸四咪

唑、烟碱、ＣＫ 处理组松枝均不发病ꎬ病情指数为 ０ꎬ
酒石酸噻吩嘧啶处理组部分枝叶变黄ꎬ病情指数为

３１％ꎬ“ＣＫ＋线虫”松枝枝叶完全变黄萎蔫ꎬ病情指

数为 １００％ꎮ 整体结果可看出ꎬ４ 种烟碱受体激动

剂水溶液对松材线虫引起的松树萎蔫病有一定的

防治效果ꎬ能明显延缓松材线虫病的发展ꎮ
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图 １　 ４ 种药物对松材线虫的校正死亡率
Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｒｒｅｃｔｅｄ ｍｏｒｔａｌｉｔｙ ｏｆ ｐｉｎｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｄｒｕｇｓ ａｇａｉｎｓｔ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ　 　

　 　 Ａ:盐酸四咪唑ꎻＢꎻ酒石酸噻吩嘧啶ꎻＣ:盐酸左旋咪唑ꎻＤ:烟碱ꎮ 同组不同小字母表示 ０.０５ 水平上差异显著ꎮ
Ａ: Ｔｅｔｒａｉｍｉｄａｚｏｌｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅꎻ Ｂ: Ｔｈｉｏｐｈｅｎｅ ｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ ｔａｒｔｒａｔｅꎻ Ｃ: Ｌｅｖａｍｉｓｏｌｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅꎻ Ｄ: Ｎｉｃｏｔｉｎｅ.

Ｄａｔａ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.

表 １　 ４ 种药物毒杀松材线虫作用 ４８ ｈ 的 ＬＣ５０值
Ｔａｂｌｅ １　 ＬＣ５０ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｄｒｕｇｓ ａｇａｉｎｓｔ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ

药剂
Ｄｒｕｇｓ

斜率±标准误
Ｓｌｏｐｅ±ＳＥ

半致死浓度(９５％置信限)
ＬＣ５０(９５％ ＣＬ) / (ｍｇ􀅰ｍＬ－１) Ｒ２ χ２ Ｐ ｄｆ

盐酸四咪唑 Ｔｅｔｒａｉｍｉｄａｚｏｌｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄ ２.８５６±０.４３１ ０.０９ (０.０７~０.１１) ０.８６７８ ２.６４０ ０.２６７ ２
酒石酸噻吩嘧啶 Ｐｙｒａｎｔｅｌ ｔａｒｔｒａｔｅ ｓａｌｔ １.０６１±０.１８８ ０.３１ (０.２５~０.３８) ０.９６７０ ０.３６８ ０.８３２ ２
盐酸左旋咪唑 Ｌｅｖａｍｉｓｏｌｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ０.０４４±１７３.０００ ０.０８ (０.０５~０.１１) ０.９１４２ ０.０４９ ０.９７６ ２
烟碱 Ｎｉｃｏｔｉｎｅ ３.１２７±０.３９７ ０.１４ (０.１１~０.１７) ０.８９２１ ２.３４３ ０.３１０ ２

表 ２　 ４ 种药物水溶液对松枝试验病情指数的影响
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｄｒｕｇ ａｑｕｅｏｕｓ ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ ｏｎ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｐｉｎｅ ｂｒａｎｃｈ ｔｅｓｔ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

病情指数 Ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎｄｅｘ / ％
３ ｄ ６ ｄ ９ ｄ １２ ｄ

盐酸四咪唑 Ｔｅｔｒａｉｍｉｄａｚｏｌｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄ ０.００ ０.００ ０.００ ０.００
酒石酸噻吩嘧啶 Ｐｙｒａｎｔｅｌ ｔａｒｔｒａｔｅ ｓａｌｔ ０.００ ０.００ １９.００ ３１.００
盐酸左旋咪唑 Ｌｅｖａｍｉｓｏｌｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ０.００ ０.００ ０.００ ０.００
烟碱 Ｎｉｃｏｔｉｎｅ ０.００ ０.００ ０.００ ０.００
ＣＫ＋松材线虫 ＣＫ＋ｎｅｍａｔｏｄｅ ０.００ ６５.００ ７５.００ １００.００
ＣＫ ０.００ ０.００ ０.００ ０.００

２.４　 对松材线虫酶活力的影响

２.４.１　 对松材线虫乙酰胆碱酯酶活性的影响 　 松

材线虫乙酰胆碱酯对药物非常敏感ꎬ处理过程中ꎬ
对照组 ＡＣｈＥ 酶活力变化平缓ꎬ４ 组给药处理组

ＡＣｈＥ 酶活力均呈下降趋势ꎬ６ ｈ 时给药组酶活力低

于对照组(Ｐ<０.０５)ꎬ但给药组与对照组酶活力相差

较小ꎮ ６~４８ ｈ 间ꎬ给药组酶活力急剧下降ꎬ整个过

程中酶活力显著低于对照组(Ｐ<０.０５)(图 ２Ａ)ꎮ
２.４.２　 对松材线虫三磷酸腺苷酶活性的影响 　 由

图 ２Ｂ 可知ꎬ给药处理组与对照组变化趋势相对一

致ꎬ均处于下降趋势ꎬ给药处理组的 ＡＴＰ 酶活力在

不同时间点均低于对照组的 ＡＴＰ 酶活力ꎬ并且存在
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显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
２.４.３　 对松材线虫超氧化物歧化酶的影响　 图 ２Ｃ
显示ꎬ在松材线虫暴露 １２ ｈ 之前ꎬ给药处理组松材

线虫的超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)活力显著高于对照

组(Ｐ<０.０５)ꎬ在 １２ ｈ 时ꎬ对照组松材线虫的 ＳＯＤ 酶

活力相近给药处理组ꎬ但是随着中毒时间的延长ꎬ
给药处理组 ＳＯＤ 酶活力逐渐被抑制ꎬ而对照组

ＳＯＤ 酶活力有小幅度提升ꎬ对照组 ＳＯＤ 酶活力高

于给药处理组(Ｐ<０.０５)ꎬ表明 ４ 种药物均可以抑制

松材线虫的 ＳＯＤ 的活性ꎮ
２.４.４　 对松材线虫过氧化氢酶活性的影响　 图 ２Ｄ
显示ꎬ在松材线虫暴露前期ꎬ给药处理组松材线虫

的 ＣＡＴ 酶活力显著高于对照组(Ｐ<０.０５)ꎬ在 １２ ~
２４ ｈ 间的某个时间节点ꎬ３ 组松材线虫的 ＣＡＴ 活力

相近ꎬ但是随着中毒时间的延长ꎬ给药处理组 ＣＡＴ
酶活力逐渐被抑制ꎬ对照组 ＣＡＴ 酶活力高于给药

处理组(Ｐ<０.０５)ꎮ

图 ２　 ４ 种药物对松材线虫体内乙酰胆碱酯酶(Ａ)、磷酸腺苷酶(Ｂ)、超氧化物歧化酶(Ｃ)和
过氧化氢酶(Ｄ)活性的影响

Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｄｒｕｇｓ ｏｎ ＡｃｈＥ (Ａ)ꎬ ＡＴＰ (Ｂ)ꎬ ＳＯＤ (Ｃ) ａｎｄ ＣＡＴ (Ｄ) ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｂ. ｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ

３　 讨论
盐酸四咪唑、酒石酸噻吩嘧啶、盐酸左旋咪唑

是兽医学常用的抗蠕虫药ꎬ烟碱是农用杀虫剂的重

要成分ꎬ可用于寄生虫防治ꎮ 盐酸左旋咪唑属于去

极化神经肌肉阻断药ꎬ具有明显的烟碱样作用ꎬ即
作用于蠕虫或昆虫烟碱受体ꎬ产生拟胆碱作用ꎬ一
般表现症状为肌束颤动、肌力减退、肌痉挛、呼吸肌

麻痹等ꎮ 盐酸左旋咪唑可使肠道蠕虫单个肌细胞

去极化ꎬ峰电位发放频率增加ꎬ导致虫体痉挛性麻

痹ꎬＺｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. (２０１９)首次提出盐酸左旋咪唑对秀

丽隐杆线虫 Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓ ｅｌｅｇａｎｓ 乙酰胆碱受体耐

药突变体起作用ꎮ 后来证实ꎬ盐酸左旋咪唑选择性

作用于秀丽隐杆线虫体肌和神经上的烟碱乙酰胆

碱受体ꎬ导致秀丽隐杆线虫收缩和痉挛性麻痹(Ｄｕ￣
ｇｕｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６ꎻ Ｔｕｒａｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 烟碱有很强

的内吸活性、胃毒性和触杀毒性ꎬ对寄生虫的乙酰

胆碱受体有很强的亲和性ꎬ与寄生虫的乙酰胆碱受

体竞争性结合ꎬ使乙酰胆碱不能正常传导、阻断神

经、窒息死亡ꎮ 酒石酸噻吩嘧啶与盐酸四咪唑的相

关研究较少ꎬ但现有文献表明其有较好的杀寄生虫
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效果(吴国涛ꎬ２０１５)ꎮ
线虫在受到外源性伤害时ꎬ其体内与代谢相关

的酶活性会发生改变(韩双双等ꎬ２０２０ꎻ 侯金丽和

冯欣ꎬ２０１４)ꎮ ＡＣｈＥ 是一种参与神经传递的重要蛋

白质ꎬ是有机磷酸盐和氨基甲酸盐类杀虫剂的重要

靶标(Ｔｈａｐａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 本研究中给药处理组显

著了抑制 ＡＣｈＥ 酶活力ꎬ推测给药处理增加突触间

隙内乙酰胆碱含量ꎬ增强了乙酰胆碱的生理作用ꎮ
另外ꎬ作为胆碱能 Ｎ 受体激动剂致离子通道开放ꎬ
产生去极化离子流ꎬ使神经细胞处于激动状态ꎮ ４
种烟碱受体激动剂不能被乙酰胆碱失活ꎬ从而导致

突触后受体永久性开放ꎬ其持效作用导致线虫神经

系统失调ꎬ产生痉挛性麻痹ꎬ影响线虫细胞功能、新
陈代谢和信号转导ꎬ最终导致线虫死亡ꎮ ＡＴＰ 是一

种与物质运送、能量转换以及信息传递相关的蛋白

酶ꎬ与机体代谢密切相关ꎬ也是菊酯类杀虫剂的主

要作用靶标之一(刘文斌等ꎬ２０２２)ꎮ 由于 ＡＴＰ 是

能量转换的关键酶ꎬ推测当 ＡＴＰ 酶活力被抑制时ꎬ
线虫生命活动所需要的能量不能被满足ꎬ最终导致

线虫死亡ꎮ ＳＯＤ、ＣＡＴ 等抗氧化酶有助于抵消活性

氧在细胞和分子水平上引起氧化损伤的毒性ꎮ
ＳＯＤ 是松材线虫体内的一种富含金属离子的抗氧

化酶ꎬ当 ＳＯＤ 含量充足时ꎬ自由基被俘获ꎬ细胞处

于健康状态ꎬ但是当 ＳＯＤ 含量缺失或不足时ꎬ细胞

受自由基侵害ꎬ发生变异、衰老或死亡ꎮ 当松材线

虫的 ＳＯＤ 活性受到抑制时ꎬ将会影响线虫体内清

除氧自由基的效率ꎬ从而造成线虫体内毒素堆积ꎬ
使细胞膜产生过氧化ꎬ导致线虫细胞正常的生理代

谢遭到干扰ꎬ最终线虫死亡(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ
ＣＡＴ 是一种四亚基血红素酶ꎬ是松材线虫体内的解

毒相关酶ꎮ 松材线虫体内的过氧化氢对细胞高度

有害ꎬ其积累将导致 ＤＮＡ、蛋白质和脂质的氧化ꎬ从
而导致细胞凋亡ꎮ ＣＡＴ 通过将过氧化氢分解为水

和分子氧来阻止细胞产生活性氧ꎬ使细胞免受过氧

化氢的伤害(Ｍａｈａｓｅｔｇ ＆ Ｋｕｚｍｉｎｏｖꎬ２０１７)ꎮ 给药处

理组线虫前期 ＣＡＴ 酶活力明显高于对照组以满足

松材线虫中毒后的解毒需求ꎬ但是随着中毒时间的

延长ꎬ给药组 ＣＡＴ 酶活力逐渐被抑制ꎬ松材线虫在

药物的作用下体内的过氧化氢得不到分解ꎬ从而在

体内积累ꎬ产生毒性很大的氢氧自由基ꎬ细胞功能

受损ꎬ最终线虫死亡ꎮ
本研究采用室内浸渍法测定 ４ 种烟碱受体激

动剂对松材线虫的毒杀作用ꎬ研究表明ꎬ４ 种化合物

对松材线虫具有较强的致死作用ꎬ马尾松水培试验

结果显示ꎬ４ 种烟碱受体激动剂水溶液对松材线虫

引起的松树萎蔫病有一定的防治效果ꎬ对松材线虫

体内代谢活动相关酶(ＡｃｈＥ、ＳＯＤ、ＡＴＰ、ＣＡＴ)活性

均有不同程度的抑制作用ꎮ 对 ４ 种烟碱受体激动

剂毒杀松材线虫的作用机制有待深入研究明确ꎮ
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摘要: 【目的】假苍耳是一种恶性入侵杂草ꎬ预测其在新疆地区的潜在适生区并进行风险评估ꎬ旨在为其

科学防控提供参考ꎮ 【方法】采用 ＭａｘＥｎｔ 模型与 ＡｒｃＧＩＳ １０.４ 软件进行分析ꎬ预测假苍耳在新疆的潜在分

布区ꎬ并划分风险等级ꎮ 运用多指标综合评估方法ꎬ对假苍耳的危害风险性进行综合分析评估ꎮ 【结果】
假苍耳在新疆的适生区主要在北疆地区ꎬ适生区范围较广ꎮ 高适生区主要包括克拉玛依市、昌吉回族自

治州北部及塔城地区中部ꎮ 年平均温(ｂｉｏ１)、最干季平均温(ｂｉｏ９)、最冷季平均温(ｂｉｏ１１)及最热季平均

温(ｂｉｏ１０)是影响假苍耳分布的主要环境因子ꎮ 假苍耳的危险性综合评价值为 ２.２３８ꎬ属于高度危险的有

害生物ꎮ 【结论】假苍耳目前在新疆仅分布在塔城地区ꎬ预测结果表明其在北疆地区继续扩散的趋势较大ꎬ需要提前制定好

相应的管理和控制措施ꎮ
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ｔｈｉｉｆｏｌｉａ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ. Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙꎬ ｔｈｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｉｓｋ ｌｅｖｅｌｓ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ. Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｔｈｅ ｍｕｌｔｉ￣ｉｎｄｅｘ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｖａｌｕ￣
ａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｗａｓ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ｔｏ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｌｙ ａｎａｌｙｚｅ ａｎｄ ａｓｓｅｓｓ ｔｈｅ ｈａｚａｒｄ ｒｉｓｋ ｏｆ Ｃ. ｘａｎｔｈｉｉｆｏｌｉａ. 【Ｒｅｓｕｌｔ】 Ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ ｆｏｒ
Ｃ. ｘａｎｔｈｉｉｆｏｌｉａ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｉｓ ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｌｙ ｓｉｔｕａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈｅｒｎ ｒｅｇｉｏｎꎬ ｃｏｖｅｒｉｎｇ ａ ｗｉｄｅ ｅｘｐａｎｓｅ. Ｈｉｇｈｌｙ ａｄａｐｔａｂｌｅ ａｒｅａｓ ｉｎｃｌｕｄｅ
Ｋａｒａｍａｙ Ｃｉｔｙꎬ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈｅｒｎ ｐａｒｔ ｏｆ Ｃｈａｎｇｊｉ Ｈｕｉ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｅｎｔｒａｌ ｐａｒｔ ｏｆ Ｔａｃｈｅｎｇ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ. Ｋｅｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ. ｘａｎｔｈｉｉｆｏｌｉａ ｅｎｃｏｍｐａｓｓ ｔｈｅ ａｎｎｕａｌ ａｖｅｒａｇｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ (ｂｉｏ１)ꎬ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎ
ｔｈｅ ｄｒｉｅｓｔ ｓｅａｓｏｎ (ｂｉｏ９)ꎬ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｌｄｅｓｔ ｓｅａｓｏｎ (ｂｉｏ１１)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｈｏｔｔｅｓｔ ｓｅａｓｏｎ
(ｂｉｏ１０). Ｔｈｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｖａｌｕｅ ｏｆ Ｃ. ｘａｎｔｈｉｉｆｏｌｉａ ｉｓ ２.２３８ꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｉｔｓ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｓ ａ ｈｉｇｈｌｙ ｄａｎｇｅｒｏｕｓ
ｐｅｓｔ. 【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】 Ｔｈｏｕｇｈ Ｃ. ｘａｎｔｈｉｉｆｏｌｉａ ｉｓ ｃｏｎｆｉｎｅｄ ｔｏ Ｔａｃｈｅｎｇꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇꎬ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｕｇｇｅｓｔ ａ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ｏｆ ｉｔｓ
ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｐｒｏａｃｔｉｖｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｄｅｖｉｓｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇｌｙ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃｙｃｌａｃｈａｅｎａ ｘａｎｔｈｉｉｆｏｌｉａꎻ ＭａｘＥｎｔ ｍｏｄｅｌꎻ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔꎻ Ｘｉｎｊｉａｎｇ

生物安全学报(中英文) ２０２４ꎬ ３３(１): ５４－５９
ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＢＩＯＳＡＦＥＴＹ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｊｂｓｃｎ.ｎｅｔ

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



　 　 随着全球化进程的发展ꎬ生物入侵的危害日趋

严重(Ｐａｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ 外来入侵植物会威胁本

土物种正常生长ꎬ导致生物多样性的减少甚至丧

失ꎬ破坏当地自然生态系统的平衡ꎮ 假苍耳 Ｃｙｃｌａ￣
ｃｈａｅｎａ ｘａｎｔｈｉｉｆｏｌｉａ (Ｎｕｔｔａｌｌ) Ｆｒｅｓｅｎｉｕｓ 是一年生菊

科植物ꎬ原产自北美洲ꎬ是我国入境植物检疫性有

害杂草之一(李凤兰等ꎬ２０２０)ꎬ于 ２０ 世纪 ８０ 年代

首次在我国辽宁省发现ꎬ之后主要分布在东北地

区、山东、新疆等地(王丽娟等ꎬ２０２１)ꎮ ２０１２ 年 ８
月ꎬ杜珍珠等(２０１７)在新疆塔城市发现该植物ꎮ 假

苍耳具有较强的环境适应能力ꎬ不论是在干旱瘠薄

的道路边ꎬ还是在肥沃的土壤里均能生长ꎬ破坏本

地的生态环境(许志东等ꎬ２０１２)ꎮ 假苍耳入侵大豆

Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ (Ｌ.) Ｍｅｒｒ.、玉米 Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌｉｎｎ.、向日

葵 Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ａｎｎｕｕｓ Ｌ.和甜菜 Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌ.等农

田后ꎬ降低农作物品质ꎬ造成严重的经济损失(胡庆

华等ꎬ２０１１)ꎮ 其花粉也易引起枯草热病ꎬ危害人类

健康(Ｋｒｓｔｉｃ' ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎮ
ＭａｘＥｎｔ 模型在预测有害生物潜在分布区时ꎬ只

需要发生地的地理坐标数据ꎬ且在数据较少的情况

下就能达到较高的准确度 ( Ｐｈｉｌｌｉｐｓ ＆ Ｄｕｄ′ ｋꎬ
２００８)ꎮ 因此ꎬＭａｘＥｎｔ 模型已被广泛应用于外来入

侵生物在中国的潜在适生区分析ꎬ以及农业害虫、
天敌的适宜分布分析等(祝梓杰等ꎬ２０１７)ꎮ

新疆是我国农产品的重要生产基地(王野和孙

东升ꎬ２０１５)ꎬ为了避免假苍耳在新疆蔓延范围扩

大、危害加重ꎬ本文采用 ＭａｘＥｎｔ 模型与 ＡｒｃＧＩＳ 软

件对假苍耳传入新疆的适生区进行了预测ꎬ采用

ＲＯＣ 曲线(ｒｅｃｅｉｖｅｒ ｏｐｅｒａｔｉｎｇ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｃｕｒｖｅ)法
评价模型的准确率ꎬ运用刀切法( ｊａｃｋｋｎｉｆｅ)判断影

响假苍耳潜在适生区分布的主要环境变量ꎮ 通过

多指标综合评估方法ꎬ分析其入侵新疆的风险ꎬ以
期为新疆制定假苍耳的防控措施提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 假苍耳分布点数据收集与处理

在塔城市货场与巴克图口岸附近进行调查ꎬ利
用 ＧＰＳ 记录假苍耳发生地的地理坐标点ꎮ 此外ꎬ从
全球生物多样性信息机构网站(Ｇｌｏｂａｌ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｆａｃｉｌｉｔｙꎬ ＧＢＩＦ)下载假苍耳在全球的分

布资料ꎬ并通过查阅国内外公开发表的相关论文获

取已报道的假苍耳主要分布点地理信息ꎮ 将收集

到的分布点信息保存为 ＣＳＶ 格式的文件ꎬ并且按照

物种名、分布点的经度、纬度顺序保存ꎮ 为降低采

样偏差ꎬ采用 ＡｒｃＧＩＳ 软件进行缓冲区分析ꎬ最终获

得筛选后的有效分布点 ９５ 个ꎮ
１.２　 环境变量

在 Ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ 网站(ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ. ｏｒｇ)
下载获得 １９ 个环境气候变量ꎬ 上述数据均为

１９５０—２０００ 年各环境变量的平均值ꎬ其空间分辨率

为 ３０ ｓꎮ 由于环境变量之间具有一定的相关性ꎬ易
产生多重共线性问题ꎬ对模型模拟结果造成影响

(卢林ꎬ ２０２２)ꎬ利用 ＳＰＳＳ 软件对环境变量进行

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数( ｒ)分析ꎮ 为了避免高度相关的

气候数据( ｒ>０.８) 对预测结果的影响ꎬ选择贡献率

较高的变量用于模型预测(毛俐慧ꎬ２０１７)ꎬ最终筛

选出 １２ 个环境变量用于 ＭａｘＥｎｔ 模型预测(表 １)ꎮ

表 １　 用于模型预测的环境变量
Ｔａｂｌｅ １　 Ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｍｏｄｅ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ
ｃｏｄｅ

变量名称
Ｖａｒｉａｂｌｅ ｎａｍｅ

ｂｉｏ１ 年平均温 Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
ｂｉｏ２ 月平均昼夜温差 Ｍｏｎｔｈｌｙ ｍｅａｎ ｄｉｕｒｎａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒａｎｇｅ
ｂｉｏ３ 等温性 Ｉｓｏｔｈｅｒｍａｌｉｔｙ
ｂｉｏ４ 温度季节变化的标准差 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａ￣

ｔｕｒｅ ｓｅａｓｏｎａｌ ｃｈａｎｇｅ
ｂｉｏ７ 温度年变化范围 Ｒａｎｇｅ ｏｆ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
ｂｉｏ８ 最湿季平均温 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｗｅｔｔｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ
ｂｉｏ９ 最干季平均温 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｒｉｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ
ｂｉｏ１０ 最热季平均温 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｗａｒｍｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ
ｂｉｏ１１ 最冷季平均温 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｌｄｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ
ｂｉｏ１２ 年降水量 Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ
ｂｉｏ１４ 最干月降水量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｄｒｉｅｓｔ ｍｏｎｔｈ
ｂｉｏ１８ 最暖季降水量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｗａｒｍｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ

１.３　 参数设置

参考丁新华等(２０１９)的方法ꎬ将假苍耳的分布

数据和筛选出的环境变量加载到 ＭａｘＥｎｔ 软件中ꎬ随
机抽取 ２５％的分布点数据设为测试集ꎬ其余 ７５％设

为训练集ꎬ选择刀切法中其他参数设为默认值ꎮ 本

次模拟运行 １０ 次ꎬ选取 １０ 次模拟的平均预测结果作

为对假苍耳潜在分布区预测的最终结果ꎮ 该模型预

测的结果为连续栅格数据ꎬ输出文件格式为 ＡＳＣⅡꎬ
再利用 ＡｒｃＧＩＳ 软件转换成 ｒａｓｔｅｒ 格式ꎬ利用自然间

断点分级法(Ｊｅｎｋｓ′ ｎａｔｕｒａｌ ｂｒｅａｋｓ)将假苍耳适生区

划分为 ４ 个等级:高适生区(Ｐ≥０.５)、中适生区(０.１
≤Ｐ<０.５)、低适生区(０.０５≤Ｐ<０.１)、非适生区(Ｐ<
０.０５)ꎬ最终得到假苍耳在新疆的潜在适生区ꎮ

ＲＯＣ 曲线下面积 ＡＵＣ (ａｒｅａ ｕｎｄｅｒ ｃｕｒｖｅ)值越
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大说明模型预测的结果越准确:０.５≤ＡＵＣ 值≤０.６
时ꎬ预测结果较差ꎻ０.６≤ＡＵＣ 值≤０.７ 时ꎬ预测结果

一般ꎻ０.７≤ＡＵＣ 值≤０.８ 时ꎬ预测结果较准确ꎻ０.８
≤ＡＵＣ 值≤０.９ 时ꎬ预测结果很准确ꎻ０.９≤ＡＵＣ 值

≤１.０ 时ꎬ预测结果为极准确(许志东等ꎬ２０１２)ꎮ
１.４　 假苍耳风险性评估

参照蒋青等(１９９５)建立的有害生物风险性评

估体系ꎬ并根据假苍耳的生物学特性及其研究结

果ꎬ将该杂草的风险评估指标设为 ５ 个一级指标和

１６ 个二级指标ꎮ 对每个二级指标进行赋分ꎬ再计算

得出一级指标的数值ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 ＲＯＣ 曲线的精度评价

本研究 ＡＵＣ 平均值为 ０.９８０ (图 １)ꎬ表明预测

结果极准确ꎮ

图 １　 ＲＯＣ 曲线验证 ＭａｘＥｎｔ 预测结果

所得的 ＡＵＣ 值
Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ＲＯＣ ｃｕｒｖｅ ｖｅｒｉｆｉｅｓ ｔｈｅ ＡＵＣ ｖａｌｕｅ

ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ＭａｘＥｎｔ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

２.２　 环境变量的重要性分析

本研究选取 １２ 个环境因子ꎬ完成基于 ＭａｘＥｎｔ
模型对假苍耳在新疆潜在分布区的建模工作ꎮ 由

刀切法检验结果(图 ２)可得ꎬ仅使用单一环境变量

时ꎬ对正规化训练增益影响较大的环境变量为年平

均温(ｂｉｏ１)、最干季平均温( ｂｉｏ９)、最冷季平均温

(ｂｉｏ１１)、最热季平均温(ｂｉｏ１０)ꎬ说明它们是影响假

苍耳分布的主要环境因子ꎮ

图 ２　 环境变量的刀切法测试
Ｆｉｇ.２　 Ｊａｃｋｋｎｉｆｅ ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

２.３　 假苍耳在新疆潜在分布区的预测结果

基于 ＭａｘＥｎｔ 预测的结果ꎬ对假苍耳的适生区

进行等级划分ꎮ 假苍耳在新疆的适生区主要在北

疆地区ꎬ其中高适生区包括克拉玛依市、昌吉回族

自治州北部及塔城地区中部ꎻ中适生区包括阿勒泰

地区西部、塔城地区、昌吉回族自治州、哈密市北

部、吐鲁番市北部及博尔塔拉蒙古自治州东部ꎻ低
适生区包括阿勒泰地区中部及西部、塔城地区、昌
吉回族自治州、乌鲁木齐市北部及中部、伊犁哈萨

克自治州中部、阿克苏地区东部、吐鲁番市中部及

北部、巴音郭楞蒙古自治州北部部分区域及哈密市

西部、东北部区域ꎮ
２.４　 假苍耳风险性评估

根据假苍耳的国内外分布、潜在危害性、经济

重要性、传播可能性及危害与控制等因素进行综合

评估ꎬ各评估指标详见表 ２ꎮ
国外分布:假苍耳原产于北美洲ꎬ现已广泛分

布在欧洲、大洋洲及亚洲多个国家(ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｃａ￣
ｂｉ.ｏｒｇ / ｉｓｃ)ꎮ 赋分 ２ 分ꎮ

国内分布:假苍耳广泛分布于我国东北地区ꎬ
在辽宁省沈阳市、黑龙江省哈尔滨市及新疆省塔城

市等均发现其分布(贾晶ꎬ２００７)ꎮ 赋分 ２ 分ꎮ
潜在的经济意义:假苍耳入侵大豆、玉米、向日

葵、甜菜等农田后ꎬ降低农作物品质ꎬ造成严重的经
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济损失(胡庆华ꎬ２０１１)ꎮ 赋分 ３ 分ꎮ 其他检疫性有

害生物的媒介:假苍耳不传带其他检疫性有害生

物ꎮ 赋分 ０ 分ꎮ
国际检疫地位:美国、澳大利亚、加拿大、俄罗

斯、瑞士、塞尔维亚、波兰、德国、法国等将假苍耳列

为有害杂草(Ｅｗａｌｄ ＆ Ｄａｎｉｅｌꎬ１９９９)ꎮ 赋分 ２ 分ꎮ
受害寄主的种类:假苍耳主要危害的作物有大

豆、玉米、向日葵、甜菜等(郑国良和孟庆国ꎬ２００９)ꎮ
赋分 １ 分ꎮ

受害寄主的种植面积:在我国大豆、玉米、向日

葵、甜菜总种植面积大于 ３５０ 万 ｈｍ２ꎮ 赋分 ３ 分ꎮ
受害寄主的经济价值:大豆、甜菜、向日葵是重

要的经济作物ꎬ玉米是重要的粮食作物ꎬ经济价值

高ꎮ 赋分 ３ 分ꎮ
截获可能性:近年来ꎬ我国各海关陆续检测出

假苍耳种子ꎬ如常州检验检疫局工作人员在进境羊

毛的下脚料中发现大量假苍耳种子 (许志东ꎬ
２０１２)ꎮ 赋分 ３ 分ꎮ

运输中的存活性:假苍耳适应性强ꎬ不易受环

境变化的影响ꎬ种子活力高ꎮ 赋分 ３ 分ꎮ
国外分布范围:假苍耳现已广泛分布在北美

洲、欧洲、大洋洲及亚洲多个国家ꎮ 赋分 ２ 分ꎮ
国内定殖及适生范围:假苍耳在我国适生区较

广ꎬ我国的华北地区、东北地区、华东地区、华中地

区、西南地区、西北地区均存在适生区 (许志东ꎬ
２０１２)ꎮ 赋分 ３ 分ꎮ

传播扩散能力:假苍耳能够产生大量种子ꎬ平均

单株产生种子量达 ５５２８９.８ 个ꎬ种子远距离传播主要

靠交通工具携带传播(赵吉柱ꎬ２０１０)ꎮ 赋分 ２ 分ꎮ
检疫鉴定的难度:假苍耳可通过目测或镜检鉴

定ꎮ 赋分 ２ 分ꎮ
除害处理的难度:草甘膦对假苍耳有较好的防

除作用ꎬ加入生物助剂ꎬ最大株防效为９８.０３％ ~
９９.２８％(赵微和陶波ꎬ２０１０)ꎮ 赋分 １ 分ꎮ

根除难度:根除假苍耳成本较高ꎮ 赋分 ２ 分ꎮ

表 ２　 假苍耳风险评估指标
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｃ. ｘａｎｔｈｉｉｆｏｌｉａ

一级指标
Ｐｒｉｍａｒｙ ｉｎｄｅｘ

二级指标
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｉｎｄｅｘ

评价标准
Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ

赋值
Ｓｃｏｒｅ

Ｐ１国内外分布状况
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｔ ｈｏｍｅ ａｎｄ ａｂｒｏａｄ

Ｐ１１国外分布
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｂｒｏａｄ

２０％~５０％ ２

Ｐ１２国内分布
Ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

０％~２０％ ２

Ｐ２潜在危害性
Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄａｍａｇｅ

Ｐ２１潜在的经济意义
Ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ

重要 Ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ３

Ｐ２２其他检疫性有害生物的媒介
Ｖｅｃｔｏｒｓ ｆｏｒ ｏｔｈｅｒ ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ ｐｅｓｔｓ

否 Ｎｏ ０

Ｐ２３国际检疫地位
Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ ｓｔａｔｕｓ

１０ 国以上 Ｍｏｒｅ ｔｈａｎ １０ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ ２

Ｐ３受害寄主重要性
Ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｄａｍａｇｅｄ ｈｏｓｔ

Ｐ３１受害寄主的种类
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｈｏｓｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

４ 种 Ｆｏｕｒ ｋｉｎｄｓ １

Ｐ３２受害寄主的种植面积
Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ ｄａｍａｇｅｄ ｈｏｓｔ

>３５０ 万 ｈｍ２>３.５ ｍｉｌｌｉｏｎ ｈｍ２ ３

Ｐ３３受害寄主的经济价值
Ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｄａｍａｇｅｄ ｅｃｏｎｏｍｉｃｓ

经济价值高 Ｈｉｇｈ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｖａｌｕｅ ３

Ｐ４传入定殖扩散可能性
Ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ ｈａｂｉｔｕａｔｅｄ ａｎｄ

Ｐ４１截获可能性
Ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｉｎｔｅｒｃｅｐｔｉｏｎ

经常被截获 Ｏｆｔｅｎ ｉｎｔｅｒｃｅｐｔｅｄ ３

ｄｉｓｐｅｒｓｅｄ ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙ Ｐ４２运输中的存活性
Ｓｕｒｖｉｖｉｎｇ ｒａｔｅ ｄｕｒｉｎｇ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ

>４０％ ３

Ｐ４３国外分布范围
Ｆｏｒｅｉｇｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｎｇｅ

２０％~５０％ ２

Ｐ４４国内定殖及适生范围
Ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｒａｎｇｅ

>５０％ ３

Ｐ４５传播扩散能力
Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｓｐｒｅａｄ ｃａｐａｃｉｔｙ

主要通过交通工具携带长距离传
播 Ｍａｉｎｌｙ ｃａｒｒｉｅｄ ｂｙ ｖｅｈｉｃｌｅｓ ｏｖｅｒ
ｌｏｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ

２
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续表 ２　

一级指标
Ｐｒｉｍａｒｙ ｉｎｄｅｘ

二级指标
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｉｎｄｅｘ

评价标准
Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ

赋值
Ｓｃｏｒｅ

Ｐ５风险管理的效率
Ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｒｉｓｋ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ

Ｐ５１检疫鉴定的难度
Ｔｈｅ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔｙ ｏｆ ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

可靠性较高但费时 Ｈｉｇｈ ｒｅｌｉａｂｉｌｉｔｙ
ｂｕｔ ｔｉｍｅ ｃｏｎｓｕｍｉｎｇ

２

Ｐ５２除害处理的难度
Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔｙ ｏｆ ｐｅｓｔ

除害率在 ５０％ ~ １００％ Ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ
ｒａｔｅ ｉｓ ５０％－１００％

１

Ｐ５３根除的难度
Ｅｌｉｍｉｎａｔｉｎｇ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔｙ ｏｆ ｐｅｓｔ

恶性杂草去除难度大ꎬ成本较高
Ｔｈｅ ｒｅｍｏｖａｌ ｏｆ ｍａｌｉｇｎａｎｔ ｗｅｅｄｓ ｉｓ
ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ ａｎｄ ｃｏｓｔｌｙ

２

　 　 参照蒋青等(１９９５)风险评估值计算公式:
Ｐ１ ＝ ０.５Ｐ１１＋０.５Ｐ１２ ＝ ２.０００
Ｐ２ ＝ ０.６Ｐ２１＋０.２Ｐ２２＋０.２Ｐ２３ ＝ ２.２００
Ｐ３ ＝ ｍａｘ(Ｐ３１ꎬＰ３２ꎬＰ３３)＝ ３.０００

Ｐ４ ＝
５ Ｐ４１×Ｐ４２×Ｐ４３×Ｐ４４×Ｐ４５ ＝ ２.５５１

Ｐ５ ＝(Ｐ５１＋Ｐ５２＋Ｐ５３) / ３ ＝ １.６６７

Ｒ＝ ５ Ｐ１×Ｐ２×Ｐ３×Ｐ４×Ｐ５ ＝ ２.２３８
根据我国有害生物危险性综合评价标准ꎬ将有

害生物危险程度分为 ４ 级:２.５≤Ｒ<３.０ꎬ特别危险ꎻ
２.４≤Ｒ<２.０ꎬ高度危险ꎻ１.９≤Ｒ<１.５ꎬ中度危险ꎻ１.４
≤Ｒ<１.０ꎬ低度危险ꎮ 假苍耳的危险性综合评价值

为 ２.２３８ꎬ属于高度危险的有害生物ꎮ

３　 讨论
许志东等(２０１２)采用 ＭａｘＥｎｔ 模型软件对假苍

耳在我国及世界的潜在适生区进行预测ꎬ结果表

明ꎬ假苍耳的适生区较广ꎬ世界范围内除南极洲外

均存在假苍耳的适生区ꎬ我国的华北、东北、华东、
华中、西南及西北地区均存在适生区ꎬ测试数据的

ＡＵＣ 值达到 ０.９２６ꎬ表明预测结果较精确ꎮ 但该预

测结果对新疆的适生区预测较为模糊ꎮ 本研究利

用 ＭａｘＥｎｔ 模型ꎬ基于假苍耳在全球的物种分布数

据和环境数据预测其在新疆的适生区ꎮ 结果表明ꎬ
假苍耳在新疆的适生区主要分布在北疆地区ꎬ这与

许志东等(２０１２)预测的假苍耳在新疆的适生区基

本一致ꎬ但本研究对新疆的预测区域更精准ꎬ对新

疆制定相应的防控措施具有更强的实际指导意义ꎮ
目前ꎬ应严格把控植物检疫关ꎬ做好疫情监测ꎬ

加强对经济和旅游热点地区环境的检查和管理ꎬ对
假苍耳的入侵要做到早发现ꎬ早铲除ꎬ防止其进一

步扩散蔓延(杜云安等ꎬ２０２０)ꎮ 处于苗期的假苍耳

可人工拔除ꎬ处于成熟期的假苍耳因其植株高大可

采用机械割除ꎮ 在假苍耳 ４ ~ ６ 叶期时施用草甘膦

加生物助剂、氟磺胺草醚加(ＮＨ４) ２ＳＯ４ꎬ最大株防

效均达到 ９５％以上(赵微和陶波ꎬ２０１０)ꎮ 利用紫穗

槐 Ａｍｏｒｐｈａ ｆｒｕｔｉｃｏｓａ Ｌ.、沙棘 Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ
Ｌ.、草地早熟禾 Ｐｏａ ｐｒａｔｅｎｓｉｓ Ｌ.等具有经济、绿化价

值的植物替代假苍耳属植物群落ꎬ可抑制假苍耳的

生长发育(杜珍珠等ꎬ２０１７)ꎮ
本研究中获得预测模型 ＡＵＣ 平均值为 ０.９８０ꎬ

表明该预测的准确性ꎮ 利用刀切法检验结果表明ꎬ
年平均温(ｂｉｏ１)、最干季平均温( ｂｉｏ９)、最冷季平

均温(ｂｉｏ１１)、最热季平均温(ｂｉｏ１０)对假苍耳的潜

在分布影响较大ꎬ说明温度是影响假苍耳分布的主

要环境因子ꎮ
本研究还采用多指标综合评估方法ꎬ通过对假

苍耳在国内外分布情况、潜在危害性、受害寄主重

要性、传入定殖扩散可能性和风险管理效率等方面

进行赋值计算ꎬ综合评估假苍耳入侵新疆的危险性

综合评价值为 ２.２３８ꎬ属于高度危险的有害生物ꎮ
但该评估体系未设置各个指标的权重ꎬ评估指标之

间存在一定的重复ꎬ指标体系中生态、社会影响涉

及较少ꎮ 另外ꎬ我国自然地理环境复杂ꎬ同一外来

物种在我国不同地区生态习性差异较大ꎬ在我国分

布呈现区域化(李惠茹等ꎬ２０２２)ꎮ 因此ꎬ未来需构

建特定区域或特定生态类型的风险评估体系ꎬ提高

风险评估系统的科学准确性ꎬ为我国入侵植物预警

机制的建立提供更可靠的理论依据ꎮ
新疆与八国接壤ꎬ长期进行对外贸易往来ꎬ为

假苍耳随进口农产品和货物进入新疆创造了有利

条件ꎮ 假苍耳能适应多种土壤条件ꎬ一旦传入ꎬ将
大肆排挤本地植物ꎬ对多种生物资源构成巨大的威

胁(赵吉柱等ꎬ２０１０)ꎮ 鉴于新疆其他区域尚未发现

假苍耳ꎬ因此对该杂草局部发生区域要进行彻底铲

除ꎬ防止其进一步扩散传播ꎮ 严格把控进口产品和

货物的检验检疫ꎬ加强监测ꎬ同时做好应急预案ꎬ从
而保障新疆农业的健康发展ꎮ
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基于 ＭａｘＥｎｔ 模型的气候变化下杏树鬃球蚧
在中国的潜在地理分布预测
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摘要: 【目的】杏树鬃球蚧在天山野果林暴发成灾ꎬ对野杏的生存以及野果林的生态环境造成严重影响ꎬ
同时危害栽培果园ꎮ 预测未来气候情景下杏树鬃球蚧在中国的潜在适生区ꎬ可为农林部门开展防控工作

提供科学依据ꎮ 【方法】收集关于杏树鬃球蚧的分布点与气候数据ꎬ采用 ＭａｘＥｎｔ 模型预测其在中国的适

生区ꎮ 【结果】ＭａｘＥｎｔ 模型中的 ＡＵＣ 值为 ０.９４９ꎬ表明预测结果具有较高可靠性ꎮ 最冷月最低温度、最冷

季度降水量、温度季节性变化标准差、等温性是影响杏树鬃球蚧潜在分布的主要环境变量ꎮ 杏树鬃球蚧

在我国分布区较为广阔ꎮ 该模型预测杏树鬃球蚧的高适生区主要分布在辽宁省环渤海区域、河北、北京、
天津、山东、河南、陕西省中部、甘肃和陕西的临界处ꎬ以及新疆维吾尔自治区的伊犁哈萨克自治州、巴音郭楞蒙古自治州和

阿勒泰地区ꎬ中适生区以高适生区为核心向外蔓延ꎮ 其高、中、低适生区分别占中国陆地面积的 ４.６２％、６.６９％、１８.７７％ꎮ 未

来气候情景下ꎬ高适生区呈进一步扩散趋势ꎬ尤其在新疆地区ꎬ高适生区大面积扩散ꎮ 【结论】杏树鬃球蚧适生区面积占陆

地面积的 ３０.０８％ꎬ有继续扩张和大面积暴发风险ꎬ在我国西北地区、华北地区面临的形势更为严峻ꎬ应引起相关部门关注ꎮ
关键词: 杏树鬃球蚧ꎻ ＭａｘＥｎｔ 模型ꎻ 潜在地理分布ꎻ 气候变化
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ｗｉｔｈ ａ ｒｉｓｋ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｓｐｒｅａｄｉｎｇ ａｎｄ ｉｎｖａｄｉｎｇ ｏｕｔｂｒｅａｋｓꎬ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｉｎ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ ａｎｄ ｎｏｒｔｈ ｏｆ Ｃｈｉｎａ. Ｒｅｌｅｖａｎｔ ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔｓ
ｓｈｏｕｌｄ ｐａｙ ａｔｔｅｎｔｉｏｎ ｔｏ ｉｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｓｐｈａｅｒｏｌｅｃａｎｉｕｍ ｐｒｕｎａｓｔｒｉꎻ ＭａｘＥｎｔ ｍｏｄｅｌꎻ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎꎻ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｃｈａｎｇｅ

　 　 杏树鬃球蚧 Ｓｐｈａｅｒｏｌｅｃａｎｉｕｍ ｐｒｕｎａｓｔｒｉ Ｆｏｎｓｃｏ￣
ｌｏｍｂｅ 又名杏球蚧、圆球蜡蚧ꎬ隶属于半翅目 Ｈｅ￣
ｍｉｐｔｅｒａ 蚧总科 Ｃｏｃｃｏｉｄｅａ 蚧科 Ｃｏｃｃｉｄａｅ 鬃球蚧属

Ｓｐｈａｅｒｏｌｅｃａｎｉｕｍꎮ ２０１９ 年杏树鬃球蚧在新疆伊犁野

果林大面积暴发ꎬ引起广泛关注ꎮ 王玉丽等(２０２１ꎬ
２０２２)和令狐伟等(２０２１)相继对其发生危害及化学

防治进行了报道ꎮ
杏树鬃球蚧最早发现于于古北区的亚热带地

区ꎬ该蚧在亚洲的格鲁吉亚(Ｊａｐｏｓｈｖｉｌｉꎬ２００１)、土耳

其西南部的伊斯帕尔塔省、乌兹别克斯坦、以色列、
阿塞拜疆 ( Ｂｅｎ￣Ｄｏｖꎬ１９９３)、叙利亚 ( Ｓａｌｅｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)、摩尔多瓦(Ｋｏｚáｒ ＆ Ｏｓｔａｆｉｃｈｕｋꎬ１９８７)、安纳

托利亚中部(Üｌｇｅｎｔüｒｋ ＆ Ｃａｎａｋｃｉｏｇｌｕꎬ２００４)、俄罗

斯的克拉斯诺达尔及我国的新疆、辽宁、河北、山东

及陕西(王琛ꎬ２０１０)ꎬ欧洲的匈牙利(Ｋｏｚáｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９７７)、前南斯拉夫 ( Ｋｏｚáｒꎬ １９８３)、捷克共和国

(Ｋｏｚáｒꎬ １９８７ )、 保加利 亚 ( Ｎａｃｈｅｖ ＆ Ｇｒｅｎｃｈｅｖꎬ
１９８７)、希腊(Ｋｏｚáｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９１)、比利时、乌克兰

(Ｋａｒａｃａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎬ北美洲美国的马里兰州、新泽

西州、纽约州、宾夕法尼亚州等地区均有分布ꎮ
杏树鬃球蚧主要以刺吸式口器危害野杏三年

生枝条(王玉丽等ꎬ２０２１)ꎬ导致枝条干枯ꎬ同时该蚧

可传播煤污病ꎬ危害严重时可导致整株树死亡ꎬ严
重威胁野杏的生存和野果林的生态平衡(王玉丽

等ꎬ２０２２)ꎮ 杏树鬃球蚧为多食性昆虫ꎬ危害范围

广ꎬ寄主植物包括番杏科 (Ｋｆｉｒ ＆ Ｒｏｓｅｎꎬ１９８０)、桑
科 ( Ｐｅｌｌｉｚｚａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ )、 禾 本 科 ( Ｋｏｚáｒ ＆
Ｄｒｏｚｄｊáｋꎬ１９９３)、鼠李科 (Ｂｏｄｅｎｈｅｉｍｅｒꎬ１９４４)及蔷

薇科 (Ｋｏｚáｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９７９)中的一些种类ꎬ并具有蚧

科昆虫特性ꎬ即生殖能力强、扩散速度快和对环境

适应强等ꎬ对野果林的其他野生资源和栽培果园同

样具有重大威胁(王玉丽等ꎬ２０２２)ꎮ
生态位模型常用于预测物种的实际和潜在分

布区域ꎬ成为预测物种适生区的重要工具(许仲林

等ꎬ２０１５)ꎮ 最大熵模型 ＭａｘＥｎｔ 具有操作流程简

单、图形界面清晰、运行时间短、预测结果稳定和预

测结果精度高等特点ꎬ在深层次的理论问题研究中

更具说服力及应用价值(张路ꎬ２０１５)ꎮ ＭａｘＥｎｔ 模
型在入侵生物、物种保护、气候变化以及生物进化

等领域均广泛应用ꎬ已被用于多种害虫适生区预

测ꎬ如 稻 水 象 甲 Ｌｉｓｓｏｒｈｕｐｔｒｕｓ ｏｒｙｚｏｐｈｉｌｕｓ Ｋｕｓｃｈｅｌ
(Ｄｉｘｏｎꎬ１９７７)、马铃薯甲虫 Ｌｅｐｔｉｎｏｔａｒｓａ ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ
Ｓａｙ (Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)、美国白蛾 Ｈｙｐｈａｎｔｒｉａ ｃｕｎｅａ
Ｄｒｕｒｙ (Ｇｉｌｌ ＆ Ｓａｎｇｅｒｍａｎｏꎬ２０１６)等ꎬ且预测结果与

物种真实分布情况相似度极高ꎮ 本文采用 ＭａｘＥｎｔ
模型分析现在及未来气候情景下杏树鬃球蚧在中

国的潜在地理分布ꎬ明确其生境喜好及限制因子ꎬ
以期为合理制定综合防控策略提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 杏树鬃球蚧的分布数据与处理

从全球生物多样性机构网站(ＧＢＩＦꎬ ｈｔｔｐ:∥
ｗｗｗ.ｇｂｉｆ.ｏｒｇ / )及国内外公开发表与杏树鬃球蚧有

关的期刊论文获取杏树鬃球蚧的分布数据ꎮ 利用

缓冲区分析法校对ꎬ甄别所得分布点ꎬ筛选、排除距

离小于 ３ ｋｍ 的点ꎬ以消除干扰(徐养诚等ꎬ２０２１)ꎬ
总共得到 ２０７ 个分布点ꎬ按照 ＭａｘＥｎｔ 格式要求转

换经纬度并输入 Ｅｘｃｅｌꎬ另存为.ｃｓｖ 格式待用ꎮ
１.２　 预测环境变量

１.２.１　 环境变量数据来源　 研究所用到的现在与

未来环境变量均下载于 Ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ 全球气候网站

(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ.ｏｒｇ / ｄａｔａ / ｉｎｄｅｘ.ｈｔｍｌ)ꎬ当前

环境 数 据 为 １９５０—２０００ 年ꎬ 未 来 气 候 数 据 为

ＣＭＩＰ６ 气候模式中 ２０３０、２０５０ 年的 ２ 种不同碳排

放程度下的情景ꎬｓｓｐ１２６ 情景代表一个低碳排放下

的未来ꎬｓｓｐ３７０ 情景代表一个高碳排放下的未来

(李宛鸿和徐影ꎬ２０２３)ꎮ 对气候资料进行分析处理

后得到各主要生物气候因子的分布图ꎮ 运用 Ａｒｃ￣
ＧＩＳ 软件提取 １９ 个影响较大的生物气候因子ꎮ
１.２.２　 影响杏树鬃球蚧潜在分布关键环境变量的

筛选　 将下载的 １９ 个环境变量利用刀切法( ｊａｃｋ￣
ｋｎｉｆｅ ｔｅｓｔ)根据各环境变量的训练得分ꎬ通过 ＥＮ￣

􀅰１６􀅰　 第 １ 期 郭发城等: 基于 ＭａｘＥｎｔ 模型的气候变化下杏树鬃球蚧在中国的潜在地理分布预测

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



Ｍｔｏｏｌｓ 进行相关性分析ꎬ剔除影响程度小的因子和

相关性超过 ０.８５ 的因子ꎬ留下影响较大的 ７ 个环境

因子(ｂｉｏ６ 最冷月最低温度、ｂｉｏ１９ 最冷季度降水

量、ｂｉｏ４ 温度季节性变化标准差、ｂｉｏ３ 等温性、ｂｉｏ１４
最干月降水量、ｂｉｏ１３ 最湿月降水量、ｂｉｏ１５ 降水量

变异系数)ꎬ从而提高模型的精准度ꎮ
１.３　 地图数据来源

本研究所使用的矢量地图从标准地图服务平

台(ｈｔｔｐ:∥ｂｚｄｔ.ｃｈ.ｍｎｒ.ｇｏｖ.ｃｎ / ｉｎｄｅｘ.ｈｔｍｌ)获取ꎮ
１.４　 ＭａｘＥｎｔ 模型的操作与结果评价

在 ＭａｘＥｎｔ Ｖｅｒｓｉｏｎ ３.４.１ 软件上加入杏树鬃球

蚧分布点及环境因子数据ꎬ随机抽取 ７５％分布点作

为训练集( ｔｒａｎｉｎｇ ｄａｔａ)ꎬ建立预测模型ꎬ其余 ２５％
杏树鬃球蚧分布点为测试集( ｔｅａｔ ｄａｔａ)ꎬ对模型进

行验证ꎮ 选用刀切法检验各个气候变量的贡献值

的大小ꎬ选择建立环境变量曲线ꎬ将软件参数的重

复次数定为 １０ꎬ剩余的参数均作为模型的默认值ꎮ
采用 ＲＯＣ 曲线(ｒｅｃｅｉｖｅｒ ｏｐｅｒａｔｉｎｇ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ

ｃｕｒｖｅ)下面积(ａｒｅａ ｕｎｄｅｒ ｃｕｒｖｅꎬ ＡＵＣ)值分析法检

验预测结果的精度值ꎮ ＡＵＣ 值的取值范围在 ０~１ꎬ
结果越接近 １ꎬ表示预测结果越可靠(王运生等ꎬ
２００７)ꎮ ＡＵＣ 值评价标准:０.５≤ＡＵＣ 值<０.６ꎬ失败ꎻ
０.６≤ＡＵＣ 值<０.７ꎬ较差ꎻ０.７≤ＡＵＣ 值<０.８ꎬ一般ꎻ
０.８≤ＡＵＣ 值<０.９ꎬ好ꎻ０.９≤ＡＵＣ 值<１.０ꎬ极好ꎮ
１.５　 杏树鬃球蚧适生等级分区

使用 Ｇｅｏｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ￣ＡｒｃＴｏｏｌｂｏｘ￣Ｓｐａｔｉａｌ Ａｎａｌｙｓｔ

Ｔｏｏｌｓ￣Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ￣Ｅｘｔｒａｃｔ ｂｙ Ｍａｓｋ 工具与中国矢量地

图(.ｓｈｐ 格式)进行裁剪ꎬ得到 Ｔｉｆｆ 格式的中国范围

的气候数据ꎬ将裁剪后的气候数据通过转换工具将

Ｔｉｆｆ 格式(栅格文件)转换为 ＡＳＣ 格式ꎮ
ＭａｘＥｎｔ 软件模拟输出的 ＡＵＣ 值为 ０ ~ １ꎬＡＵＣ

值与 １ 越接近ꎬ表示物种存在的可能性越高ꎬ模拟

的可靠性越高ꎮ 参阅政府间气候变化专门委员会

(Ｉｎｔｅｒｇｏｖｅｒｎｍｅｎｔａｌ Ｐａｎｅｌ ｏｎ Ｃｌｉｍａｔｅ Ｃｈａｎｇｅꎬ ＩＰＣＣ)
报告(段居琦和周广胜ꎬ２０１１)中有关评估可能性的

划分方法ꎬ根据杏树鬃球蚧的实际情况ꎬ利用“Ｒｅ￣
ｃｌａｓｓｉｆｙ”功能划分分布值的级别和对应的分布范

围:ＳＩ<０.１ 为非适生区ꎻ０.１≤ＳＩ<０.３ 为低适生区ꎻ
０.３≤ＳＩ<０.５ 为中适生区ꎻＳＩ≥０.５ 为高适生区(杜
志宏等ꎬ２０２２)ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 主导环境因子及环境检验

２.１.１　 影响杏树鬃球蚧潜在分布主导环境变量筛

选　 通过 ＭａｘＥｎｔ 的模拟结果ꎬ得到各环境变量对

杏树鬃球蚧的贡献值ꎮ 剔除对物种分布区内贡献

值较低的环境变量ꎬ进而筛选出对模拟分布区有较

大贡献值的环境变量作为主导变量(表 １)ꎮ 其中ꎬ
最冷月最低温度、最冷季度降水量、温度季节性变

化标准差、等温性为限制杏树鬃球蚧的主导变量ꎬ
单因子贡献率较其余因子显著增高ꎬ这 ４ 个主导因

子累计贡献百分率高达 ８０.７％ꎮ

表 １　 影响杏树鬃球蚧分布的环境变量贡献百分率和累计贡献百分率
Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｓ. ｐｒｕｎａｓｔｒｉ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｄ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

ａｎｄ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

环境变量
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

贡献百分率
Ｐｒｅｃｅｎｔ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ％

累计贡献百分率
Ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄ ｐｅｒｃｅｎｔ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ％

最冷月最低温度 Ｍｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｃｏｌｄｅｓｔ ｍｏｎｔｈ ３４.０ ３３.９
最冷季度降水量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｌｄｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ １５.３ ２７.６
温度季节性变化标准差 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｅａｓｏｎａｌ ｃｈａｎｇｅ １３.９ ５.４
等温性 Ｉｓｏｔｈｅｒｍａｌｉｔｙ １３.２ １３.８
最干月降水量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｒｉｅｓｔ ｍｏｎｔｈ ９.５ ８.３
最湿月降水量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｅｔｔｅｓｔ ｍｏｎｔｈ ７.５ ６.８
降水量变异系数 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｓｅａｓｏｎａｌｉｔｙ ６.６ ４.２

２.１.２　 模型精度检验　 在利用杏树鬃球蚧的分布

点与贡献值大的环境变量下ꎬ模拟得出 ＲＯＣ 曲线

图(图 １)ꎬＡＵＣ 值为 ０.９４９ꎬ大于 ０.９ꎬ本次建立的模

型模拟预测精度达到“极好”标准ꎬ表明该预测结果

准确可靠ꎬ可用于杏树鬃球蚧的适生区划分ꎮ

２.２　 杏树鬃球蚧地理分布与环境变量间的关系

２.２.１　 刀切法检验结果　 刀切试验结果能较好反

映不同环境变量对分布的影响率ꎮ 刀切法检验中

仅此因子的数值越高ꎬ表明该因子对物种的分布贡

献值越大ꎮ 由图 ２ 可见ꎬ最冷月最低温度是影响杏
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树鬃球蚧分布最关键的环境变量ꎻ等温性以及最冷

季度降水量也是影响其分布的关键因子ꎮ
２.２.２　 ＭａｘＥｎｔ 预测主导变量的影响　 图 ３ 为 Ｍａｘ￣
Ｅｎｔ 模型所绘的主导环境变量与分布概率之间的反

馈曲线ꎬ该图反映了在不同阈值下环境变量的取值

范围ꎮ 结果显示ꎬｂｉｏ３ 等温性适宜范围为 １５ ~ ２３ꎬ
最适等温性为 １８.８７ꎬ１９.５７~５５.００ 时随等温性升高

而降低ꎮ ｂｉｏ４ 温度季节性变化标准差最适值为

３０.５４％ꎬ在峰值两侧显著降低ꎮ ｂｉｏ６ 最冷月最低温

度最适峰为－７ ℃ꎬ说明在该温度下杏树鬃球蚧开

启越冬ꎮ ｂｉｏ１９ 最冷季度降水量在 ２７ ｍｍ 左右为最

适峰值ꎮ 在适宜范围内ꎬ各主导环境变量变化均会

影响杏树鬃球蚧的存在概率ꎬ而取值在适宜范围之

外ꎬ其影响杏树鬃球蚧分布的可能性逐渐降低ꎮ

　 　 图 １　 杏树鬃球蚧分布预测的 ＲＯＣ 曲线　 　 　 　 　 　 　 　 图 ２　 主要环境变量的刀切法测试
　 Ｆｉｇ.１　 ＲＯＣ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｓ. ｐｒｕｎａｓｔｒｉ　 　 　 　 　 Ｆｉｇ.２　 Ｊａｃｋｋｎｉｆｅ ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｋｅｙ ｂｉｏｃｌｉｍａｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ

图 ３　 ＭａｘＥｎｔ 模型中研究物种对主导环境变量的反馈曲线
Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ＭａｘＥｎｔ ｍｏｄｅｌ ｓｔｕｄｉｅｓ ｔｈｅ ｆｅｅｄｂａｃｋ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｏ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

２.３　 杏树鬃球蚧在中国的地理分布的预测

基于 ７ 个主导环境变量及杏树鬃球蚧的分布

数据构建的模型ꎬ采用平均间距法把适宜度分为 ４
个等级ꎬ得出我国杏树鬃球蚧适生区图(图 ４)ꎮ
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　 　 在未来 ２０３０、２０５０ 年的 ｓｓｐ１２６、ｓｓｐ３７０ ２ 种情

景下共 ４ 种未来情况对杏树鬃球蚧进行预测ꎬ预测

结果准确性达到了极好的标准ꎮ 图 ４ 和表 ２ 表明ꎬ
高适生区占中国陆地面的 ４.６２％ꎬ主要分布在环渤

海区域的大连、盘锦、锦州、葫芦岛ꎬ河北省的唐山、
秦皇岛及张家口ꎬ北京、天津、山东省的烟台、威海、
青岛、德州、聊城、滨州、东营和潍坊ꎬ河南省的三门

峡、洛阳、开封、焦作、新乡和濮阳ꎬ山西省的临汾南

部ꎬ陕西省中部ꎬ甘肃省和陕西省的临界处ꎬ以及新

疆维吾尔自治区的伊犁哈萨克自治州、巴音郭楞蒙

古自治州和阿勒泰地区ꎬ中适生区则以高适生区为

核心向外蔓延ꎬ高适生区由当前情景下的 ４.６２％ꎬ
在 ｓｓｐ１２６、ｓｓｐ３７０ 情景下进一步扩大ꎬ在 ｓｓｐ３７０ 情

景 ２０５０ 年达到最高值 ８８.５７ 万 ｋｍ２ꎬ占国土面积的

９.２３％ꎮ

表 ２　 中国范围内杏树鬃球蚧潜在分布面积统计
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ｓ. ｐｒｕｎａｓｔｒｉ ｉｎ Ｃｈｉｎａ 单位 Ｕｎｉｔ:×１０４ ｋｍ２

适生区类型
Ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ 当前 Ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｓｐ１２６－２０３０ ｓｓｐ１２６－２０５０ ｓｓｐ３７０－２０３０ ｓｓｐ３７０－２０５０

非适生区 Ｕｎｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ ６７１.１８ ５３９.２５ ５１８.３１ ５８３.２１ ５６６.６７
低适生区 Ｌｏｗｌｙ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ １８０.２０ ２４６.６９ ２５５.３９ ２０７.２９ １９９.７１
中适生区 Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ ６４.２２ ９６.２６ １１０.２０ ９１.６０ １０５.０３
高适生区 Ｈｉｇｈｌｙ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａ ４４.３８ ７７.９７ ７６.０８ ７７.８８ ８８.５７

３　 讨论
生物气候因子(即环境变量)的选取对所预测

的生态位模型具有一定的影响(陈新美等ꎬ２０１２)ꎮ
本项研究中所用的环境变量来自世界气候数据库ꎬ
其中贡献值大和贡献值较小的气候因子均来源于

下载的 １９ 个气候因子ꎮ 这 １９ 个气候因素基于温

度和降雨量ꎬ并根据不同的需求进行计算ꎬ因此变

量之间自相关程度很高ꎬ预测时的诸多干扰、影响

程度较低的环境因子对预测结果有一定影响ꎮ 为

了避免以上问题的发生ꎬ在建模时对环境变量进行

了过滤筛选(王茹琳等ꎬ２０１７ꎻ 殷晓洁等ꎬ２０１３ꎻ 张

路ꎬ２０１５)ꎮ 基于各种环境因子对物种分布的贡献

值ꎬ比较它们在物种分布种的重要作用ꎬ有效剔除

贡献值低的环境变量ꎬ分析所选环境变量之间的相

关性ꎬ将剩余的贡献值大的环境变量重建ꎬ仅用 ７
个优势变量模拟ꎬ减少了其他无效环境因子或影响

力较小因子的影响ꎬ使模拟结果的准确性更高ꎮ
本研究结果显示ꎬ杏树鬃球蚧主要分布在我国

中低纬度地区ꎬ在未来情况下高适生区在新疆地

区、华中地区、华东地区大面积扩散ꎮ 温度对杏树

鬃球蚧生长发育及种群发生具有重要影响ꎬ海拔越

高ꎬ杏树鬃球蚧越冬死亡率高ꎮ 等温性、温度季节

性变化标准差、最冷月最低温度、最冷季度降水量

作为影响杏树鬃球蚧的 ４ 个主导因子ꎬ对杏树鬃球

蚧的分布变化影响显著ꎮ 等温性是指某一地区的

年平均温度与不同季节的温度变化程度ꎮ 杏树鬃

球蚧适宜生长的温度范围比较窄ꎬ一般在 １５ ~ ３０
℃ꎮ 温度过低或过高均会影响杏树鬃球蚧的生长

和繁殖ꎮ 研究表明ꎬ杏树鬃球蚧的有效积温为８１.１７
ＤＤꎬ卵的发育起点温度为 ９.５０ ℃ꎬ以 ２ 龄若虫在枝

条上越冬ꎬ越冬死亡率高达 ６５％以上(王玉丽等ꎬ
２０２１)ꎮ 此外ꎬ降水量也会影响杏树鬃球蚧的分布ꎮ
综上ꎬ杏树鬃球蚧适宜在最冷季温度较低地区及极

端温度发生少的地区建群并大规模扩散ꎮ
采用 ＭａｘＥｎｔ 模型虽具有一定优势ꎬ但物种和

环境概率反馈之间的曲线仅反映单一环境变量ꎬ而
昆虫的生命活动同时受到众多环境因子(气候、因
子、天敌、食物及栖息地)的共同作用ꎬ因此ꎬ该结果

可以为评判杏树鬃球蚧与环境变量间的关系提供

参考依据ꎬ但无法全面准确地说明二者的关系ꎮ
ＭａｘＥｎｔ 模型模拟结果为基础生态位ꎬ而基础生

态位通常比实际生态位大(蔡静芸等ꎬ２０１４)ꎬ所以

在实际环境条件下ꎬ种间作用、植被类型、地形特

征、本地物种的分布、土壤类型等也会对预测物种

的潜在分布产生重大影响 ( Ｂｒｏｅｎｎｉｍａｎｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７ꎻ Ｇｉｏｖａｎｅｌｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｇｕｉｓａｎ ＆ Ｚｉｍｍｅｒ￣
ｍａｎｎꎬ２０００)ꎮ

近年来杏树鬃球蚧在新疆野果林的暴发使得

野杏的生存以及野果林的生态环境受到严重影响ꎬ
同时由于杏树鬃球蚧可危害栽培杏园ꎬ潜在风险极

大ꎮ 目前该蚧呈现扩散趋势ꎬ因此需要提高对杏树

鬃球蚧的诊断鉴定能力ꎬ积极开展杏树鬃球蚧的生

物学、生态学、适生区预测和防控方法研究ꎮ
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摘要: 【目的】引进国外优良品种极大促进了水产养殖的发展ꎬ但过去水产外来种的风险评估主要针对疫

病ꎬ很少针对生态风险进行评估ꎮ 本研究首次利用欧洲外来水产种养殖风险分析框架(ＥＮＳＡＲＳ)和物种

分布模型(ＭａｘＥｎｔ)对外来水产种云斑尖塘鳢在南部生态区的生态风险进行评估ꎬ研究结果可为我国外

来水产种引种管理提供参考ꎮ 【方法】基于文献调研和实地调查收集云斑尖塘鳢生物学和生态学性状以

及养殖状况等信息ꎬ用 ＥＮＳＡＲＳ 评估该鱼的入侵风险ꎬ对其传播病原体、逃逸和产生社会经济影响的可能

性进行分析ꎬ并用 ＭａｘＥｎｔ 预测其在中国的适生区ꎮ 【结果】云斑尖塘鳢在南部生态区具有强的入侵性ꎬ
在水产养殖过程中具有中等风险ꎬ其中传播病原体的风险为中度高水平ꎬ逃逸的风险为中等水平ꎬ对社会经济产生影响的

可能性较低ꎮ 云斑尖塘鳢的高度适生区分布在台湾、广西、广东、海南 ４ 个省(自治区)ꎬ分别占该省(自治区)面积 ２８.７１％、
２.４１％、１４.５７％、２４.６９％ꎮ 【结论】云斑尖塘鳢的生物地理和生物生态学性状使其在南部生态区具有较强的入侵性ꎬ但在养

殖过程中对逃逸、病原体传播等高风险事件的人为干预ꎬ能够在一定程度上降低逃逸并产生影响的可能性ꎮ 但云斑尖塘鳢

的主产区与其适生区高度重叠ꎬ逃逸到自然水域后容易建立自然种群ꎬ因此需要加强养殖逃逸方面的管理ꎮ
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ａｔｉｖｅ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｍａｒｂｌｅｄ ｓａｎｄ ｇｏｂｙ Ｏｘｙｅｌｅｏｔｒｉｓ ｍａｒｍｏｒａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｅｃｏｒｅｇｉｏｎ. Ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｃａｎ ｉｎｆｏｒｍ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ
ｍａｎａｇｉｎｇ ｎｏｎ￣ｎａｔｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｉｍｐｏｒｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ. 【Ｍｅｔｈｏｄ】 Ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｔｈｅ
ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ Ｏ. ｍａｒｍｏｒａｔａꎬ ｗｅｒｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｅｅｒ￣ｒｅｖｉｅｗｅｄ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｆｉｅｌｄ ｓｕｒｖｅｙｓ. Ｔｈｅ ｉｎｖａｓｉｖｅｎｅｓｓꎬ ｒｉｓｋ ｏｆ
ｐａｔｈｏｇｅｎ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎꎬ ｅｓｃａｐｉｎｇ ｆｒｏｍ ｃａｐａｃｉｔｙꎬ ａｎｄ ｓｏｃｉｏｅｃｏｎｏｍｉｃ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ Ｏ. ｍａｒｍｏｒａｔａ ｉｎ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｗｅｒｅ ａｓｓｅｓｓｅｄ ｕｓｉｎｇ ＥＮ￣
ＳＡＲＳꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｎｏｎ￣ｎａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｗａｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ＭａｘＥｎｔ. 【Ｒｅｓｕｌｔ】 Ｏ. ｍａｒｍｏｒａｔａ ｗａｓ ｃｌａｓ￣

生物安全学报(中英文) ２０２４ꎬ ３３(１): ６８－７６
ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＢＩＯＳＡＦＥＴＹ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｊｂｓｃｎ.ｎｅｔ

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



ｓｉｆｉｅｄ ａｓ " ｉｎｖａｓｉｖｅ" ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｅｃｏｒｅｇｉｏｎ. Ｔｈｉｓ ｎｏｎ￣ｎａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｗａｓ ｃａｔｅｇｏｒｉｚｅｄ ａｓ ｍｏｄｅｒａｔｅ ｒｉｓｋ ｉｎ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ. Ｔｈｅ ｒｉｓｋ ｏｆ
ｐａｔｈｏｇｅｎ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｉｓ ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｈｉｇｈ. Ｔｈｅ ｒｉｓｋ ｏｆ ｅｓｃａｐｉｎｇ ｃａｐａｃｉｔｙ ｗａｓ ｍｅｄｉｕｍ. Ｔｈｅ ｒｉｓｋ ｏｆ ｅｘｅｒｔｉｎｇ ｓｏｃｉｏｅｃｏｎｏｍｉｃ ｉｍｐａｃｔ ｗａｓ
ｌｏｗ. Ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｕｉｔａｂｌｅ ａｒｅａｓ ｆｏｒ Ｏ. ｍａｒｍｏｒａｔａ ｗｅｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ Ｔａｉｗａｎꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ ａｎｄ Ｈａｉｎａｎꎬ ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ
２８.７１％ꎬ ２.４１％ꎬ １４.５７％ꎬ ａｎｄ ２４.６９％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ａｒｅａ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. 【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】 Ｏ. ｍａｒｍｏｒａｔａ ｗａｓ ｃａｔｅｇｏ￣
ｒｉｚｅｄ ａｓ " ｉｎｖａｓｉｖｅ" ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｅｃｏｒｅｇｉｏｎ ｏｗｉｎｇ ｔｏ ｉｔｓ ｕｎｄｅｓｉｒａｂｌｅ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ａｎｄ ｂｉｏｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ. Ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
ｒｉｓｋ ｏｆ Ｏ. ｍａｒｍｏｒａｔａ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ａｌｌｅｖｉａｔｅｄ ｂｙ ｈｕｍａｎ ｉｎｔｅｒｖｅｎｔｉｏｎ ｆｏｒ ｈｉｇｈ￣ｒｉｓｋ ｅｖｅｎｔｓ ｉｎ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｅｓｃａｐｉｎｇ ｆｒｏｍ ｃａｐａｃｉｔｙ
ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ａｒｅａ ｏｆ Ｏ. ｍａｒｍｏｒａｔａ ｏｖｅｒｌａｐｓ ｗｉｔｈ ｉｔｓ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓꎬ ｗｈｉｃｈ
ｍｉｇｈｔ ｆａｃｉｌｉｔａｔｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｉｓ ｎｏｎ￣ｎａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｏｎｃｅ ｅｓｃａｐｉｎｇ ｆｒｏｍ ｃａｐａｃｉｔｙ ｔｏ ｎａｔｕｒａｌ ｗａｔｅｒｓ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｔｈｅ ｍｅａｓ￣
ｕｒｅｓ ｔｏ ｐｒｅｖｅｎｔ ｔｈｅｓｅ ｎｏｎ￣ｎａｔｉｖｅ ｆｉｓｈ ｅｓｃａｐｉｎｇ ｆｒｏｍ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｆａｃｉｌｉｔｙ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｓｔｒｅｎｇｔｈｅｎｅｄ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｖａｓｉｏｎꎻ ＥＮＳＡＲＳꎻ ＡＳ￣ＩＳＫꎻ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｆａｃｉｌｉｔｙꎻ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｐａｔｈｏｇｅｎ

　 　 水产养殖在保障全球粮食安全和营养安全方

面发挥着重要作用(Ｌｉｔｔｌｅ ＆ Ｂｕｎｔｉｎｇꎬ２０１６)ꎮ 引进

国外优良品种极大促进了水产养殖的发展(Ｇｏｚｌａｎꎬ
２０１７)ꎮ 据不完全统计ꎬ１９７０ 年以来ꎬ我国引进的水

产物种(包括鱼、虾、贝、蟹等)超过了 １５０ 种(Ｌｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ ２０００ 年左右颁布的«水产苗种管理办

法»和«中华人民共和国渔业法»中规定了进出口水

产苗种应当经农业部或省级人民政府渔业行政主

管部门批准ꎬ并经过检疫后方可进行运输和销售ꎮ
过去引种管理过程中的风险评估主要针对疫病ꎬ很
少评估生态风险ꎬ也缺乏防止外来水产种以及病原

体逃逸和传播的措施和建议(高宇等ꎬ２０１７ꎻ Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２０)ꎬ导致尼罗罗非鱼 Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ
(Ｌｉｎｎａｅｕｓ)、麦瑞加拉鲮 Ｃｉｒｒｈｉｎｕｓ ｍｒｉｇａｌａ (Ｈａｍｉｌ￣
ｔｏｎ)、革胡子鲶 Ｃｌａｒｉａｓ ｇａｒｉｅｐｉｎｕｓ (Ｂｕｒｃｈｅｌｌ)等外来

水产种逃逸并在自然水域建立种群ꎬ威胁水生生物

多样性和生态系统健康(Ｇｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ
外来物种风险分析是对其传入过程中的不确

定事件进行识别ꎬ从而帮助管理者作出科学决策ꎬ
以最小的成本将不利后果减少到最低程度的科学

管理技术ꎬ包括风险识别、风险评估、风险管理和风

险交流(徐海根ꎬ２０１１)ꎮ 外来物种风险分析主要依

据有害生物风险分析制来定ꎬ如联合国粮农组织 /
植物保护组织有害生物风险分析准则(ＦＡＯ / ＩＰＰＣꎬ
１９９５)、检疫性有害生物风险分析 ( ＦＡＯ / ＩＰＰＣꎬ
２００４)及欧洲和地中海植物保护组织风险分析方案

(ＥＰＰＯꎬ１９９７)等ꎮ 早期外来水生生物风险分析主

要采用指南和决策树的方法ꎬ如基于专家委员会的

外来鱼类引种评估导则以及海洋与淡水生物引种

和运输实践准则 ( Ｋｏｈｌｅｒ ＆ Ｓｔａｎｌｅｙꎬ１９８４ꎻ ＩＣＥＳꎬ
１９８４)ꎮ Ｒｏｙ ｅｔ ａｌ. (２０１８)提出了构建外来物种风

险评估框架ꎮ 在此基础上ꎬＣｏｐｐ ｅｔ ａｌ. (２００５ꎬ２０１４)

开发了外来水生生物风险筛查工具(ａｑｕａｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｉｎｖａｓｉｖｅｎｅｓｓ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｋｉｔꎬ ＡＳ￣ＩＳＫ)和欧洲外来水产

种养殖风险分析框架(ｅｕｒｏｐｅａｎ ｎｏｎ￣ｎａｔｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ
ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｒｉｓｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｃｈｅｍｅꎬ ＥＮＳＡＲＳ)ꎬ用于分

析外来水生生物的生态风险ꎮ 这 ２ 个工具因其友

好的用户设计及较高的判定敏感性等优点ꎬ在全球

多个国家得到了应用(Ｃｏｐｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎻ Ｖｉｌｉｚｚｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ

ＥＮＳＡＲＳ 是一种基于问卷－评分系统的风险评

估工具ꎬ主要包括路径模块(ｐａｔｈｗａｙ ｍｏｄｕｌｅ)、设施

模块 ( ｆａｃｉｌｉｔｙ ｍｏｄｕｌｅ)、生物模块 ( ｏｒｇａｎｉｓｍ ｍｏｄ￣
ｕｌｅ)、预筛查模块(ｐｒｅ￣ｓｃｒｅｅｎ ｍｏｄｕｌｅ)、社会经济模

块(ｓｏｃｉｏ￣ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｉｍｐａｃｔ)及病原模块( ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ａ￣
ｇｅｎｔ)５ 个基本模块以及入口模块( ｅｎｔｒｙ ｍｏｄｕｌｅ)、
风险总结和管理模块( ｒｉｓｋ ｓｕｍｍａｒｙ ａｎｄ ｒｉｓｋ ｍａｎ￣
ａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｕｌｅ)２ 个辅助模块ꎬ包括 １５６ 个问题ꎮ
这些问题分别用于评估物种的入侵性、被引入的可

能性、传播的可能性、逃逸的可能性、携带病原的风

险、社会经济影响等ꎮ 预筛查模块(即 ＡＳ￣ＩＳＫ)由

５５ 个问题组成ꎬ其中前 ４９ 个问题为基础风险评估

(ｂａｓｉｃ ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔꎬ ＢＲＡ)ꎬ分为生物地理 /历史

(总分范围－４~２３)和生物 /生态(总分范围为－１７~
４３)２ 部分ꎬ剩余 ６ 个问题为气候变化评估(ｃｌｉｍａｔｅ
ｃｈａｎｇｅ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔꎬ ＣＣＡ) (总分范围为 － １２ ~ １２)
(Ｃｏｐｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５)ꎮ

云斑尖塘鳢 Ｏｘｙｅｌｅｏｔｒｉｓ ｍａｒｍｏｒａｔａ (Ｂｌｅｅｋｅｒ)ꎬ
又称笋壳鱼ꎬ原产于马来西亚、印度尼西亚等东南

亚地区ꎬ是柬埔寨、泰国、越南等主产国的大宗出口

水产品(Ｃｈｅａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９４)ꎮ 云斑尖塘鳢于 １９８０
年左右引入我国ꎬ主产区包括广东、海南和福建地

区ꎬ消费市场主要在江苏、浙江、北京、陕西、四川等

省市(张邦杰等ꎬ２００４)ꎮ 云斑尖塘鳢已在海南和台

􀅰９６􀅰　 第 １ 期 韦慧等: 云斑尖塘鳢在水产养殖中的风险评估及适生区分析

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



湾建立自然种群(余梵冬等ꎬ２０１８)ꎮ 但云斑尖塘鳢

的入侵性强弱及生态和社会经济影响尚不清楚ꎮ
因此ꎬ本研究利用 ＥＮＳＡＲＳ 和 ＭａｘＥｎｔ 对云斑尖塘

鳢的生态风险和适生区进行评估ꎬ理清外来水产种

在养殖过程中存在风险的环节ꎬ以期为引种和养殖

管理提供决策支持ꎮ

１　 研究方法
１.１　 评估物种与研究区域

云斑尖塘鳢是暖水性鱼类ꎬ最适水温为 ２２ ~ ２８
℃ꎮ 原产地位于 １８.９ｏＳ ~ ２０.１ｏＮ 的马来西亚半岛、
中南半岛、菲律宾和印度尼西亚地区 ( Ｆｒｏｅｓｅ ＆
Ｐａｕｌｙꎬ２０２２)ꎮ 根据柯本气候分类系统ꎬ云斑尖塘

鳢原产地的气候类型为 Ａｆ (热带＋湿润)、Ａｗ (热
带＋冬季干旱)、Ｃｗａ (暖温带＋冬季干旱＋夏季炎

热)(Ｋｏｔｔｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎮ 因此ꎬ本研究选择与云斑

尖塘鳢气候相似的南部生态区为风险评估区域ꎬ包
括西藏(部分地区)、四川、重庆、湖北(部分地区)、
湖南、江西、江苏(部分地区)、上海、浙江、福建、广
东、广西、贵州、云南、海南及台湾等省(自治区、直
辖市)(Ａｂｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８ꎻ Ｋｏｔｔｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎮ
１.２　 风险分析与统计

首先ꎬ利用 ＡＳ￣ＩＳＫ 对云斑尖塘鳢进行入侵性

筛查ꎮ 根据前期研究结果ꎬ南部生态区的 ＢＲＡ 的

风险阈值为 １２.５ꎬ用该数值区分云斑尖塘鳢在南部

生态区的风险等级 (韦慧等ꎬ ２０２２)ꎮ 置信因子

(ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｆａｃｔｏｒꎬ ＣＦ)ＣＦ＝∑(ＣＬＱｉ
) / (４×Ｎｑ) ( ｉ ＝

１ꎬ􀆺ꎬ５５)ꎬＣＬＱｉ
表示每个问题的置信度ꎬ４ 表示最高

置信度ꎬＮｑ表示问题的数量ꎮ 置信因子范围０.２５ ~
１.００ꎮ 分别回答 ＥＮＳＡＲＳ 中路径、设施、生物、社会

经济及病原模块中的问题ꎬ用平均分来总结评估结

果和置信度ꎬ风险等级分为低风险[０~０.８)、中度低

风险[０.８ ~ １.６)、中风险[１.６ ~ ２.４)、中度高风险

[２.４ ~ ３. ２)、高风险 [３. ２ ~ ４. ０)ꎮ 置信度分为低

(０)、中(１)、高(２)和极高(３)(Ｃｏｐｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ
评估人为本文前 ２ 位作者ꎬ第二作者完成评估后ꎬ
第一作者对评估结果进行审查和更正ꎮ

采用基于最大熵值法生态位模型(ＭａｘＥｎｔ)对
云斑尖塘鳢在中国的适生区进行分析(Ｐｈｉｌｌｉｐｓ ＆
Ｄｕｄｉｋꎬ２００８)ꎮ 利用全球生物多样性信息网络

(ｇｌｏｂａｌ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆａｃｉｌｉｔｙꎬ ＧＢＩＦ)、世界

鱼类数据库(Ｆｉｓｈｂａｓｅ)等全球物种信息网站、已发

表文献及实地调查ꎬ收集云斑尖塘鳢在全球的分布

信息ꎮ 用 Ｒ 中的 ｓｐＴｈｉｎ 软件包筛选出距离大于 １０
ｋｍ 的分布点ꎬ最终得到 １５５ 个分布点ꎬ其中中国境

内共有 ２５ 个分布点(Ａｉｅｌｌｏ￣Ｌａｍｍｅｎｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ
气候数据从 Ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ (ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ.ｏｒｇ)
下载空间分辨率为 ２.５ ａｒｃ ｍｉｎｕｔｅｓ (５ ｋｍ×５ ｋｍ)的
１９ 个气候因子ꎮ

为避免气候因子间的共线性问题ꎬ在 ＳＰＳＳ
２０.０中对 １９ 个环境因子进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析ꎬ
保留所有 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性系数<０.８０ 的气象数据ꎬ对
于相关性大于 ０.８ 的环境因子由 ＭａｘＥｎｔ 分析得到

的贡献率来决定ꎬ留取贡献较大的环境因子ꎮ 最终

筛选出 １１ 个气候因子数据:年平均温度(Ｂｉｏ１)、年
均日较差(Ｂｉｏ２)、等温性(Ｂｉｏ３)、温度季节性变动

系数(Ｂｉｏ４)、最冷月份最低温度(Ｂｉｏ６)、多年平均

降水量(Ｂｉｏ１２)、最湿月份降水量(Ｂｉｏ１３)、最干月

份降 水 量 ( Ｂｉｏ１４ )、 降 水 量 季 节 性 变 动 系 数

(Ｂｉｏ１５)、最干季度降水量(Ｂｉｏ１７)、最暖季度降水

量(Ｂｉｏ１８)ꎮ
将云斑尖塘鳢的分布和环境数据导入模型ꎬ随

机选取 ７５％的分布点作为训练集ꎬ２５％作为测试

集ꎬ其他为软件默认参数ꎬ输出文件为 ＡＳＣＩＩ 栅格

图层ꎮ 利用 ＡｒｃＭａｐ 的格式转换工具将预测结果

ＡＳＣＩＩ 格式转化为 ＲＡＳＴＥＲ 格式ꎬ再利用空间分析

工具的重分类功能设定阈值(即适合度指数ꎬｓｕｉｔ￣
ａｂｌｅ ｉｎｄｅｘꎬ ＳＩ)用于划分适生区等级ꎬ０≤ＳＩ<０.０６
为不适生区ꎬ０.０６≤ＳＩ<０.２３ 为低适生区ꎬ０.２３≤ＳＩ<
０.４５ 为中适生区ꎬ０.４５≤ＳＩ<０.７ 为中高适生区ꎬＳＩ>
０.７ 为高适生区(赵浩翔等ꎬ２０２２)ꎮ

２　 结果
２.１　 云斑尖塘鳢的入侵性筛查

根据 ＡＳ￣ＩＳＫ 评估结果ꎬ风险阈值为 １２.５ (韦
慧等ꎬ２０２２)ꎮ 在当前气候变化背景下ꎬ云斑尖塘鳢

在南部生态区具有较高的入侵风险(表 １)ꎮ 其中ꎬ
在“生物地理 /历史”部分ꎬ“是否在别处入侵”得分

较高ꎻ在“生物 /生态”部分ꎬ“不受欢迎(或续存)的
特征” “资源开采” 和 “耐受性特征” 得分较高ꎮ
ＢＲＡ 及 ＢＲＡ＋ＣＣＡ 结果的置信度为中等水平ꎮ 除

“是否在别处入侵” “资源开采” “不受欢迎(或续

存)的特征”和“气候变化”答案的置信度为中到低

水平外ꎬ其余皆为中到高水平ꎮ
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表 １　 云斑尖塘鳢在南部生态区的 ＡＳ￣ＩＳＫ 评估结果
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｆｏｒ Ｏ. ｍａｒｍｏｒａｔａ ｕｓｉｎｇ ＡＳ￣ＩＳＫ

评估项目 Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｉｔｅｍ 评估的特征
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｆｏｒ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ

分数
Ｓｃｏｒｅ

置信因子
Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ

ｆａｃｔｏｒ

基础评估
Ｂａｓｉｃ ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ (ＢＲＡ)

气候变化评估
Ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ (ＣＣＡ)

总结 Ｏｕｔｃｏｍｅ

Ａ.生物地理 / 历史
Ａ. Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ / ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ

驯化 / 栽培 Ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ / ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ２.０ ０.５８

气候、分布及引入风险 Ｃｌｉｍａｔｅꎬ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｒｉｓｋ

２.０ ０.７０

是否在别处入侵 Ｉｎｖａｓｉｖｅ ｅｌｓｅｗｈｅｒｅ ４.５ ０.３５
合计 Ｔｏｔａｌ ８.５ ０.５４

Ｂ.生物 / 生态
Ｂ. Ｂｉｏｌｏｇｙ / ｅｃｏｌｏｇｙ

不受欢迎(或续存)的特征
Ｕｎｄｅｓｉｒａｂｌｅ (ｏｒ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｃｅ) ｔｒａｉｔｓ

６.０ ０.４２

资源开采 Ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｅｘｐｌｏｉｔａｔｉｏｎ ５.０ ０.３８
繁殖 Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ０.０ ０.８６
扩散机制 Ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ０.０ ０.５３
耐受性特征 Ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ａｔｔｒｉｂｕｔｅｓ ５.０ ０.５８
合计 Ｔｏｔａｌ １６.０ ０.５５

Ｃ.气候变化
Ｃ. Ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ

气候变化 Ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ １２.０ ０.２９

ＢＲＡ 分数 ＢＲＡ Ｓｃｏｒｅ ２４.５ ０.４９
ＣＣＡ 分数 ＣＣＡ Ｓｃｏｒｅ １２.０ ０.２９
ＢＲＡ＋ＣＣＡ 分数 ＢＲＡ＋ＣＣＡ Ｓｃｏｒｅ ３６.５ ０.５１

２.２　 云斑尖塘鳢在养殖过程中的入侵风险

ＥＮＳＡＲＳ 评估结果显示ꎬ云斑尖塘鳢在 ５ 个模

块的平均得分为 １.９２ꎬ说明云斑尖塘鳢在南部生态

区养殖过程中的生态风险为中等水平(表 ２)ꎮ
生物体模块的平均得分为 １.９９ꎬ说明云斑尖塘

鳢在养殖过程中的入侵性为中等水平ꎮ 其中ꎬ在传

入(分数为 １.６７)、定殖(分数为 １.９４)、传播(分数为

２.２５)和产生影响(分数为 ２.１２)部分均为中风险ꎮ
传染源模块的平均得分为 ２. ４３ꎬ为中度高风

险ꎮ 其中ꎬ以云斑尖塘鳢为寄主的病原体传入风险

评估区的风险为中等水平(分数为 １.５７)ꎬ而病原体

在风险评估区域定殖(分数为 ３.００)、传播(分数为

２.６７)和产生影响(分数为 ２.５０)为中度高风险ꎮ
设施模块的平均得分为 １.８２ꎬ说明云斑尖塘鳢

在养殖设施中时产生的生态风险为中等水平ꎮ 其

中ꎬ云斑尖塘鳢及以其为寄主的病原体从养殖设施

中逃逸的风险为中等水平 (分数分别为 １. ８３ 和

１.８０)ꎮ
途径模块的平均得分为 ２.０２ꎬ说明云斑尖塘鳢

及以其为寄主的病原体在运输、养殖和商品贸易过

程中产生的风险为中等水平ꎮ 其中以云斑尖塘鳢

为寄主的病原体在引入过程中逃逸的风险为中度

低水平(分数为 １.５６)ꎻ在养殖过程中逃逸(分数为

２.００)及因其商品贸易模式(即最终产品形式和用

途)产生的风险(分数为 ２.５０)为中等水平ꎮ
社会－经济模块的平均分为 １.２５ꎬ说明云斑尖

塘鳢对社会￣经济产生影响为中度风险ꎮ 其中云斑

尖塘鳢对市场产生影响为低风险(分数为 ０.６３)ꎬ因
清除云斑尖塘鳢而产生风险为中等水平(分数为 ２.
００)ꎬ对整个地区或全国的社会经济产生影响为中

度低风险(分数为 １.１１)ꎮ
置信度水平的范围为 １.００ ~ １.７５ꎬ置信度为中

等水平ꎮ
２.３　 云斑尖塘鳢在中国的适生区分析

云斑尖塘鳢在 ＭａｘＥｎｔ 模型训练集的 ＡＵＣ 值

为 ０.９８９ꎬ测试集的 ＡＵＣ 值为 ０.９８５ꎬ说明预测精度

较高ꎮ 云斑尖塘鳢的适生区主要分布在广东、广
西、海南、台湾、四川、重庆、福建和西藏小部分地区

(表 ３)ꎮ 其中高适生区分布在台湾、广西、广东、海
南ꎬ分别占该省(自治区)面积的 ２８.７１％、２.４１％、
１４.５７％、２４.６９％ꎻ中高适生区分布在台湾、广西、广
东、海南、 福建ꎬ 分别占该省 ( 自治区) 面积的

１２.６９％、８.４３％、１５.６７％、４９.９４％、０.１１％ꎻ中适生区

分布在台湾、广西、广东、海南、福建、四川、西藏ꎬ分
别占该省 ( 自 治 区 ) 面 积 的 １２. ０６％、 ２７. ８４％、
１９.３８％、１９.７５％、１.３６％、０.７５％、０.４３％ꎻ低适生区主

要分布在广西、广东、台湾、四川、海南、福建、重庆、
云南、贵州、西藏ꎮ
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表 ２　 用 ＥＮＳＡＲＳ 评估云斑尖塘鳢在养殖过程中的入侵风险
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｆｏｒ Ｏ. ｍａｒｍｏｒａｔａ ｉｎ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｕｓｉｎｇ ＥＮＳＡＲＳ

模块
Ｍｏｄｕｌｅ

风险等级
Ｒｉｓｋ ｒａｎｋ

总体平均分
Ｏｖｅｒａｌｌ ｍｅａｎ

ｓｃｏｒｅ

平均
Ｍｅａｎ ｓｃｏｒｅ

生物体 中风险 １.９９ (１.１０) 传入 Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ 定殖 Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ 传播 Ｄｉｓｐｅｒｓａｌ 影响 Ｉｍｐａｃｔ
Ｏｒｇａｎｉｓｍ Ｍｅｄｉｕｍ １.６７ (１.００) １.９４ (１.１７) ２.２５ (１.００) ２.１２ (１.２４)
传染源 中度高风险 ２.４３ (１.４５) 传入 Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ 定殖 Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ 传播 Ｄｉｓｐｅｒｓａｌ 影响 Ｉｍｐａｃｔ
Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ａｇｅｎｔ Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｈｉｇｈ １.５７ (１.２５) ３.００ (１.７５) ２.６７ (１.６７) ２.５０ (１.１３)
设施
Ｆａｃｉｌｉｔｙ

中风险
Ｍｅｄｉｕｍ

１.８２ (１.１７) 目标物种逃逸
Ｔａｒｇｅｔ ｏｒｇａｎｉｓｍ
ｅｓｃａｐｅ

非目标物种逃
逸 Ｎｏｎ￣ｔａｒｇｅｔ
ｏｒｇａｎｉｓｍ ｅｓｃａｐｅ

１.８３ (１.３３) １.８０ (１.００)
途径模块 中风险 ２.０２ (１.１５) 进口 Ｉｍｐｏｒｔ 养殖 Ｆａｒｍｉｎｇ 最终用途 Ｄｅｓｔｉｎａｔｉｏｎ ｕｓｅ
Ｐａｔｈｗａｙ Ｍｅｄｉｕｍ １.５６ (１.１１) ２.００ (１.３３) ２.５０ (１.００)
社会￣经济
Ｓｏｃｉｏ￣ｅｃｏｎｏｍｉｃ

中度低风险
Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ

１.２５ (１.００) 影响市场
Ｍａｒｋｅｔ ｉｍｐａｃｔｓ

清除成本
Ｅｒａｄｉｃａｔｉｏｎ ｃｏｓｔｓ

对地区或全国的影响
Ｌｏｃａｌ / ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｃａｌｅ ｉｍｐａｃｔｓ

ｌｏｗ ｈｉｇｈ ０.６３ (１.００) ２.００ (１.００) １.１１ (１.００)

　 　 括号里的数值表示置信度ꎮ
Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｌｅｖｅｌｓ ｗｅｒｅ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ.

表 ３　 云斑尖塘鳢的适生区面积占比
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｏ. Ｍａｒｍｏｒａｔａ 单位 Ｕｎｉｔ:％

地区
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

不适生区
Ｕｎｓｕｉｔａｂｌｅ

ｒｅｇｉｏｎ

低适生区
Ｌｏｗ ｓｕｉｔａｂｌｅ

ｒｅｇｉｏｎ

中适生区
Ｍｅｄｉｕｍ ｓｕｉｔａｂｌｅ

ｒｅｇｉｏｎ

中高适生区
Ｍｅｄｉｕｍ ｔｏ ｈｉｇｈ
ｓｕｉｔａｂｌｅ ｒｅｇｉｏｎ

高适生区
Ｈｉｇｈ ｓｕｉｔａｂｌｅ

ｒｅｇｉｏｎ

台湾 Ｔａｉｗａｎ ２８.３９ １８.１５ １２.０６ １２.６９ ２８.７１
广西 Ｇｕａｎｇｘｉ ２４.１１ ３７.２１ ２７.８４ ８.４３ ２.４１
广东 Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ １８.６１ ３１.７６ １９.３８ １５.６７ １４.５７
海南 Ｈａｉｎａｎ ０.００ ５.６１ １９.７５ ４９.９４ ２４.６９
四川 Ｓｉｃｈｕａｎ ７８.２０ ２１.０５ ０.７５ ０.００ ０.００
西藏 Ｔｉｂｅｔ ９８.８７ ０.６６ ０.４３ ０.０３ ０.００
福建 Ｆｕｊｉａｎ ８１.９２ １６.６１ １.３６ ０.１１ ０.００
重庆 Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ ７７.１１ ２２.８９ ０.００ ０.００ ０.００
云南 Ｙｕｎｎａｎ ９８.３２ １.５５ ０.１３ ０.００ ０.００
贵州 Ｇｕｉｚｈｏｕ ９８.６９ １.３１ ０.００ ０.００ ０.００
全国 Ｎａｔｉｏｎｗｉｄｅ ９４.７７ ２.９５ １.１４ ０.６５ ０.４８

３　 讨论
３.１　 云斑尖塘鳢的入侵性及其在养殖中的生态风险

通过早期预警从源头阻止高风险外来物种进

入自然水域是降低防控成本的有效手段( Ｓｉｍｂｅｒ￣
ｌｏｆｆꎬ２０１４)ꎮ 本研究结果显示ꎬ云斑尖塘鳢在南部

生态区具有较强的入侵性ꎬ但在养殖过程中的生态

风险为中等水平ꎮ 研究发现ꎬ外来鱼类通常是中小

体型ꎬ具有食性杂、寿命短、性成熟早、高繁殖力、大
卵径、产卵方式多样、较长的产卵季节及亲代抚育

行为等性状ꎬ这些性状使外来鱼类能够获取充足的

资源ꎬ提高其对不良环境的耐受能力ꎬ实现定殖和

种群扩张 ( Ｃｕｃｈｅｒｏｕｓｓｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 云斑尖塘鳢属于中型鱼类ꎬ偏肉食性ꎬ平均

体长约为 ３０ ｃｍꎬ一年可长 １２~１８ ｃｍ (郑文彪和潘

炯华ꎬ１９８９)ꎮ 另一方面ꎬ云斑尖塘鳢具有较高的繁

殖力和繁殖频率ꎬ每次产卵约 ５０００~２５０００ 粒ꎬ每年

产卵 ２~３ 次ꎬ雄鱼有守卫鱼巢的行为ꎬ可提高幼鱼

的成活率(Ｆｒｏｅｓｅ ＆ Ｐａｕｌｙꎬ２０２２)ꎮ 云斑尖塘鳢对饥

饿和低氧有一定耐受性ꎬ且种群恢复能力较强ꎬ小
种群倍增时间小于 １５ 个月 (郑文彪和潘炯华ꎬ
１９８９ꎻ Ｆｒｏｅｓｅ ＆ Ｐａｕｌｙꎬ２０２２)ꎮ 这些特征有利于其

快速适应新环境ꎬ实现种群扩张ꎮ 气候是决定外来

鱼类在新生境中是否能够定殖的主要环境因子

(Ｃｏｍｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎮ 根据 ＭａｘＥｎｔ 预测结果ꎬ云斑

尖塘鳢的高度适生区分布在台湾、广西、广东和海

南ꎬ这些区域与该鱼的主产区重叠ꎬ气候类型与其

原产地相似(Ｋｏｔｔｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎬ说明云斑尖塘鳢

在这 ４ 个省(自治区)具有较高的入侵风险ꎮ
外来水产物种是否携带和传播病原体是风险
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分析的重点之一(Ｔａｒｋａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 在进境过程

中ꎬ«中华人民共和国进出境动植物检疫法»、«中华

人民共和国动物防疫法»、«中华人民共和国渔业

法»和«水产苗种管理办法»规定从境外引进水产苗

种或国内异地引进水产苗种时ꎬ必须经过渔业行政

管理部门审批ꎬ执行严格的检疫检查ꎬ合格后才能

引种、运输和销售ꎮ 这些措施能够很大程度降低病

原体随引种目标传入的可能性ꎮ 但经过长时间的

养殖ꎬ外来水产种容易感染本地常见或新发病原体

(Ｊｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 云斑尖塘鳢是多种常见水产病

害的宿主ꎬ包括指环虫、锚头鳋、车轮虫和小瓜虫等

寄生虫病(潘淦等ꎬ２００９)ꎬ嗜水气单胞菌、舒氏气单

胞菌等细菌性疾病(张德锋等ꎬ２０１５)ꎬ云斑尖塘鳢

虹彩病毒和弹状病毒等病毒性疾病(王庆等ꎬ２０１０ꎻ
Ｆｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 其中ꎬ由双核糖核酸病毒、蛙病毒

属虹彩病毒、嗜水气单胞菌和真菌引起的流行性溃

疡综合征是云斑尖塘鳢最严重的疾病之一ꎬ云斑尖

塘鳢虹彩病毒和弹状病毒是近年来新发现的病毒ꎬ
两者可交互感染(王庆等ꎬ２０１０ꎻ Ｆｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ
近年来ꎬ病原体检测技术具有便携式ꎬ操作简单等

特点ꎬ适合养殖户等广大基层工作人员使用(徐晓

丽等ꎬ ２０１３)ꎮ «中华人民共和国渔业法»和«水产

养殖质量安全管理规定»也规定了渔业部门应当加

强对养殖技术的指导和病害防治工作ꎮ 这些措施

有利于及时发现病原体ꎬ降低其在风险评估区域定

殖和传播的风险ꎮ 部分省市(如江苏省)出台的池

塘养殖尾水排放强制性标准主要关注总氮、总磷、
悬浮物等富营养污染物ꎬ很少对病原体的消杀和处

理进行规定ꎬ可能会增加病原体逃逸出养殖设施的

风险ꎮ 这些现状说明ꎬ严格的检疫制度和精确的检

测技术能够对病原体进行早期预警ꎬ降低其传入风

险评估地区的风险ꎮ 但养殖过程中不规范的管理

可能会使病原体逃逸出养殖设施ꎬ增加其对当地的

渔业资源和生态环境产生影响的风险ꎮ
养殖设施是否能够阻止外来水产种及病原体

逃逸到自然水域ꎬ是评估其是否会对生态系统和社

会经济产生危害的重要方面( Ｊｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 我

国水产养殖模式以粗放型为主ꎬ池塘养殖是我国水

产养殖的主要模式ꎮ 到 ２０２１ 年底ꎬ全国淡水池塘

养殖面积为 ２.６ 万 ｈｍ２ꎬ占总面积的 ５２.２６％ꎬ其次

是水库养殖ꎬ占 ２８.８８％ (农业农村部渔业渔政管理

局ꎬ２０２２)ꎮ 养殖装备大多集中于增氧和投饲ꎬ很少

配备针对鱼病和水质监测的设备ꎬ大多数养殖尾水

直接排入自然水域ꎬ难以对养殖目标及病原体逃逸

进行监测和阻拦 (程果锋等ꎬ ２０１９ꎻ 黄一心等ꎬ
２０２０)ꎮ 另一方面ꎬ池塘、水库等粗放型养殖设施对

自然灾害的抵御力较弱ꎬ养殖的水产动物容易逃逸

至自然水域(Ｊｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ ２０１６ 年ꎬ农业农村部

印发«水产养殖灾后恢复生产技术措施要点»ꎬ主要

对养殖设施检修、水质管理、苗种调查和疫病监测

等方面的技术措施进行了说明ꎬ但未见对防范养殖

目标逃逸进行指导ꎮ 例如ꎬ２０１６ 年受洪水影响ꎬ湖
北省网箱养殖的外来鲟鱼和杂交鲟逃逸到长江中

下游干流中(高宇等ꎬ２０１７)ꎮ 生态工程化循环水池

塘养殖模式、池塘循环水槽养殖和工厂化养殖ꎬ能
够实现养殖水体净化和循环ꎬ也能在一定程度上防

止养殖目标和病原体逃逸到野外ꎬ但这些新兴养殖

模式和技术尚未得到全国性的推广和应用(黄一心

等ꎬ２０２０)ꎮ 云斑尖塘鳢的养殖模式主要是池塘和

水库网箱养殖(余伟暖等ꎬ２００７)ꎬ因此逃逸至自然

水域中的可能性较高ꎮ
３.２　 ＥＮＳＡＲＳ 在中国的适用性

ＥＮＳＡＲＳ 的问题主要包括外来水产种的生物

生态学特征、病原体传入和逃逸的可能性、养殖设

施防范外来水产种和病原体逃逸的可能性、在引

入、养殖和运输过程中外来水产种和病原体逃逸的

可能性和对社会经济的影响ꎮ 尽管 ＥＮＳＡＲＳ 是基

于欧洲的水产养殖情况开发的ꎬ但这些问题是水产

养殖领域常见的问题ꎬ几乎涉及了外来水产种和病

原体所有可能产生风险的环节ꎬ与我国学者提出的

多指标综合评价法指标中设计的内容有一定的相

似性 (窦寅等ꎬ ２０１１ꎻ 马英等ꎬ ２００９ꎻ 徐旭丹等ꎬ
２０２２)ꎮ 因此ꎬＥＮＳＡＲＳ 通用性较强ꎬ在欧洲以外的

其他区域也适用(Ｔａｒｋａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 但 ＥＮＳＡＲＳ
的语言为英语ꎬ提问方式是按西方确定性文化逻

辑ꎬ与中国的模糊性哲学思维有所差异(谢幼田ꎬ
１９８６ꎻ 章忠民ꎬ２０１３)ꎮ 如在“社会经济模块”中ꎬ
ＥＮＳＡＲＳ 将经济损失程度分为 ５ 个等级ꎬ分别定量

为小于 １ 万欧元ꎬ１ 万~１０ 万欧元ꎬ１０ 万 ~１００ 万欧

元ꎬ１００ 万~１０００ 万欧元ꎮ 但在实际评估过程中ꎬ在
国内很少有关于外来物种直接或间接经济损失的

定量估计ꎬ因此ꎬ本研究主要通过专家咨询的方式

对云斑尖塘鳢的经济损失进行间接评估ꎬ问题的答

案置信度较低ꎮ 因此在评估过程中需要结合中国
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的实际情况来理解该框架中的问题(Ｃｏｐｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ
３.３　 结论

本研究利用 ＥＮＳＡＲＳ 对云斑尖塘鳢在南部生

态区水产养殖过程中的风险进行了分析ꎬ发现该鱼

在南部生态区具有较强的入侵性ꎮ 云斑尖塘鳢的

主产区与其适生区高度重叠ꎬ逃逸到自然水域后容

易建立自然种群ꎬ因此需要加强养殖逃逸管理ꎮ 在

此基础上ꎬ结合我国水产养殖的情况ꎬ提出针对外

来水产种的管理建议:(１)进境过程中全程密封运

输ꎬ运输车辆、容器、水等直接接触外来水产种的工

具要严格消杀后才能继续使用或丢弃ꎮ 运输和接

货人员接触外来水产种或暂养设备时ꎬ要进行消杀

后才能离开隔离场ꎮ (２)养殖过程中要严格执行隔

离场动物防疫消杀及尾水处理规定ꎬ定时检查隔离

和消杀设备ꎬ按时执行消杀计划ꎬ防止外来水产种

和病原逃逸ꎮ 在隔离场附近设立监测点ꎬ定期监测

环境中是否存在外来水产种和病原逃逸ꎮ 加强应

对台风等自然灾害的预案和演练ꎬ养殖设备应使用

牢固性好的材料ꎬ降低自然灾害对养殖设施的破

坏ꎮ (３)在外来水产种的商业应用过程中ꎬ品种选

育标准除了具有较好的生长和抗病性能外ꎬ还需具

备较低的环境影响(如单性不育品种)的特征ꎮ 外

来水产种的养殖范围应限定在有严格隔离条件的

养殖场ꎮ 不销售活体ꎬ采用冻鱼片等商品进行销

售ꎬ并严格执行检疫程序ꎮ

致谢:谨以此文纪念国际著名鱼类学家 Ｇｏｒｄｏｎ
Ｃｏｐｐ 教授(１９５６.０２—２０２３.０７)ꎮ 感谢中国水产科

学研究院珠江水产研究所巩华副研究员提供鱼类

疫病方面的信息ꎮ
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独蒜兰提取物对植物病原真菌的抑菌活性
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摘要: 【目的】研究独蒜兰假鳞茎乙醇提取物对植物病原真菌的抑菌作用ꎬ为植物源杀菌剂的开发提供依

据ꎮ 【方法】采用菌丝生长速率法ꎬ研究独蒜兰假鳞茎乙醇提取物对 １５ 种植物病原菌的抑制活性ꎻ以西

瓜尖孢镰刀菌作为供试菌ꎬ进一步研究该提取物对病原真菌的菌丝干重、细胞膜、过氧化氢酶(ＣＡＴ)、过
氧化物酶(ＰＯＤ)和超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)等的影响ꎮ 【结果】独蒜兰假鳞茎提取物对辣椒疫霉病菌、西
瓜尖孢镰刀菌、番茄灰霉病菌和非洲隐地疫霉菌的抑菌效果明显ꎬ其 ＥＣ５０值分别为 ０.８４９、０.７８２、０.８１３ 和

１.１６１ ｍｇ􀅰ｍＬ－１ꎻ经独蒜兰提取物处理后的西瓜尖孢镰刀菌菌丝干重随着药剂浓度的增加而减少ꎻ细胞

膜丙二醛含量和相对电导率增加ꎻ菌丝体细胞内 ＣＡＴ、ＰＯＤ 和 ＳＯＤ ３ 种保护酶活性增加ꎮ 【结论】独蒜兰假鳞茎提取物对

植物病原真菌具有较好的抑菌活性ꎬ其抑菌作用可能与其干扰菌丝生长、使菌丝细胞膜正常功能受损等有关ꎮ
关键词: 独蒜兰ꎻ 提取物ꎻ 植物病原菌ꎻ 抑菌活性
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　 　 独蒜兰 Ｐｌｅｉｏｎｅ ｂｕｌｂｏｃｏｄｉｏｉｄｅｓ (Ｆｒａｎｃｈ.)Ｒｏｌｆｅ 为

兰科 Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ 独蒜兰属 Ｐｌｅｉｏｎｅ 植物ꎬ在我国云

南、四川、台湾等地有分布ꎮ 独蒜兰生长于海拔 ９００
~３６００ ｍ 的区域ꎬ常常附生在腐败的高大树干上或

生长在富含腐殖质的林下土壤及苔藓覆盖的岩石

上(吴沙沙等ꎬ２０１９ꎻ Ｋｏｍíｎｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ 独蒜兰

作为传统中药有着悠久的历史ꎬ与云南独蒜兰 Ｐ.
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｒｏｌｆｅ 一起收录为中国药典(２０１０ 版)中
的药用植物ꎬ是«本草拾遗»中生药“山慈菇”的 ２
种基原植物(国家药典委员会ꎬ２０１５ꎻ 王国凯等ꎬ

生物安全学报(中英文) ２０２４ꎬ ３３(１): ７７－８２
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２０２０)ꎬ称为“冰球子”ꎬ其干燥假鳞茎入药ꎬ具有治

疗痈肿疔毒、瘰疬痰核、蛇虫咬伤、癥瘕痞块等功效

(李琦等ꎬ２０１４ꎻ 荣飞等ꎬ２０２０)ꎮ 吴沙沙等(２０２０)
发现ꎬ独蒜兰假鳞茎乙醇提取物对植物病原真菌有

较好的抑菌作用ꎮ 因此ꎬ本文采用菌丝生长速率

法ꎬ评价独蒜兰假鳞茎乙醇提取物对 １５ 种植物病

原菌的抑制活性ꎬ并以西瓜尖孢镰刀菌作为供试

菌ꎬ进一步探讨该提取物对病原真菌生理生化方面

的影响ꎬ为独蒜兰的开发利用以及植物源杀菌剂的

开发提供参考ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 材料

独蒜兰假鳞茎购买于福建医科大学附属协和

医院药剂科ꎬ经福建农林大学林学院邹小兴副教授

鉴定为兰科 Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ 独蒜兰属 Ｐｌｅｉｏｎｅ 独蒜兰

Ｐｌｅｉｏｎｅ ｂｕｌｂｏｃｏｄｉｏｉｄｅｓ (Ｆｒａｎｃｈ.) Ｒｏｌｆｅꎬ样品保存于

福建农林大学植物保护学院农药与制药工程系ꎮ
供试菌株由福建农林大学生物农药与化学生

物学重点实验室提供:番茄灰霉病菌 Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａ
Ｐｅｒｓｏｏｎ、水稻稻瘟病菌 Ｐｙｒｉｃｕｌａｒｉａ ｇｒｉｓｅａ (Ｃｏｏｋｅ)
Ｓａｃｃ、芭乐炭疽病菌 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ (Ｐｅ￣
ｎｚ.)Ｓａｃｃ.、苹果黑腐皮壳病菌 Ｖａｌｓａ ｍａｌｉ Ｍｉｙａｂｅ ｅｔ
Ｙａｍａｄａ、辣椒疫霉病菌 Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｃａｐｓｉｃｉ Ｌｅｏｎｉａｎ、油
菜菌核菌 Ｓｃｌｅｒｏｔｉｎｉａ ｓｃｌｅｒｏｔｉｏｒｕｍ (Ｌｉｂ.) ｄｅ Ｂａｒｙ、禾谷

镰孢菌 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ Ｓｃｈｗａｂｅ、非洲隐地疫霉

菌 Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｃｒｙｐｔｏｇｅａ Ｐｅｔｈｙｂｒｉｄｇｅ ＆ Ｌａｆｆｅｒｔｙ、香蕉

枯萎病４ 号小种Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆ.ｓｐ. ｃｕｂｅｎｓｅ ｔｒｏｐｉ￣
ｃａｌ ｒａｃｅ ４、瓜果腐霉菌Ｐｙｔｈｉｕｍ ａｐｈａｎｉｄｅｒｍａｔｕｍ (Ｅｄｓ.)
Ｆｉｔｚｐ.、燕麦镰孢菌ＦｕｓａＨｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ Ｓｅｈｗ、齐整小

核菌 Ｓｃｌｅｒｏｔｉｕｍ ｒｏｌｆｓｉｉ Ｓａｃｃ、西瓜尖孢镰刀菌 Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆ. ｓｐ. ｎｉｖｅｕｍ、链孢粘帚霉病菌 Ｇｌｉｏｃｌａｄｉｕｍ
ｃａｔｅｎｕｌａｔｕｍ Ｇｉｌｍ. ｅｔ Ａｂｂｏｔｔ.ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 供试样品抑菌活性测定 　 采用菌丝生长速

率法(中国标准化研究院ꎬ２０２０ꎻ Ｆａｎꎬ２０２０)评价独

蒜兰粗提物对 １５ 种植物病原真菌的抑制活性ꎮ 将

独蒜兰假鳞茎粉碎成粗粉ꎬ称取 １０ ｋｇꎬ用 ８０ Ｌ ７５％
甲醇溶解ꎬ于 ８０ ℃水浴中加热回流提取 ２ 次ꎬ每次

２ ｈꎬ提取液用纱布过滤ꎬ合并 ２ 次提取液ꎬ减压浓缩

得浸膏 ２. ４５ ｋｇꎮ 将浸膏溶于 ３０ Ｌ 纯水中ꎬ选用

Ｄ１０１ 大孔吸附树脂进行纯化ꎬ采用水(４５ Ｌ)、１０％
(２７ Ｌ)、３０％(２７ Ｌ)、６０％(２７ Ｌ)及 ９０％(２７ Ｌ)乙

醇溶液依次洗脱ꎬ减压浓缩得各组分浸膏ꎮ 称取

６０％乙醇部位提取物 １ ｇꎬ用 ５０％甲醇溶液溶解并

定容至 １０ ｍＬꎬ从中取 １ ｍＬ 溶液加入 ９９ ｍＬ ＰＤＡ
培养基中ꎬ混匀后倒入培养皿中ꎬ制成 １ ｍｇ􀅰ｍＬ－１

的含药平板ꎮ 对照组则加入等量的 ５０％甲醇溶液ꎮ
用孔径为 ０.５ ｃｍ 的打孔器在菌丝外圈生长一致处

打孔ꎬ接种到平板中央ꎬ每组设 ３ 个重复ꎬ于培养箱

中培养 ５ ｄ (倪林等ꎬ２０２２)ꎮ 抑菌率 / ％ ＝ (对照组

菌落直径－处理组菌落直径) / (对照组菌落直径－
０.５)×１００ꎮ
１.２.２　 供试样品对 ４ 种病原菌的毒力测定 　 采用

菌丝生长速率法ꎬ测定独蒜兰提取物对辣椒疫霉病

菌、西瓜尖孢镰刀菌、番茄灰霉病菌和非洲隐地疫

霉菌的毒力ꎮ 将供试样品用甲醇溶解ꎬ采用二倍稀

释法ꎬ配制成浓度为 ０.２５、０.５０、１.００、２.００、４.００ ｍｇ
􀅰ｍＬ－１的含药 ＰＤＡ 培养基ꎬ按照 １.２.１ 方法测定抑

菌活性ꎬ采用 ＳＰＳＳ ２２.０ 软件分析处理试验数据ꎬ计
算 ＥＣ５０、回归方程及决定系数ꎮ
１.２.３　 供试样品对菌丝干重的影响 　 将独蒜兰粗

提物配制成终浓度为 ０.２５、０.５０、１.００、２.００、４.００ ｍｇ
􀅰ｍＬ－１的含药 ＰＤＢ 培养基ꎮ 用孔径 ５ ｍｍ 的打孔

器打取菌饼ꎬ取生长合适的西瓜尖孢镰刀菌ꎬ将 ５
个菌饼接入培养基ꎬ设置不加药的蒸馏水作为空白

对照ꎮ 将培养基置于振荡培养箱中(１１０ ｒ􀅰ｍｉｎ－１ꎬ
２８ ℃)ꎬ６ ｄ 后收集培养基中的菌丝ꎬ每处理 ３ 个重

复(倪林等ꎬ２０２２)ꎮ
１.２.４　 供试样品对菌丝生理生化指标的影响 　 用

孔径 ０.５ ｃｍ 的打孔器取 ５ 个生长合适的西瓜尖孢

镰刀菌菌饼于 ＰＤＢ 培养液中ꎬ振荡培养 ６ ｄꎬ收集

清洗菌丝ꎬ加入 ５０％甲醇溶液溶解后的独蒜兰提取

物ꎬ处理浓度为 １.００ ｍｇ􀅰ｍＬ－１ꎬ以不加药液的无菌

水作为空白对照ꎮ 收集处理 １、６、１２、１８、２４ ｈ 后的

菌丝ꎬ－２０ ℃保存备用ꎮ 取 ０.４ ｇ 各时间段处理的

菌丝体于研钵中ꎬ加入 ２ ｍＬ Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌ 缓冲液ꎬ配置

成菌丝提取液ꎬ于 ４ ℃研磨ꎬ１０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 １０
ｍｉｎꎬ取上清液保存备用(倪林等ꎬ２０２２)ꎮ 上清液用

于测量菌丝体丙二醛(ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅꎬ ＭＤＡ)含量

和保护酶活性等ꎮ
按照试剂盒(索莱宝生化试剂盒)测定过氧化

氢酶(ｃａｔａｌａｓｅꎬ ＣＡＴ)活性的方法ꎬ取 １ ｍＬ 不同时

间处理后的菌丝提取液ꎬ分别加入 ５％ Ｔｉ (ＳＯ４) ２和

ＮＨ３􀅰Ｈ２Ｏ 反应ꎬ３０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 １０ ｍｉｎꎬ再加入
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５ ｍＬ ５％ Ｈ２ＳＯ４至完全溶解ꎬ在 ２４０ ｎｍ 下测定光密

度ꎬ计算 ＣＡＴ 含量(张耀等ꎬ２０２１)ꎮ
按照试剂盒(索莱宝生化试剂盒)测定菌丝体

内超氧化物歧化酶(ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅꎬ ＳＯＤ)活

性的方法ꎬ取 １ ｍＬ 不同时间处理后的菌丝提取液ꎬ
反应液总体积 ３ ｍＬꎬ分别加入 ０.０５ ｍｏｌ􀅰Ｌ－１磷酸缓

冲液、０.０１３ ｍｏｌ􀅰Ｌ－１Ｍｅｔ 溶液、０.１ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＥＤ￣
ＴＡ￣Ｎａ２溶液、 ０. ０７５ ｍｍｏｌ 􀅰 Ｌ－１ ＮＢＴ 溶液、 ０. ００２
ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１核黄素溶液混匀ꎬ加入不同处理组的酶

提取液ꎬ设置对照组ꎬ测定 ５６０ ｎｍ 下的光密度ꎬ计
算 ＳＯＤ 含量(段秋笛等ꎬ２０２２)ꎮ

按照试剂盒(索莱宝生化试剂盒)测定菌丝体

内过氧化物酶( ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅꎬ ＰＯＤ)活性的方法ꎬ取
１００ μＬ 菌丝提取液于离心管中ꎬ分别加入 ３ ｍＬ
０.０５ ｍｏｌ􀅰Ｌ－１ 的磷酸缓冲液 ( ｐＨ５. ５)、１ ｍＬ １％
Ｈ２Ｏ２、１ ｍＬ ０.０５ ｍｏｌ􀅰Ｌ－１的愈创木酚溶液ꎬ震荡混

匀后于 ３７ ℃下水浴加热反应 １０ ｍｉｎꎬ在 ４７０ ｎｍ 处

测定光密度ꎬ计算 ＰＯＤ 含量(程艳ꎬ２０１８)ꎮ
丙二醛含量的测定:使用硫代巴比妥酸法测定

经供试品处理后的西瓜尖孢镰刀菌中丙二醛含量

的变化ꎮ 收集各处理组菌丝提取液 ２ ｍＬ 于离心管

中ꎬ加入 ０.５％ ＴＢＡ 溶液ꎬ摇匀后煮沸 １０ ｍｉｎꎬ待溶

液冷却后放入离心机中离心 ( ８０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１ꎬ１０

ｍｉｎ)(辛泽团等ꎬ２０１３)ꎮ 设置 ０.５％ ＴＢＡ 溶液为空

白对照ꎬ分别在 ４５０、５３２、６００ ｎｍ 处测定光密度ꎮ
丙二醛含量 / (ｎｍｏｌ􀅰ｇ－１)＝ ５×[１２.９×ΔＡ５３２ －ΔＡ６００ －
２.５８×ΔＡ４５０] / ＷꎬＷ:样本质量ꎮ

菌丝相对电导率的测定:用 ５ ｍｍ 打孔器取 ５
个菌龄 ６ ｄ 的西瓜尖孢镰刀菌菌饼接入含药的 ＰＤ
培养基中ꎬ振荡培养 ６ ｄꎬ收集、清洗、干燥菌丝ꎬ药
液最终浓度为 １.００ ｍｇ􀅰ｍＬ－１ꎬ分别取 １ ｇ 菌丝于

２５ ｍＬ 药液中ꎬ处理 ０.５、１.０、１.５、２.０、２.５ ｈ 后ꎬ测量

电导率ꎬ处理 ２.５ ｈ 后将菌丝体煮沸冷却ꎬ测定最终

电导率(王志芳等ꎬ２０１９)ꎮ 以蒸馏水为空白对照ꎬ
设置 ３ 组重复ꎮ 菌丝体的相对电导率 / ％ ＝(某一时

间的电导率 /煮沸致死后的电导率)×１００ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 独蒜兰提取物的抑菌活性

对抑菌率进行差异显著性分析ꎬ结果表明ꎬ１
ｍｇ􀅰ｍＬ－１独蒜兰提取物对 １５ 种植物病原真菌具有

良好的抑菌活性(图 １)ꎬ其中ꎬ对辣椒疫霉病菌、西
瓜尖孢镰刀菌、番茄灰霉病菌和非洲隐地疫霉菌的

抑菌效果最为显著ꎬ抑制率分别为 ６５.１％、７６.２％、
６７.４％、６４.８％ꎮ 故对以上 ４ 种抑制效果较好的病原

菌进行毒力测定ꎬ结果如表 １ 所示ꎬＥＣ５０ 分别为

０.８４９、０.７８２、０.８１３ 和 １.１６１ ｍｇ􀅰ｍＬ－１ꎮ

图 １　 独蒜兰提取物对 １５ 种病原菌的抑制活性
Ｆｉｇ.１　 Ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ Ｐ. ｂｕｌｂｏｃｏｄｉｏｉｄｅｓ ｅｘｔｒａｃｔｓ ａｇａｉｎｓｔ １５ ｐｌａｎｔ ｆｕｎｇｉ

Ｂ:番茄灰霉病菌ꎻＰ２:水稻稻瘟病菌ꎻＣ３:芭乐炭疽病菌ꎻＣ３:苹果黑腐皮壳病菌ꎻＰ１:辣椒疫霉病菌ꎻＳ１:油菜菌核菌ꎻＦ２:禾谷镰孢菌ꎻ
ＰＰＣ:非洲隐地疫霉菌ꎻＦｏｃ４:香蕉枯萎病 ４ 号小种ꎻＰ３:瓜果腐霉菌ꎻＦ１:燕麦镰孢菌ꎻＳ２:齐整小核菌ꎻＦ３:西瓜尖孢镰刀菌ꎻ

Ｇ:链孢粘帚霉病菌ꎮ 不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｂ: Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａꎻ Ｐ２: Ｐｙｒｉｃｕｌａｒｉａ ｇｒｉｓｅａ ꎻ Ｃ３: Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓ￣ｐｏｒｉｏｉｄｅｓꎻ Ｃ３: Ｖａｌｓａ ｍａｌｉ ꎻ Ｐ１: Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｃａｐｓｉｃｉꎻ Ｓ１: Ｓｃｌｅｒｏｔｉｎｉａ

ｓｃｌｅｒｏｔｉｏｒｕｍꎻ Ｆ２: Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍꎻ ＰＰＣ: Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｃｒｙｐｔｏｇｅａꎻ Ｆｏｃ４: Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆ.ｓｐ.ｃｕｂｅｎｓｅ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｒａｃｅ ４ꎻ
Ｐ３: Ｐｙｔｈｉｕｍ ａｐｈａｎｉｄｅｒｍａｔｕｍꎻ Ｆ１: ＦｕｓａＨｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍꎻ Ｓ２: Ｓｃｌｅｒｏｔｉｕｍ ｒｏｌｆｓｉｉꎻ Ｆ３: Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆꎻ

Ｇ: Ｇｌｉｏｃｌａｄｉｕｍ ｃａｔｅｎｕｌａｔｕｍ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.
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表 １　 供试样品对追踪菌的毒力测定
Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｔｏｘｉｃｉｔｙ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｏｎ ｆｕｎｇｉ

病原菌
Ｆｕｎｇｉ

毒力回归方程
Ｔｏｘｉｃ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ

ｅｑｕａｔｉｏｎ

相关系数 (Ｒ２)
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

有效中浓度
ＥＣ５０

/ (ｍｇ􀅰ｍＬ－１)

９５％置信度
Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｌｅｖｅｌ
/ (ｍｇ􀅰ｍＬ－１)

西瓜尖孢镰刀菌 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆ ｙ＝ １.７８４ｘ＋０.１９０ ０.９９２ ０.７８３ ０.６６３~０.９１６
非洲隐地疫霉菌 Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｃｒｙｐｔｏｇｅａ ｙ＝ ２.２３９ｘ－０.１４６ ０.９８９ １.１６１ １.０１８~１.３３０
番茄灰霉病菌 Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａ ｙ＝ １.９５６ｘ＋０.１７６ ０.９９０ ０.８１３ ０.６９９~０.９４１
辣椒疫霉病菌 Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｃａｐｓｉｃｉ ｙ＝ １.６８６ｘ＋０.１２０ ０.９７６ ０.８４９ ０.７１５~１.００１

２.２　 供试样品对西瓜尖孢镰刀菌菌丝干重的影响

如图 ２ 所示ꎬ经独蒜兰提取物处理 ６ ｄ 后ꎬ西瓜

尖孢镰刀菌菌丝生长抑制明显ꎬ随着提取物浓度不

断升高ꎬ处理组菌丝干重与对照组相比明显降低ꎻ
当处理组浓度为 ４. ００ ｍｇ􀅰ｍＬ－１ 时ꎬ菌丝干重为

０.６１３８ ｇꎬ与对照组(１.７００６ ｇ)相比差异显著ꎮ
２.３　 供试样品对西瓜尖孢镰刀菌细胞膜的影响

２.３.１　 相对电导率　 如图 ３Ａ 所示ꎬ随着处理时间

的增加ꎬ菌体细胞相对电导率值随之增大ꎬ在 ２.５ ｈ
达到 ７５.３％ꎬ菌体细胞膜通透性改变ꎬ菌体内的细

胞质渗漏出来ꎬ随着处理时间的延长ꎬ其对真菌细

胞膜的破坏越严重ꎮ 说明独蒜兰提取物会破坏细

胞膜通透性ꎬ使菌丝内容物外泄ꎬ电导率增加ꎬ从而

抑制菌丝生长ꎮ
２.３.２　 丙二醛含量　 西瓜尖孢镰刀菌细胞膜受损

后引起脂质过氧化反应ꎬ产生 ＭＤＡꎬ故可用 ＭＤＡ
含量来反映细胞膜的受损程度ꎮ 由图 ３Ｂ 可知ꎬ在
独蒜兰提取物浓度为 １.００ ｍｇ􀅰ｍＬ－１条件下ꎬ处理 １
ｈ 时ꎬＭＤＡ 含量与对照组接近ꎬ而后处理组 ＭＤＡ 含

量随着时间的延长而急剧增加ꎬ在 １２ ｈ 时达到峰值

(３.２２６ ｎｍｏｌ􀅰ｇ－１)ꎬ随后含量逐渐降低ꎮ 而对照组

ＭＤＡ 含量几乎不变ꎬ且整个试验过程均低于处理

组 ＭＤＡ 含量ꎬ表明独蒜兰提取物可以破坏菌丝细

胞膜ꎬ引起膜脂过氧化反应ꎮ

图 ２　 独蒜兰提取物对西瓜尖孢镰刀菌

菌丝干重的影响
Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｐ. ｂｕｌｂｏｃｏｄｉｏｉｄｅｓ ｅｘｔｒａｃｔｓ ｏｎ

ｍｙｃｅｌｉａｌ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔｏｆ Ｆ. ｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆ
不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.

图 ３　 独蒜兰提取物对西瓜尖孢镰刀菌相对电导率(Ａ)和 ＭＤＡ(Ｂ)的影响
Ｆｉｇ.３　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｐ. ｂｕｌｂｏｃｏｄｉｏｉｄｅｓ ｅｘｔｒａｃｔｓ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ (Ａ) ａｎｄ ＭＤＡ (Ｂ) ｏｆ Ｆ. ｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆ

不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.

２.４　 供试样品对西瓜尖孢镰刀菌 ＣＡＴ、ＰＯＤ、ＳＯＤ
活性的影响

图 ４Ａ 显示ꎬ随着处理时间的延长ꎬＣＡＴ 的酶活

性与对照组的差异明显ꎬ处理组的 ＣＡＴ 酶活性在

处理后的 １ ｈ 内无明显变化ꎻ在 ６~ １２ ｈ 内ꎬ其 ＣＡＴ
酶含量迅速升高并在 １２ ｈ 达到峰值ꎬ为 ３８６.４６ Ｕ􀅰
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ｇ－１ꎬ是对照组的 ２.３１ 倍ꎻ在 １２ ~ ２４ ｈ 内ꎬ处理组的

酶活性显著下降ꎬ且在 ２４ ｈ 时略低于对照组ꎮ 而对

照组 ＣＡＴ 酶活性在各时间段内基本保持一致ꎮ
图 ４Ｂ 显示ꎬＰＯＤ 含量的变化趋势与 ＣＡＴ 含量

相似ꎬ随着处理时间逐渐延长ꎬ其 ＰＯＤ 酶活性迅速

增强ꎬ并在 １２ ｈ 时达到峰值ꎬ为 １１４.１３ Ｕ􀅰ｇ－１ꎬ是
对照组的 １.６８ 倍ꎻ１２ ｈ 后ꎬ处理组的菌体酶活性显

著下降但仍高于对照组ꎬ而对照组的 ＰＯＤ 活性在

各时间段内基本保持一致水平ꎮ 说明提取物能影

响 ＰＯＤ 酶活性ꎬ受毒害的菌体通过提高其酶活而

减弱受毒害的程度ꎮ
图 ４Ｃ 显示ꎬ在处理 １ ｈ 时ꎬ菌体内 ＳＯＤ 含量略

高于对照组ꎻ在处理 ６ ｈ 时ꎬ该酶活性迅速上升并达

到峰值ꎬ为 ６０３.２１ Ｕ􀅰ｇ－１ꎬ是对照组的 ３.０２ 倍ꎻ随
着处理时间的延长ꎬ处理组 ＳＯＤ 酶活性显著下降

直至保持平稳趋势ꎬ但 ＳＯＤ 酶含量仍高于对照组ꎮ
而对照组的酶活性在各时间段内基本保持一致ꎮ

图 ４　 独蒜兰提取物对西瓜尖孢镰刀菌 ＣＡＴ、ＰＯＤ、ＳＯＤ 活性的影响
Ｆｉｇ.４　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｐ. ｂｕｌｂｏｃｏｄｉｏｉｄｅｓ ｅｘｔｒａｃｔｓ ｏｎ ＣＡＴ (Ａ)ꎬ ＰＯＤ (Ｂ) ａｎｄ ＳＯＤ (Ｃ) ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｆ. ｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆ

　 　 不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.

３　 讨论
本研究对独蒜兰假鳞茎乙醇提取物进行了抑

菌活性筛选ꎬ采用菌丝生长速率法对 １５ 种植物病

原菌进行初筛ꎬ结果表明ꎬ在 １.００ ｍｇ􀅰ｍＬ－１质量浓

度下ꎬ独蒜兰假鳞茎提取物具有较好的抑菌活性ꎬ
其中对辣椒疫霉病菌、西瓜尖孢镰刀菌、番茄灰霉

病菌和非洲隐地疫霉菌的抑菌效果最显著ꎮ 进一

步探究独蒜兰提取物对植物病原菌生理生化的影

响ꎬ选取对提取物最敏感的西瓜尖孢镰刀菌为供试

菌ꎬ测定处理后的菌丝干重、ＭＤＡ 含量、细胞渗透

性及酶活性的变化ꎮ 结果发现ꎬ菌丝干重随药剂浓

度的增加而降低ꎻ而该提取物破坏了菌丝细胞膜ꎬ
引起膜脂过氧化反应ꎬ致使内容物外泄ꎬ渗透性增

加ꎬＭＤＡ 含量增加ꎻ对保护酶(ＣＡＴ、ＰＯＤ、ＳＯＤ)活

性测定发现ꎬ随着处理时间的延长ꎬ其酶体系活性

呈先增大后减小的趋势ꎬ说明菌体通过调节多种酶

活性而降低受毒害的程度ꎮ 本试验的研究结果与

梁琪等(２０２１)发现黄连 Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ.、甘
草 Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｕｒａｌｅｎｓｉｓ Ｆｉｓｃｈ. 和肉桂 Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ
ｃａｓｓｉａ Ｐｒｅｓｌ 提 取 物 会 对 稻 瘟 病 菌 Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ
ｏｒｙｚａｅ 细胞膜通透性及物质合成产生影响的研究结

果一致ꎻ与周洁尘等(２０１７)发现垂序商陆 Ｐｈｙｔｏｌａｃ￣
ｃａ ａｍｅｒｉｃａｎａ Ｌ.和胜红蓟 Ａｇｅｒａｔｕｍ ｃｏｎｙｚｏｉｄｅｓ Ｌ.提取

物会破坏降香黄檀炭疽病病原菌膜系统、影响菌体

保护酶活性的研究结果一致ꎮ 说明独蒜兰假鳞茎

提取物发挥抑菌作用的方式可能与其干扰菌丝生
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长、使菌丝细胞膜正常功能受损以及降低菌丝体内

保护酶活性等有关ꎮ 本研究仅初步探讨了独蒜兰

提取物对植物病原菌的作用机理ꎬ但其具体发挥抑

菌作用的单体化学成分仍待深入研究ꎮ
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摘要: 【目的】蚕豆象是农业上一种重要害虫ꎬ本文测序、分析了蚕豆象的线粒体全基因组ꎬ以期为更好地

理解茎甲亚科分支类群、豆象亚科和蚕豆象的系统发育提供线粒体基因组数据ꎮ 【方法】在系统发育分

析中ꎬ内群取样包含茎甲亚科分支类群的 ２２ 种昆虫ꎬ外群选择 ２ 个肖叶甲亚科(Ｂａｓｉｌｅｐｔａ ｆｕｌｖｉｐｅｓ 和

Ｂａｓｉｌｅｐｔａ ｍｅｌａｎｏｐｕｓ)昆虫ꎬ分别利用最大似然法和贝叶斯法重建茎甲亚科分支类群的系统发育关系ꎮ 【结
果】蚕豆象的线粒体基因组全长为 １６５８６ ｂｐ (ＧｅｎＢａｎｋ 序列号: ＯＰ６５０２５５)ꎬ包含 ３７ 个基因(１３ 个蛋白质

编码基因、２ 个核糖体 ＲＮＡ 基因和 ２２ 个转运 ＲＮＡ 基因)和一段非编码控制区ꎮ 所有转运 ＲＮＡ 基因中ꎬ
除 ｔｒｎＳ１ 因缺少二氢尿嘧啶(ＤＨＵ)臂而形成一个简单的环ꎬ无法构成稳定的三叶草结构外ꎬ其余转运 ＲＮＡ 基因均能形成典

型的三叶草结构ꎮ 此外ꎬｔｒｎＳ１ 的反密码子不是常见的 ＧＣＵꎬ而是 ＵＣＵꎮ 【结论】本研究首次获得了蚕豆象的线粒体基因组

全序列ꎮ ２ 种不同的系统发育分析方法构建的系统发育关系显示:豆象亚科、茎甲亚科、水叶甲亚科和负泥虫亚科为单系

群ꎻ豆象亚科与水叶甲亚科＋负泥虫亚科为姐妹群ꎻ蚕豆象与四纹豆象为姐妹群ꎮ
关键词: 鞘翅目ꎻ 豆象亚科ꎻ 蚕豆象ꎻ 线粒体基因组ꎻ 系统发育
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ｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｍｅｔｈｏｄｓ. 【Ｒｅｓｕｌｔ】 Ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｂ. ｒｕｆｉｍａｎｕｓ ｉｓ ａ ｃｉｒｃｕｌａｒ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ｏｆ １６５８６ ｂｐ ｉｎ ｌｅｎｇｔｈ (ＧｅｎＢａｎｋ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ. ＯＰ６５０２５５)ꎬ ｗｈｉｃｈ ｃｏｎｔａｉｎｓ １３ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎬ ｔｗｏ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅｓꎬ ２２ ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ａ ｎｏｎ￣
ｃｏｄｉｎｇ ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ. Ａｌｌ ｔＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ｃａｎ ｂｅ ｆｏｌｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｙｐｉｃａｌ ｃｌｏｖｅｒｌｅａｆ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｅｘｃｅｐｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｎＳ１ꎬ ｗｈｉｃｈ ｌａｃｋｓ ｔｈｅ
ＤＨＵ ａｒｍ. Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｔｈｅ ａｎｔｉｃｏｄｏｎ ｏｆ ｔｒｎＳ１ ｇｅｎｅ ｉｓ ｎｏｔ ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎ ＧＣＵꎬ ｂｕｔ ｒａｔｈｅｒ ｔｈｅ ＵＣＵ. 【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】 Ｔｈｉｓ ｉｓ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｒｅ￣
ｐｏｒｔ ｏｆ ａ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｂ. ｒｕｆｉｍａｎｕｓ. Ｂｏｔｈ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｍｅｔｈｏｄｓ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ａ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｒｅｅ ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ: ｔｈｅ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ｂｒｕｃｈｉｎａｅꎬ Ｓａｇｒｉｎａｅꎬ Ｄｏｎａｃｉｉｎａｅ ａｎｄ Ｃｒｉｏｃｅｒｉｎａｅ ｗｅｒｅ ｒｅｃｏｖｅｒｅｄ ｔｈｅ ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ ｇｒｏｕｐｓ. Ｔｈｅ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ
Ｂｒｕｃｈｉｎａｅ ｗｅｒｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ｔｏ (Ｄｏｎａｃｉｉｎａｅ＋Ｃｒｉｏｃｅｒｉｎａｅ) ａ ｃｌａｄｅ. Ｔｈｅ Ｂ. ｒｕｆｉｍａｎｕｓ ｗａｓ ｓｉｓｔｅｒ ｔｏ Ｃａｌｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ ｍａｃｕｌａｔｕｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａꎻ Ｂｒｕｃｈｉｎａｅꎻ Ｂｒｕｃｈｕｓ ｒｕｆｉｍａｎｕｓꎻ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅꎻ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ

　 　 蚕豆象 Ｂｒｕｃｈｕｓ ｒｕｆｉｍａｎｕｓ Ｂｏｈｅｍａｎ 属鞘翅目

Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ 叶甲科 Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ 豆象亚科 Ｂｒｕｃｈｉ￣
ｎａｅꎬ是农业上的一种重要害虫ꎬ在全世界均有分布

(来有鹏ꎬ２０１９ꎻ 王昶等ꎬ２０１８)ꎮ 蚕豆象在我国一

年发生一代ꎬ卵为浅黄色椭圆形ꎬ幼虫体色为乳白

色ꎬ有 ４ 个龄期ꎬ整个幼虫龄期平均约为 ９０ ｄꎬ蛹一

般为浅黄色椭圆形ꎬ成虫具有椭圆形黑色的体背ꎬ
主要以蚕豆 Ｖｉｃｉａ ｆａｂａ Ｌｉｎｎ.为食ꎬ严重时可降低蚕
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豆产量 ３０％左右ꎬ是蚕豆生长发育期危害最严重的

一种害虫(丁国卫等ꎬ２００６ꎻ 董亮ꎬ２０１１ꎻ 徐淑华ꎬ
２０１２ꎻ Ｂｉｄｄｌｅ ＆ Ｃａｔｌｉｎꎬ２００７ꎻ Ｔｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９３)ꎮ 目

前ꎬ对蚕豆象的研究主要集中在生物学、化学生态

学和害虫防治等方面(王昶等ꎬ２０１８ꎻ Ｇａｉｌｉｓｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２２ꎻ Ｍｅｎｄｅｓｉｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２２ꎻ Ｓｅｇｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎬ暂
未发现蚕豆象的线粒体基因组的分子系统学研究ꎮ

近年来ꎬ随着高通量测序技术的快速发展ꎬ越
来越多的昆虫线粒体基因组被公布ꎮ 线粒体基因

组作为一种分子遗传标记ꎬ具有基因组组织结构相

对保守、进化速率快和母系遗传等优点ꎬ已经被广

泛应用于鞘翅目昆虫的系统发育研究(林兴雨等ꎬ
２０２２ꎻ Ｇｉｌｌｅｔｔｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎻ Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 截至

２０２３ 年 ２ 月ꎬＧｅｎＢａｎｋ 上已经释放了超过 ４００ 条叶

甲科完整或部分的线粒体基因组数据ꎮ
叶甲科由 ３ 个主要的亚科类群组成:茎甲亚科

Ｓａｇｒｉｎａｅ 分支类群(豆象亚科 Ｂｒｕｃｈｉｎａｅ、茎甲亚科

Ｓａｇｒｉｎａｅ、水叶甲亚科 Ｄｏｎａｃｉｉｎａｅ 和负泥虫亚科 Ｃｒｉ￣
ｏｃｅｒｉｎａｅ)、肖叶甲亚科 Ｅｕｍｏｌｐｉｎａｅ 分支类群( Ｓｐｉ￣
ｌｏｐｙｒｉｎａｅ、肖叶甲亚科 Ｅｕｍｏｌｐｉｎａｅ、隐头叶甲亚科

Ｃｒｙｐｔｏｃｅｐｈａｌｉｎａｅ 和 龟甲亚科 Ｃａｓｓｉｄｉｎａｅ)和叶甲亚

科 Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｎｅ 分支类群(叶甲亚科 Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｎａｅ
和 萤叶甲亚科 Ｇａｌｅｒｕｃｉｎａｅ) (Ｇóｍｅｚ￣Ｚｕｒｉｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎮ 然而ꎬ叶甲科 ３ 个主要的亚科类群之一的

茎甲亚科 Ｓａｇｒｉｎａｅ 分支类群仅有 ２１ 条线粒体基因

组数据被释放ꎮ
本研究利用高通量测序技术首次获得了完整

的蚕豆象的线粒体基因组数据ꎬ对其线粒体基因组

组织结构进行了注释ꎬ对密码子的使用频率、核苷

酸的含量组成、转运 ＲＮＡ 的二级结构等线粒体基

因组特点分别进行了详细分析和预测ꎬ以期为更好

地理解茎甲亚科分支类群、豆象亚科和蚕豆象的系

统发育提供基因组数据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 标本采集与 ＤＮＡ 提取

试验所用的蚕豆象成虫标本于 ２０２０ 年 １０ 月

采集于河南省郑州市(３４°８０′Ｎꎬ １１３°６６′Ｅ)ꎮ 将采

集到的蚕豆象成虫标本浸泡在 ９５％乙醇中ꎬ置于河

南农业大学植物保护学院标本馆－８０ ℃超低温冰

箱中ꎬ用于 ＤＮＡ 提取ꎮ 根据天根生化科技(北京)
有限公司的动物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒说明书提

取蚕豆象成虫胸部肌肉的总 ＤＮＡꎮ 使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ

２０００ 分光光度计和 １.５％的琼脂糖凝胶电泳分别检

测样本总 ＤＮＡ 的浓度及质量ꎮ
１.２　 高通量测序与线粒体基因组组装

将检测质量合格以及浓度大于 ２０ ｎｇ􀅰μＬ－１的

ＤＮＡ 送往北京诺禾致源科技股份有限公司构建

３５０ ｂｐ 的小片段文库ꎬ并进行高通量测序ꎬ使用 Ｉｌ￣
ｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 测序平台对所构建的小片段测

序文库进行双末端(２×１５０ ｂｐ ＰＥ)测序ꎮ 最后ꎬ将
下机的原始数据去除接头ꎬ进行质量控制ꎬ过滤、删
除低质量的序列ꎬ获得 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎮ 利用 ＧｅｔＯｒ￣
ｇａｎｅｌｌｅ ｖ１.７.５.２ 软件(Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)进行线粒体

基因组的组装以及拼接ꎬ从而得到完整的线粒体基

因组数据ꎮ
１.３　 线粒体基因组的注释和分析

采用组装得到的蚕豆象的线粒体全基因组数

据在 ＭＩＴＯＳ 在线网站(Ｂｅｒｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)上进行初

步的功能注释ꎬ参数设置 ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｄｅ:０５￣ｉｎｖｅｒｔｅｒ￣
ｂｒａｔｅꎻｒｅｆｅｒｅｎｃｅ:ＲｅｆＳｅｑ ８９ Ｍｅｔａｚｏａꎬ其余均按照 ＭＩ￣
ＴＯＳ 默认参数进行设置ꎮ 通过 ＭＩＴＯＳ 预测后得到

２２ 个转运 ＲＮＡ 基因的二级结构ꎬ对近缘种的线粒

体基因组的序列比对和验证ꎬ手动矫正线粒体基因

组的 １３ 个蛋白质编码基因、ｒｒｎＬ 和 ｒｒｎＳ 核糖体基

因和 ２２ 个转运 ＲＮＡ 的基因边界ꎮ 将注释正确的

线粒体全基因组序列上传至 ＧｅｎＢａｎｋ 获得登陆号

为 ＯＰ６５０２５５ꎮ 利用 ＭＥＧＡ １１. ０ 软件 ( Ｔａｍｕｒａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２１)分析和计算蚕豆象线粒体基因组全部的

蛋白质编码基因的碱基组成以及密码子的使用频

率情况ꎮ 利用 ＡＴ￣ｓｋｅｗ＝(Ａ－Ｔ) / (Ａ＋Ｔ)和 ＧＣ￣ｓｋｅｗ
＝(Ｇ－Ｃ) / (Ｇ＋Ｃ)公式分别计算蚕豆象线粒体基因

组的 ＡＴ 偏倚和 ＧＣ 偏倚(Ｐｅｒｎａ ＆ Ｋｏｃｈｅｒꎬ１９９５)ꎮ
１.４　 多序列比对

利用 ＭＡＦＦＴ ｖｅｒｓｉｏｎ ７ 软件对蚕豆象的蛋白质

编码基因的核苷酸和氨基酸序列分别进行比对

(Ｋａｔｏｈ ＆ Ｓｔａｎｄｌｅｙꎬ２０１３)ꎮ 使用 ｔｒｉｍＡｌ ｖ１.４ 对序列

中模糊比对的片段进行修剪、删除和对齐(Ｃａｐｅｌｌａ￣
Ｇｕｔｉéｒｒｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)ꎮ 利用 ＦＡＳｃｏｎＣＡＴ￣Ｇ＿ｖ１. ０４
进行串联线粒体基因组序列得到数据矩阵(Ｋüｃｋ ＆
Ｌｏｎｇｏꎬ２０１４)ꎮ 用于构建系统发育分析的数据矩阵

包括 １３ 个蛋白质编码基因的核苷酸序列 ( １３
ＰＣＧｎｔ)构建的数据矩阵和 １３ 个蛋白质编码基因的

氨基酸序列(１３ ＰＣＧａａ)构建的数据矩阵ꎮ
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１.５　 系统发育分析

利用最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)和贝叶

斯法(Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ)重建茎甲亚科分支类群的

系统发育树ꎮ 利用 ＩＱ￣ＴＲＥＥ ２.０.６ (Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)进行最大似然法系统发育分析ꎬ根据贝叶斯

信息法则(Ｂａｙｅｓｉａｎ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｃｒｉｔｅｒｉｏｎꎬ ＢＩＣ)通过

软件自动筛选得到最适建树模型为 ＧＴＲ＋Ｆ＋Ｉ＋Ｇ４
模型ꎬ系统发育树的节点支持率通过自举检验置信

度进行评估(参数设置为－ｂｂ:１００００ꎬ－ｎｍ:１００００ꎬ－
ａｌｒｔ:１００００)ꎮ 使用 ＭｒＢａｙｅｓ ｖ３.２ 进行贝叶斯法系统

发育分析(Ｒｏｎｑｕｉｓｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２):使用 ４ 条蒙特卡

罗马尔柯夫链(Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎ Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏꎬ ＭＣＭＣ)
同时运行 ２×１０６ 代ꎬ每运行结束 １０００ 代进行一次

抽样ꎬ删除 ２５％的老化树ꎬ获得多数一致树ꎮ

２ 　 结果与分析
２.１ 　 线粒体基因组分析

利用 ＯＧＤＲＡＷ Ｖｅｒｓｉｏｎ １. １ 软件 ( Ｇｒｅｉｎｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１９)获得蚕豆象的线粒体全基因组结构图(图
１)ꎮ 蚕豆象的线粒体基因序列全长 １６５８６ ｂｐꎬ其
中ꎬＡ＋Ｔ 含量为 ７６.９５％ꎬＧ＋Ｃ 含量为 ２３.０５％ꎮ 该

线粒体全基因组包含 ３７ 个基因(１３ 个蛋白质编码

基因、２ 个核糖体 ＲＮＡ 基因和 ２２ 个转运 ＲＮＡ 基

因)和 １ 个非编码控制区(表 １)ꎮ
在蚕 豆 象 的 线 粒 体 基 因 组 中ꎬ Ｌ 链 ( ｌｉｇｈｔ

ｓｔｒａｎｄ)共编码 １４ 个线粒体基因ꎬ分别包含 ４ 个蛋

白质编码基因、８ 个转运 ＲＮＡ 基因以及 ２ 个核糖体

ＲＮＡ 基因ꎻＨ链( ｈｅａｖｙｓｔｒａｎｄ)共编码２３个线粒体

基因ꎬ分别包括 ９ 个蛋白质编码基因和 １４ 个转运

ＲＮＡ 基因ꎮ 非编码控制区位于 ｒｒｎＳ 和 ｔｒｎＩ 之间ꎬ长
度为 ９４２ ｂｐꎬ其 Ａ＋Ｔ 和 Ｇ＋Ｃ 含量分别为 ８２.０６％和

１７.９４％ꎮ 蚕豆象的正、负链的蛋白质编码基因、负
链的核糖体 ＲＮＡ 基因、正、负链的转运 ＲＮＡ 基因

以及整个线粒体基因组的 Ａ＋Ｔ 含量丰富ꎬ为 ７３.８％
~８０.８％ꎮ 其中ꎬ位于正链的 ９ 个蛋白质编码基因的

Ａ＋Ｔ 含量最低为 ７３.８％ꎬ位于负链的 ２ 个核糖体

ＲＮＡ 基因的 Ａ＋Ｔ 含量最高为 ８０.８％ꎮ ＡＴ 偏倚和 ＧＣ
偏倚分别为－０.２３０~０.０３６ 和－０.１８７~０.３４３ (表 ２)ꎮ

图 １　 蚕豆象线粒体基因组结构
Ｆｉｇ.１　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｂ. ｒｕｆｉｍａｎｕｓ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ

表 １　 蚕豆象线粒体基因组注释
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｂ. ｒｕｆｉｍａｎｕｓ

基因
Ｇｅｎｅ

长度
Ｇｅｎｅ ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

起始位置
Ｓｔａｒｔ ｐｏｓｉｔｉｏｎ / ｂｐ

终止位置
Ｓｔｏｐ ｐｏｓｉｔｉｏｎ / ｂｐ

起始密码子
Ｓｔａｒｔ ｃｏｄｏｎ

终止密码子
Ｓｔｏｐ ｃｏｄｏｎ

编码链
Ｃｏｄｉｎｇ ｓｔｒａｎｄ

ｔｒｎＩ ６６ ９４３ １００８ Ｈ
ｔｒｎＱ ６９ １０９０ １０２２ Ｌ
ｔｒｎＭ ６９ １０９０ １１５８ Ｈ
ｎａｄ２ １０１４ １１５９ ２１７２ ＡＴＴ ＴＡＡ Ｈ
ｔｒｎＷ ６６ ３０８９ ３１５４ Ｈ
ｔｒｎＣ ６３ ３２０９ ３１４７ Ｌ
ｔｒｎＹ ６６ ３２８０ ３２１５ Ｌ
ｃｏｘ１ １５４８ ３２７３ ４８２０ ＡＴＣ ＴＡＡ Ｈ
ｔｒｎＬ２ ６５ ４８１６ ４８８０ Ｈ
ｃｏｘ２ ６８５ ４８８４ ５５６８ ＡＴＡ Ｔ Ｈ
ｔｒｎＫ ７０ ５５６９ ５６３８ Ｈ
ｔｒｎＤ ６６ ５６３８ ５７０３ Ｈ
ａｔｐ８ １５６ ５７０４ ５８５９ ＡＴＴ ＴＡＡ Ｈ
ａｔｐ６ ６７５ ５８５３ ６５２７ ＡＴＧ ＴＡＡ Ｈ
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　 续表 １

基因
Ｇｅｎｅ

长度
Ｇｅｎｅ ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

起始位置
Ｓｔａｒｔ ｐｏｓｉｔｉｏｎ / ｂｐ

终止位置
Ｓｔｏｐ ｐｏｓｉｔｉｏｎ / ｂｐ

起始密码子
Ｓｔａｒｔ ｃｏｄｏｎ

终止密码子
Ｓｔｏｐ ｃｏｄｏｎ

编码链
Ｃｏｄｉｎｇ ｓｔｒａｎｄ

ｃｏｘ３ ７８９ ６５２７ ７３１５ ＡＴＧ ＴＡＡ Ｈ
ｔｒｎＧ ６６ ７３１６ ７３８１ Ｈ
ｎａｄ３ ３５４ ７３８２ ７７３５ ＡＴＡ ＴＡＧ Ｈ
ｔｒｎＡ ６５ ７７３４ ７７９８ Ｈ
ｔｒｎＲ ６５ ７８００ ７８６４ Ｈ
ｔｒｎＮ ６８ ７８６４ ７９３１ Ｈ
ｔｒｎＳ１ ６７ ７９３２ ７９９８ Ｈ
ｔｒｎＥ ６５ ７９９９ ８０６３ Ｈ
ｔｒｎＦ ６７ ８１２８ ８０６２ Ｌ
ｎａｄ５ １７１３ ９７９７ ８０８５ ＡＴＴ ＴＡＡ Ｌ
ｔｒｎＨ ６９ ９８６６ ９７９８ Ｌ
ｎａｄ４ １３２７ １１２５８ ９９３２ ＡＴＧ Ｔ Ｌ
ｎａｄ４ｌ ２８２ １１５３３ １１２５２ ＡＴＧ ＴＡＡ Ｌ
ｔｒｎＴ ６５ １１５４４ １１６０８ Ｈ
ｔｒｎＰ ６６ １１６７４ １１６０９ Ｌ
ｎａｄ６ ５０７ １１６８０ １２１８６ ＡＴＴ ＴＡＡ Ｈ
ｃｏｂ １１４０ １２１８６ １３３２５ ＡＴＧ ＴＡＡ Ｈ
ｔｒｎＳ２ ６８ １３３２５ １３３９２ Ｈ
ｎａｄ１ ９５１ １４３９４ １３４４４ ＴＴＧ ＴＡＧ Ｌ
ｔｒｎＬ１ ６５ １４４６０ １４３９６ Ｌ
ｒｒｎＬ １２８４ １５７２１ １４４３８ Ｌ
ｔｒｎＶ ６９ １５８０９ １５７４１ Ｌ
ｒｒｎＳ ７７８ １６５８６ １５８０９ Ｌ
Ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ ９４２ １ ９４２ Ｎｏｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

　 　 Ｈ:重链ꎻＬ:轻链ꎮ
Ｈ: Ｈｅａｖｙ ｓｔｒａｎｄꎻ Ｌ: Ｌｉｇｈｔ ｓｔｒａｎｄ.

表 ２　 蚕豆象的核苷酸组成和偏倚
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｋｅｗｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｂ. ｒｕｆｉｍａｎｕｓ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ.

特征
Ｆｅａｔｕｒｅ

长度
Ｓｉｚｅ / ｂｐ

Ａ＋Ｔ 含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ａ＋Ｔ / ％

ＡＴ 偏倚
ＡＴ￣ｓｋｅｗ

ＧＣ 偏倚
ＧＣ￣ｓｋｅｗ

ＰＣＧｓ￣Ｈ ６８６７ ７３.８ －０.１１１ －０.１４４
ＰＣＧｓ￣Ｌ ４２７２ ７８.４ －０.２３０ ０.２７５
ｒＲＮＡｓ￣Ｌ ２０６２ ８０.８ －０.０７３ ０.３４３
ｔＲＮＡｓ￣Ｈ ９３１ ７８.２ ０.０３６ ０.００５
ｔＲＮＡｓ￣Ｌ ５３４ ７４.４ ０.００８ ０.２４１
全基因组 Ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ １６５８６ ７６.９ ０.０３３ －０.１８７

　 　 ＰＣＧｓ:蛋白质编码基因ꎻｒＲＮＡｓ:核糖体 ＲＮＡꎻｔＲＮＡｓ:转运 ＲＮＡꎻＨ:重链ꎻＬ:轻链ꎮ
ＰＣＧｓ: Ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎻ ｒＲＮＡｓ: Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡꎻ ｔＲＮＡｓ: Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡꎻ Ｈ: Ｈｅａｖｙ ｓｔｒａｎｄꎻ Ｌ: Ｌｉｇｈｔ ｓｔｒａｎｄ.

２.２ 　 蛋白质编码基因分析

蚕豆象线粒体全基因组的 １３ 个蛋白质编码基

因全长为 １１１３９ ｂｐꎬ其中 Ａ、Ｔ、Ｃ 和 Ｇ 的含量分别

为３１.８１％、４３.７９％、１２.２２％和 １２.１８％ꎮ 在所有的

蛋白质编码基因的起始密码子使用中ꎬ只有 ２ 个蛋

白质编码基因(ｃｏｘ１ 和 ｎａｄ１)分别使用 ＡＴＣ 和 ＴＴＧ
作为起始密码子外ꎬ剩余的 １１ 个蛋白质编码基因

都是以常见的 ＡＴＡ、ＡＴＴ 和 ＡＴＧ 作为起始密码子ꎮ
此外ꎬ２ 个蛋白质编码基因(ｃｏｘ２ 和 ｎａｄ４)以不完整

的终止密码子 Ｔ 作为结尾ꎬ其余 １１ 个蛋白质编码

基因都是以完整的终止密码子 ＴＡＡ 或 ＴＡＧ 结尾ꎮ
在 １３ 个蛋白质编码基因的氨基酸使用中ꎬ丙

氨酸 (Ａｌａ) 的使用频率最多ꎬ为 ３９. ７２％ꎬ苏氨酸

(Ｔｈｒ)和半胱氨酸(Ｃｙｓ)使用频率分别为 ３７.２１％和

１３.６８％ꎬ甘氨酸(Ｇｌｙ)使用频率最少ꎬ为 ９.３７％ꎬ其
余氨基酸没有使用ꎮ １３ 个蛋白质编码基因的相对

密码子使用频率见表 ３ꎬ密码子使用次数最多的是

ＡＡＡꎬ共使用 ４６５ 次ꎬ密码子使用次数最少的是

ＣＧＣꎬ共使用 ２ 次ꎮ
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表 ３　 蚕豆象线粒体基因组 １３ 个蛋白质编码基因的相对密码子使用频率
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｏｆ １３ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｂ. ｒｕｆｉｍａｎｕｓ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

数量 / 次
Ｃｏｕｎｔ ＲＳＣＵ 密码子

Ｃｏｄｏｎ
数量 / 次
Ｃｏｕｎｔ ＲＳＣＵ 密码子

Ｃｏｄｏｎ
数量 / 次
Ｃｏｕｎｔ ＲＳＣＵ 密码子

Ｃｏｄｏｎ
数量 / 次
Ｃｏｕｎｔ ＲＳＣＵ

ＵＵＵ (Ｆ) ３７６ １.５６ ＵＣＵ (Ｓ) １００ １.８９ ＵＡＵ (Ｙ) １９８ １.４１ ＵＧＵ (Ｃ) ２８ １.３０
ＵＵＣ (Ｆ) １０６ ０.４４ ＵＣＣ (Ｓ) ４５ ０.８５ ＵＡＣ (Ｙ) ８３ ０.５９ ＵＧＣ (Ｃ) １５ ０.７０
ＵＵＡ (Ｌ) ３３５ ２.６６ ＵＣＡ (Ｓ) ９５ １.７９ ＵＡＡ (∗) ３３０ １.５７ ＵＧＡ (Ｗ) ７３ １.４６
ＵＵＧ (Ｌ) ８５ ０.６７ ＵＣＧ (Ｓ) ２６ ０.４９ ＵＡＧ (∗) ９０ ０.４３ ＵＧＧ (Ｗ) ２７ ０.５４
ＣＵＵ (Ｌ) １２１ ０.９６ ＣＣＵ (Ｐ) ７０ １.５０ ＣＡＵ (Ｈ) ６３ １.４２ ＣＧＵ (Ｒ) ７ ０.７０
ＣＵＣ (Ｌ) ５４ ０.４３ ＣＣＣ (Ｐ) ５６ １.２０ ＣＡＣ (Ｈ) ２６ ０.５８ ＣＧＣ (Ｒ) ２ ０.２０
ＣＵＡ (Ｌ) １２２ ０.９７ ＣＣＡ (Ｐ) ４９ １.０５ ＣＡＡ (Ｑ) １０３ １.３９ ＣＧＡ (Ｒ) ２４ ２.４０
ＣＵＧ (Ｌ) ３９ ０.３１ ＣＣＧ (Ｐ) １２ ０.２６ ＣＡＧ (Ｑ) ４５ ０.６１ ＣＧＧ (Ｒ) ７ ０.７０
ＡＵＵ (Ｉ) ３３４ １.５８ ＡＣＵ (Ｔ) ９０ １.５９ ＡＡＵ (Ｎ) ３６２ １.６４ ＡＧＵ (Ｓ) ４１ ０.７７
ＡＵＣ (Ｉ) ９０ ０.４２ ＡＣＣ (Ｔ) ４０ ０.７１ ＡＡＣ (Ｎ) ７９ ０.３６ ＡＧＣ (Ｓ) ３２ ０.６０
ＡＵＡ (Ｍ) ３１４ １.６６ ＡＣＡ (Ｔ) ８４ １.４９ ＡＡＡ (Ｋ) ４６５ １.７６ ＡＧＡ (Ｓ) ５４ １.０２
ＡＵＧ (Ｍ) ６４ ０.３４ ＡＣＧ (Ｔ) １２ ０.２１ ＡＡＧ (Ｋ) ６４ ０.２４ ＡＧＧ (Ｓ) ３１ ０.５８
ＧＵＵ (Ｖ) ５６ １.７６ ＧＣＵ (Ａ) ４３ １.９５ ＧＡＵ (Ｄ) ７０ １.４０ ＧＧＵ (Ｇ) ３３ １.５２
ＧＵＣ (Ｖ) １３ ０.４１ ＧＣＣ (Ａ) ２５ １.１４ ＧＡＣ (Ｄ) ３０ ０.６０ ＧＧＣ (Ｇ) ６ ０.２８
ＧＵＡ (Ｖ) ４６ １.４５ ＧＣＡ (Ａ) １７ ０.７７ ＧＡＡ (Ｅ) １２３ １.５６ ＧＧＡ (Ｇ) ３３ １.５２
ＧＵＧ (Ｖ) １２ ０.３８ ＧＣＧ (Ａ) ３ ０.１４ ＧＡＧ (Ｅ) ３５ ０.４４ ＧＧＧ (Ｇ) １５ ０.６９

　 　 ＲＳＣＵ:相对密码子使用频率ꎻ∗:终止密码子ꎮ
ＲＳＣＵ: Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅꎻ ∗: Ｓｔｏｐ ｃｏｄｏｎ.

２.３　 ｔＲＮＡ 和 ｒＲＮＡ 基因分析

蚕豆象线粒体全基因组的 ２２ 个转运 ＲＮＡ 基

因的序列全长为 １４６５ ｂｐꎬ其中 Ａ、Ｔ、Ｃ 和 Ｇ 的含量

分别为 ３９.３９％、３７.４１％、１０.４４％和 １２.７６％ꎮ 长度

在 ６３~ ７０ ｂｐꎮ 其中 ｔｒｎＣ 基因序列最短ꎬ为 ６３ ｂｐꎬ
ｔｒｎＫ 基因序列最长ꎬ为 ７０ ｂｐꎮ ２２ 个转运 ＲＮＡ 基因

中ꎬ１４ 个转运 ＲＮＡ 基因位于 Ｈ 链ꎬ８ 个转运 ＲＮＡ
基因位于 Ｌ 链ꎮ ｒｒｎＬ 和 ｒｒｎＳ 基因分别位于 Ｌ 链ꎮ
除 ｔｒｎＳ１ 因缺少一个二氢尿嘧啶(ＤＨＵ)臂导致不能

形成完整的三叶草结构外ꎬ其余转运 ＲＮＡ 基因均

能形成完整的三叶草结构(图 ２)ꎮ 此外ꎬｔｒｎＳ１ 的反

密码子不是常见的 ＧＣＵꎬ而是 ＵＣＵꎮ 蚕豆象线粒体

基因组的 ２ 个核糖体 ＲＮＡ 序列全长为 ２０６２ ｂｐꎬ其
中 Ａ、Ｔ、Ｃ 和 Ｇ 的含量分别为 ３７.４４％、４３. ３６％、
６.３０％和 １２.９０％ꎮ ｒｒｎＬ 和 ｒｒｎＳ 的全长分别为 １２８４
和 ７７８ ｂｐꎬＡ＋Ｔ 含量分别为 ８２.０１％和 ７８.７９％ꎬＧ＋Ｃ
含量分别为 １７.９９％和 ２１.２１％ꎮ
２.４　 系统发育分析

基于最大似然法和贝叶斯法构建的发育分析

结果如图 ３、４、５ 和 ６ 所示ꎮ ２ 种系统发育分析方法

构建的树型拓扑结构都支持茎甲亚科分支类群中

的 ４ 个亚科(豆象亚科、水叶甲亚科、茎甲亚科和负

泥虫亚科)为单系群ꎬ且有较高的节点支持值 Ｂｏｏｔ￣
ｓｔｒａｐ (ＢＳ)≥９９、ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ (ＰＰ) ＝ １ꎮ 此

外ꎬ茎甲亚科分支类群的内部系统发育关系为茎甲

亚科＋(豆象亚科＋(水叶甲亚科＋负泥虫亚科))ꎮ
１３ 个蛋白质编码基因的核苷酸序列矩阵利用

最大似然法、１３ 个蛋白质编码基因的氨基酸序列矩

阵利用贝叶斯法ꎬ在豆象亚科内的系统发育结果均

显示ꎬ由于 Ｂｒｕｃｈｕｓ ｓｐ. ＥＭＨＡＵ １５０７１３０２ 单独形成

一支ꎬ蚕豆象与四纹豆象 Ｃａｌｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ ｍａｃｕｌａｔｕｓ
(Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ)形成一支ꎬ分别导致 Ｂｒｕｃｈｕｓ 属和 Ｃａｌ￣
ｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ 属形成非单系群ꎮ 此外ꎬ２ 个系统发育

结果都强烈支持蚕豆象与四纹豆象的姐妹群关系ꎬ
并且具有较高的节点支持值 ＢＳ＝ １００、ＰＰ ＝ １ꎮ 其余

的 Ｃａｒｙｏｐｅｍｏｎ 属、Ａｃａｎｔｈｏｓｃｅｌｉｄｅｓ 属为单系群ꎮ
使用 Ｋｉｍｕｒａ￣２￣Ｐａｒａｍｅｔｅｒ 模型计算蚕豆象与其

他豆象亚科的 ９ 个物种(Ｃａｒｙｏｐｅｍｏｎ ｇｉｇａｎｔｅｕｓ、Ｂｒｕ￣
ｃｈｕｓ ｓｐ. ＥＭＨＡＵ １５０７１３０２、 Ｃａｌｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ ａｎａｌｉｓ、
Ｃａｌｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ、 Ａｃａｎｔｈｏｓｃｅｌｉｄｅｓ ｏｂｔｅｃｔｕｓ、
Ｂｒｕｃｈｉｄｉｕｓ ｓｉｌｉｑｕａｓｔｒｉ、 Ｂｒｕｃｈｉｄｉｕｓ ｕｂｅｒａｔｕｓ、 Ｂｒｕｃｈｉｎａｅ
ｓｐ. ＧＥＮＳＰ０１ 和 Ｃａｌｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ ｍａｃｕｌａｔｕｓ)之间的种

间遗传距离ꎬ结果显示:蚕豆象与四纹豆象的遗传

距离最近为 ０. １２６ꎻ与 Ｂｒｕｃｈｉｎａｅ ｓｐ. ＧＥＮＳＰ０１、Ｂ.
ｕｂｅｒａｔｕｓ、 Ｂ. ｓｐ. ＥＭＨＡＵ １５０７１３０２、 Ａ. ｏｂｔｅｃｔｕｓ、 Ｃ.
ａｎａｌｉｓ、Ｃ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 和 Ｃ. ｇｉｇａｎｔｅｕｓ 的遗传距离依次

为 ０.１７９、０.１８０、０.１９７、０.２０４、０.２１７、０.２３６ 和 ０.２８５ꎻ
与 Ｂ. ｆｕｌｖｉｐｅｓ 的遗传距离最远ꎬ为 ０.３３０ (表 ４)ꎮ 种

间遗传距离与系统发育树所显示的亲缘关系一致

支持蚕豆象与四纹豆象为姐妹群关系ꎮ
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３　 讨论
本研究利用高通量测序技术首次获得了蚕豆

象的线粒体全基因组数据ꎬ详细分析和预测了它的

线粒体基因组的特点以及 ２２ 个转运 ＲＮＡ 基因的

二级结构ꎬ丰富了茎甲亚科分支类群的线粒体基因

组数据ꎮ 蚕豆象线粒体基因组的基因的排列顺序

与模式昆虫线粒体基因组排列顺序一致( Ｂｏｏｒｅꎬ
１９９９)ꎬ没有出现线粒体基因的丢失或重排现象ꎮ
此外ꎬ在蛋白质编码基因中ꎬ位于 Ｈ 链上的蛋白质

编码基因的 ＡＴ 含量(７３.８％)和 ＧＣ 偏倚(－０.１４４)
低于 Ｌ 链上蛋白质编码基因的 ＡＴ 含量(７８.４％)和
ＧＣ 偏倚(０.２７５)ꎬ但 Ｈ 链上的蛋白质编码基因的

ＡＴ 偏倚(－０.１１１)高于 Ｌ 链上的 ＡＴ 偏倚(－０.２３)ꎮ
在 ｔＲＮＡ 基因里ꎬ位于 Ｈ 链上的 ｔＲＮＡ 基因 ＡＴ 含量

(７８.２％)和 ＡＴ 偏倚(０.０３６)高于 Ｌ 链上 ｔＲＮＡ 基因

ＡＴ 含量(７４.４％)和 ＡＴ 偏倚(０.００８)ꎬ但 Ｈ 链上 ｔＲ￣
ＮＡ 基因的 ＧＣ 偏倚(０.００５)低于 Ｌ 链上的 ＧＣ 偏倚

(０.２４１)ꎮ

图 ２　 蚕豆象 ２２ 个 ｔＲＮＡ 基因的二级结构

Ｆｉｇ.２　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ２２ ｔＲＮＡｓ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｂ. ｒｕｆｉｍａｎｕｓ
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图 ３　 基于 １３ 个蛋白编码基因的核苷酸序列构建的最大似然树
Ｆｉｇ.３　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｔｒｅｅ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ １３ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

图 ４　 基于 １３ 个蛋白编码基因的氨基酸序列构建的最大似然树
Ｆｉｇ.４　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｔｒｅｅ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ １３ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ
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图 ５　 基于 １３ 个蛋白编码基因的氨基酸序列构建的贝叶斯树
Ｆｉｇ.５　 Ｂａｙｅｓｉａｎ ｔｒｅｅ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ １３ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

图 ６　 基于 １３ 个蛋白编码基因的核苷酸序列构建的贝叶斯树
Ｆｉｇ.６　 Ｂａｙｅｓｉａｎ ｔｒｅｅ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ １３ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ
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表 ４　 蚕豆象与其他豆象亚科昆虫的线粒体蛋白质编码基因基于 Ｋｉｍｕｒａ￣２￣Ｐａｒａｍｅｔｅｒ 模型的遗传距离
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐａｉｒｗｉｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｂ. ｒｕｆｉｍａｎｕｓ ａｎｄ

ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｂｒｕｃｈｉｎａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｋｉｍｕｒａ￣２￣Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

种 Ｓｐｅｃｉｅｓ
Ａｃａｎｔｈｏ￣
ｓｃｅｌｉｄｅｓ
ｏｂｔｅｃｔｕｓ

Ｂａｓｉｌｅｐｔａ
ｆｕｌｖｉｐｅｓ

Ｂｒｕｃｈｉｄｉｕｓ
ｕｂｅｒａｔｕｓ

Ｂｒｕｃｈｉｎａｅ
ｓｐ.

Ｂｒｕｃｈｕｓ
ｒｕｆｉｍａｎｕｓ

Ｂｒｕｃｈｕｓ ｓｐ.
ＥＭＨＡＵ

Ｃａｌｌｏｓｏ￣
ｂｒｕｃｈｕｓ
ａｎａｌｉｓ

Ｃａｌｌｏｓｏ￣
ｂｒｕｃｈｕｓ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

Ｃａｌｌｏｓｏ￣
ｂｒｕｃｈｕｓ
ｍａｃｕｌａｔｕｓ

Ｃａｒｙｏ￣
ｐｅｍｏｎ

ｇｉｇａｎｔｅｕｓ
Ａｃａｎｔｈｏｓｃｅｌｉｄｅｓ ｏｂｔｅｃｔｕｓ
Ｂａｓｉｌｅｐｔａ ｆｕｌｖｉｐｅｓ ０.３５１
Ｂｒｕｃｈｉｄｉｕｓ ｕｂｅｒａｔｕｓ ０.２１６ ０.３３１
Ｂｒｕｃｈｉｎａｅ ｓｐ. ０.２２１ ０.３３１ ０.１８４
Ｂｒｕｃｈｕｓ ｒｕｆｉｍａｎｕｓ ０.２０４ ０.３３０ ０.１８０ ０.１７９
Ｂｒｕｃｈｕｓ ｓｐ. ０.２３６ ０.３２９ ０.２１４ ０.２０１ ０.１９７
Ｃａｌｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ ａｎａｌｉｓ ０.２４９ ０.３４８ ０.２２６ ０.２３２ ０.２１７ ０.２３７
Ｃａｌｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ０.２５９ ０.３４８ ０.２３９ ０.２３７ ０.２３６ ０.２５２ ０.２０１
Ｃａｌｌｏｓｏｂｒｕｃｈｕｓ ｍａｃｕｌａｔｕｓ ０.１９９ ０.３１１ ０.１７１ ０.１７０ ０.１２６ ０.１８８ ０.２１５ ０.２２９
Ｃａｒｙｏｐｅｍｏｎ ｇｉｇａｎｔｅｕｓ ０.３０８ ０.３６８ ０.２８９ ０.２９５ ０.２８５ ０.２８６ ０.３１５ ０.３１８ ０.２７９

　 　 本研究构建了茎甲亚科分支类群的系统发育

关系ꎬ研究结果与 Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. (２０２２)的研究结果

一致ꎬ支持茎甲亚科分支类群的 ４ 个亚科茎甲亚

科、豆象亚科、水叶甲亚科和负泥虫亚科为单系群ꎮ
此外ꎬ本文研究结果也支持豆象亚科与水叶甲亚科

＋负泥虫亚科形成姐妹群ꎬ这一结果与 Ｒｅｉｄ (１９９５ꎬ
２０００ )、 Ｆａｒｒｅｌｌ ＆ Ｓｅｑｕｅｉｒａ ( ２００４ )、 Ｂｏｃａｋ ｅｔ ａｌ.
(２０１４) 研究结论一致ꎮ 但是ꎬＧｏｍｅｚ￣Ｚｕｒｉｔａ ｅｔ ａｌ.
(２００８)基于叶甲科 １６７ 个物种的 ２ 个核基因片段

(１８Ｓ ｒＲＮＡ 和 ２８Ｓ ｒＲＮＡ)和一个线粒体基因片段

( ｒｒｎＬ)构建的茎甲亚科分支类群系统发育关系仍

不清晰ꎬＭｃｋｅｎｎａ ｅｔ ａｌ.(２０１５)基于鞘翅目 ３６７ 个物

种的 ８ 个核基因片段重建的系统发育结果支持豆

象亚科和负泥虫亚科聚为一支ꎮ 由此可知ꎬ目前关

于豆象亚科的姐妹群关系仍然存在争议ꎬ还需进一

步深入研究ꎮ
２ 种系统发育分析与种间遗传距离一致显示ꎬ

蚕豆象与四纹豆象形成姐妹群关系且有较高的节

点支持值 ＢＳ＝ １００、ＰＰ ＝ １ 和较近的遗传距离０.１２６ꎮ
这一现象可能是由于这 ２ 种昆虫在生活习性等方

面具有较多的共同特点形成的ꎮ 本研究丰富了茎

甲亚科分支类群的线粒体基因组数据ꎬ可为后续茎

甲亚科分支类群和豆象亚科的系统发育以及蚕豆

象的种群遗传学等研究提供数据支持ꎮ
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ｍｅｎｔ ｔｒｉｍｍｉｎｇ ｉｎ ｌａｒｇｅ￣ｓｃａｌｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒ￣
ｍａｔｉｃｓꎬ ２５(１５): １９７２－１９７３.

ＦＡＲＲＥＬＬ Ｂ Ｄꎬ ＳＥＱＵＥＩＲＡ Ａ Ｓꎬ ２００４. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒａｔｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ ａｄａｐｔｉｖｅ ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｅｅｔｌｅｓ ｏｎ ｐｌａｎｔｓ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ５８
(９): １９８４－２００１.

􀅰１９􀅰　 第 １ 期 林兴雨等: 蚕豆象的线粒体基因组研究及系统发育分析

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



ＧＩＬＬＥＴＴ Ｃ Ｐ Ｄ Ｔꎬ ＣＲＡＭＰＴＯＮ￣ＰＬＡＴＴ Ａꎬ ＴＩＭＭＥＲＭＡＮＳ Ｍ
Ｊ Ｔ Ｎꎬ ＪＯＲＤＡＬ Ｂ Ｈꎬ ＥＭＥＲＳＯＮ Ｂ Ｃꎬ ＶＯＧＬＥＲ Ａ Ｐꎬ ２０１４.
Ｂｕｌｋ ｄｅ ｎｏｖｏ ｍｉｔｏｇｅｎｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｆｒｏｍ ｐｏｏｌｅｄ ｔｏｔａｌ ＤＮＡ ｅｌｕ￣
ｃｉｄａｔｅｓ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ ｗｅｅｖｉｌｓ ( Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ: Ｃｕｒｃｕｌｉｏｎ￣
ｏｉｄｅａ). Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ３１(８): ２２２３.

ＧＡＩＬＩＳ Ｊꎬ ＡＳＴＡŠＯＶＡ Ｎꎬ ＪÃＫＯＢＳＯＮＥ Ｅꎬ ＯＺＯＬＩＮＡ￣ＰＯＬＥ
Ｌꎬ ２０２２. Ｂｉｏｌｏｇｙ ｏｆ ｂｒｏａｄ ｂｅａｎ ｓｅｅｄ ｂｅｅｔｌｅ (Ｂｒｕｃｈｕｓ ｒｕｆｉ￣
ｍａｎｕｓꎻ Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ: Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ) ｉｎ Ｌａｔｖｉａ. Ａｃｔａ Ａｇｒｉｃｕｌ￣
ｔｕｒａｅ Ｓｃａｎｄｉｎａｖｉｃａꎬ Ｓｅｃｔｉｏｎ Ｂ—Ｓｏｉｌ ＆ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ７２
(１): ４－１６.

ＧÓＭＥＺ￣ＺＵＲＩＴＡ Ｊꎬ ＨＵＮＴ Ｔꎬ ＶＯＧＬＥＲ Ａ Ｐꎬ ２００８. Ｍｕｌｔｉｌｏ￣
ｃｕｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ ｔｈｅ ｌｅａｆ ｂｅｅｔｌｅｓ ( Ｃｈｒｙ￣
ｓｏｍｅｌｉｄａｅ). Ｃｌａｄｉｓｔｉｃｓꎬ ２４(１): ３４－５０.

ＧＲＥＩＮＥＲ Ｓꎬ ＬＥＨＷＡＲＫ Ｐꎬ ＢＯＣＫ Ｒꎬ ２０１９. Ｏｒｇａｎｅｌ￣
ｌａｒＧｅｎｏｍｅＤＲＡＷ ( ＯＧＤＲＡＷ) ｖｅｒｓｉｏｎ １. ３. １: ｅｘｐａｎｄｅｄ
ｔｏｏｌｋｉｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｇｒａｐｈｉｃａｌ ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｒｇａｎｅｌｌａｒ ｇｅｎｏｍｅｓ.
Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ４７(１): ５９－６４.

ＪＩ Ｎ Ｊ Ｊꎬ ＹＵ Ｗ Ｂꎬ ＹＡＮＧ Ｊ Ｂꎬ ＳＯＮＧ Ｙꎬ ＤＥＰＡＭＰＨＩＬＩＳ Ｃ
Ｗꎬ ＹＩ Ｔ Ｓꎬ ＬＩ Ｄ Ｚꎬ ２０２０. ＧｅｔＯｒｇａｎｅｌｌｅ: ａ ｆａｓｔ ａｎｄ ｖｅｒｓａｔｉｌｅ
ｔｏｏｌｋｉｔ ｆｏｒ ａｃｃｕｒａｔｅ ｄｅ ｎｏｖｏ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｇｅｎｏｍｅｓ.
Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２１: １－３１.

ＫＡＴＯＨ Ｋꎬ ＳＴＡＮＤＬＥＹ Ｄ Ｍꎬ ２０１３. ＭＡＦＦＴ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｖｅｒｓｉｏｎ ７: ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｐｅｒ￣
ｆｏｒｍａｎｃｅ ａｎｄ ｕｓａｂｉｌｉｔｙ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ３０
(４): ７７２－７８０.

ＫÜＣＫ Ｐꎬ ＬＯＮＧＯ Ｇ Ｃꎬ ２０１４. ＦＡＳｃｏｎＣＡＴ￣Ｇ: ｅｘｔｅｎｓｉｖｅ ｆｕｎｃ￣
ｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎｓ ｃｏｎｃｅｒｎ￣
ｉｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｚｏｏｌｏｇｙꎬ １１: １－８.

ＭＣＫＥＮＮＡ Ｄ Ｄꎬ ＷＩＬＤ Ａ Ｌꎬ ＫＡＮＤＡ Ｋꎬ ＢＥＬＬＡＭＹ Ｃ Ｌꎬ
ＢＥＵＴＥＬ Ｒ Ｇꎬ ＣＡＴＥＲＩＮＯ Ｍ Ｓꎬ ＦＡＲＮＵＭ Ｃ Ｗꎬ ＨＡＷＫＳ
Ｄ Ｃꎬ ＩＶＩＥ Ｍ Ａꎬ ＪＡＭＥＳＯＮ Ｍ Ｌ ꎬ ＬＥＳＣＨＥＮ Ｒ Ａ Ｂꎬ ＭＡ￣
ＲＶＡＬＤＩ Ａ Ｅꎬ ＭＣＨＵＧＨ Ｊ Ｖꎬ ＮＥＷＴＯＮ Ａ Ｆꎬ ＲＯＢＥＲＴ￣
ＳＯＮ Ｊ Ａ ꎬ ＴＨＡＹＥＲ Ｍ Ｋꎬ ＷＨＩＴＩＮＧ Ｍ Ｆꎬ ＬＡＷＲＥＮＣＥ Ｊ
Ｆꎬ Ｓ' ＬＩＰＩＮ' ＳＫＩ Ａꎬ ＭＡＤＤＩＳＯＮ Ｄ Ｒꎬ ＦＡＲＲＥＬＬ Ｂ Ｄꎬ
２０１５. Ｔｈｅ ｂｅｅｔｌｅ ｔｒｅｅ ｏｆ ｌｉｆｅ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈａｔ Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ ｓｕｒｖｉｖｅｄ
ｅｎｄ￣Ｐｅｒｍｉａｎ ｍａｓｓ ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ ｔｏ ｄｉｖｅｒｓｉｆｙ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ Ｃｒｅｔａ￣
ｃｅｏｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎ. Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙꎬ ４０(４):
８３５－８８０.

ＭＥＮＤＥＳＩＬ Ｅꎬ ＫＵＹＵ Ｃ Ｇꎬ ＡＮＤＥＲＳＯＮ Ｐꎬ ２０２２. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ
ｓｔｏｒａｇｅ ｉｎ ｔｒｉｐｌｅ￣ｌａｙｅｒ ｈｅｒｍｅｔｉｃ ｂａｇｓ ｏｎ ｓｔｏｒｅｄ ｆｉｅｌｄ ｐｅａ ｇｒａｉｎ
ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｉｎｆｅｓｔａｔｉｏｎ ｂｙ ｔｈｅ ｐｅａ ｗｅｅｖｉｌꎬ Ｂｒｕｃｈｕｓ ｐｉｓｏｒｕｍ
Ｌ. (Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ: Ｂｒｕｃｈｉｄａｅ). Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｔｏｒｅｄ Ｐｒｏｄｕｃｔｓ Ｒｅ￣

ｓｅａｒｃｈꎬ ９５: １０１９１９.
ＮＧＵＹＥＮ Ｌ Ｔꎬ ＳＣＨＭＩＤＴ Ｈ Ａꎬ ＶＯＮ ＨＡＥＳＥＬＥＲ Ａꎬ ＭＩＮＨ Ｂ

Ｑꎬ ２０１５. ＩＱ￣ｔｒｅｅ: ａ ｆａｓｔ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ
ｆｏｒ ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ ｍａｘｉｍｕｍ￣ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ３２(１): ２６８－２７４.

ＰＥＲＮＡ Ｎ Ｔꎬ ＫＯＣＨＥＲ Ｔ Ｄꎬ １９９５. Ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｃｏｍ￣
ｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｆｏｕｒｆｏｌｄ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ａｎｉｍａｌ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ
ｇｅｎｏｍｅｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ４１: ３５３－３５８.

ＲＥＩＤ Ｃ Ａꎬ １９９５. Ａ ｃｌａｄｉｓｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｕｂｆａｍｉｌｉａｌ ｒｅｌａｔｉｏｎ￣
ｓｈｉｐｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ ｓｅｎｓｕ ｌａｔｏ ( Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｏｉｄｅａ).
Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎬ ａｎｄ Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ (Ｐａ￣
ｐｅｒｓ Ｃｅｌｅｂｒａｔｉｎｇ ｔｈｅ ８０ｔｈ Ｂｉｒｔｈｄａｙ ｏｆ Ｒｏｙ Ａ. Ｃｒｏｗｓｏｎ)ꎬ ２:
５５９－６３１.

ＲＥＩＤ Ｃ Ａꎬ ２０００. Ｓｐｉｌｏｐｙｒｉｎａｅ Ｃｈａｐｕｉｓ: ａ ｎｅｗ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｔｈｅ
Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｐｌａｃｅｍｅｎｔ ( Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ).
Ｉｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓꎬ １４(６): ８３７－８６２.

ＲＯＮＱＵＩＳＴ Ｆꎬ ＴＥＳＬＥＮＫＯ Ｍꎬ ＶＡＮ ＤＥＲ ＭＡＲＫ Ｐꎬ ＡＹＲＥＳ Ｄ
Ｌꎬ ＤＡＲＬＩＮＧ Ａꎬ ＨöＨＮＡ Ｓꎬ ＬＡＲＧＥＴ Ｂꎬ ＬＩＵ Ｌꎬ ＳＵＣＨＡＲＤ
Ｍ Ａꎬ ＨＵＥＬＳＥＮＢＥＣＫ Ｊ Ｐꎬ ２０１２. ＭｒＢａｙｅｓ ３. ２: ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
Ｂａｙｅｓｉａｎ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ａｎｄ ｍｏｄｅｌ ｃｈｏｉｃｅ ａｃｒｏｓｓ ａ
ｌａｒｇｅ ｍｏｄｅｌ ｓｐａｃｅ. Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ６１(３): ５３９－５４２.

ＳＥＧＥＲＳ Ａꎬ ＭＥＧＩＤＯ Ｒ Ｃꎬ ＬＯＧＮＡＹ Ｇꎬ ＦＲＡＮＣＩＳ Ｆꎬ ２０２１.
Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ Ｂｒｕｃｈｕｓ ｒｕｆｉｍａｎｕｓ Ｂｏｈｅｍａｎ １８３３ (Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ:
Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ): ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｓｅｍｉｏｃｈｅｍｉ￣
ｃａｌ ｏｐｐｏｒｔｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｐｅｓｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒｏｇｒａｍｓ.
Ｃｒｏｐ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎꎬ １４０: １０５４１１.

ＳＯＮＧ Ｎꎬ ＹＩＮ Ｘꎬ ＺＨＡＯ Ｘꎬ ＣＨＥＮ Ｊꎬ ＹＩＮ Ｊꎬ ２０１８. Ｒｅｃｏｎ￣
ｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｔｏｇｅｎｏｍｅｓ ｂｙ ＮＧＳ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｍｐｌｉｃａ￣
ｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｌｅａｆ ｂｅｅｔｌｅｓ. Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ Ａꎬ ２９: １０４１.

ＴＡＭＵＲＡ Ｋꎬ ＳＴＥＣＨＥＲ Ｇꎬ ＫＵＭＡＲ Ｓꎬ ２０２１. ＭＥＧＡ１１: ｍｏ￣
ｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｖｅｒｓｉｏｎ １１. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ３８(７): ３０２２－３０２７.

ＴＲＡＮ Ｂꎬ ＤＡＲＱＵＥＮＮＥ Ｊꎬ ＨＵＩＧＮＡＲＤ Ｊꎬ １９９３. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ
ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ ｔｏ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｄｕｃｉｎｇ ｄｉａｐａｕｓｅ ｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｉｎ
Ｂｒｕｃｈｕｓ ｒｕｆｉｍａｎｕｓ (Ｂｏｈ.) (Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ: Ｂｒｕｃｈｉｄａｅ). Ｊｏｕｒ￣
ｎａｌ ｏｆ Ｉｎｓｅｃｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ３９: ７６９－７７４.
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Ｃｈｒｙｓｏｍｅｌｉｄａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｅｘｐａｎｄｅｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｏｆ ｍｉｔｏｇｅｎｏｍｅｓ.
ＰＬｏＳ ＯＮＥꎬ １７(１): ｅ０２５８５８７.

(责任编辑:郭莹) 　 　

􀅰２９􀅰 生物安全学报(中英文)　 Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｓａｆｅｔｙ 第 ３３ 卷　

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



收稿日期(Ｒｅｃｅｉｖｅｄ): ２０２２－１２－３１　 　 接受日期(Ａｃｃｅｐｔｅｄ): ２０２３－０３－３０
基金项目: 三亚市科技创新专项项目(２０２２ＫＪＣＸ７２)ꎻ 智力援疆创新拓展人才计划

作者简介: 姜帆ꎬ 女ꎬ 副研究员ꎮ 研究方向: 有害生物分子鉴定与入侵机制ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ: １３４２６３６９９６０＠ １６３.ｃｏｍ
∗通信作者(Ａｕｔｈｏｒ ｆｏｒ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ)ꎬ 朱水芳ꎬ Ｅ￣ｍａｉｌ: ｚｈｕｓｆ＠ ｃａｉｑ.ｏｒｇ.ｃｎ

ＤＯＩ: １０.３９６９ / ｊ.ｉｓｓｎ.２０９５￣１７８７.２０２４.０１.０１４

纳米孔测序技术在实蝇类害虫检疫鉴定中的应用
姜　 帆１ꎬ２ꎬ 丁新华３ꎬ 梁　 亮４ꎬ 付开赟３ꎬ 郭文超３ꎬ 朱水芳２∗

１三亚中国检科院生物安全中心ꎬ海南 三亚 ５７２０２５ꎻ ２中国检验检疫科学研究院ꎬ北京 １００１７６ꎻ
３新疆农业科学院植物保护研究所ꎬ农业农村部西北荒漠绿洲作物有害生物综合治理

重点实验室ꎬ新疆 乌鲁木齐 ８３００９１ꎻ ４农业农村部规划设计研究院ꎬ北京 １００１２５

开放科学标识码

(ＯＳＩＤ 码)

摘要: 【目的】纳米孔测序技术是单分子实时测序技术的一种ꎬ正在被广泛应用于临床快速诊断及微生物

检测等领域ꎮ 本研究以实蝇这一类重要的检疫性有害生物为例ꎬ探究该技术在昆虫检疫鉴定中应用的可

行性ꎬ为昆虫检疫鉴定提供新方法ꎮ 【方法】分别采用一代测序技术和纳米孔测序技术ꎬ对 １４ 种经形态

学鉴定的实蝇成虫进行 ＤＮＡ 条形码测序ꎬ通过 ＢＯＬＤ 和 ＮＣＢＩ 数据库对测序结果进行比对分析ꎬ并比较

２ 种测序技术所得序列结果准确性的差异ꎮ 【结果】通过纳米孔测序ꎬ１４ 个实蝇样品在 ４４ ｍｉｎ 内获得 １８１
Ｍｂ ｂａｓｅｓꎬ每个样品平均得到 １１２８０ 条 ｒｅａｄｓꎬ单个 ｒｅａｄｓ 的准确度为 ９２.１０％~９４.５３％ꎻ经一致性序列校正ꎬ
所有实蝇样品均可得到与一代测序结果完全一致的序列ꎬ序列分析结果与形态学鉴定结果完全一致ꎮ 【结论】采用本研究

的实验流程和数据分析方法ꎬ纳米孔测序技术可以应用于实蝇类害虫的检疫鉴定ꎬ测序结果准确、高效ꎻ本研究提供的实验

方案同样适用于基于扩增子测序的物种鉴定ꎬ满足大规模样品的高通量精准鉴定需求ꎮ
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　 　 纳米孔测序技术是英国牛津纳米孔技术公司

(Ｏｘｆｏｒｄ Ｎａｎｏｐｏｒｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓꎬ ＯＮＴ)研发的一种

单分子测序技术ꎬ它依赖一个纳米级的蛋白质孔

(称为“纳米孔”)作为生物传感器ꎬ嵌入一个浸没

在电生理溶液的薄膜中ꎬ施加恒定的电压ꎬ通过纳

米孔产生离子电流ꎬ在马达蛋白的控制下使单个核

苷酸分子逐一通过纳米孔ꎬ根据不同类型核苷酸碱

基带电性质的不同ꎬ通过电信号的差异识别碱基类

别ꎬ从而实现测序(Ｄｅａｍｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ 与其他测

序平台相比ꎬ纳米孔测序具有超长读长、试验周期

短、实时测序、操作便捷等优势ꎬ正在被大量应用于

基因组测序组装、全长转录本测序、基因突变检测、
临床快速诊断以及疫情监测等领域(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ ＭｉｎＩＯＮ 纳米孔测序仪是 ２０１４ 年 ＯＮＴ 提供

的第一个便携式纳米孔测序仪( Ｊａｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎬ
只需连接一台电脑ꎬ使用者便可在任何时间、任何

地点给任何生物测序ꎮ 由于其小巧易携带、操作简

单ꎬ特别适用于在现场检测及病虫害监测ꎮ
目前ꎬ基于纳米孔测序技术的宏基因组测序在

植物病原微生物检测方面开展了一些初步研究(陈
大嵩等ꎬ２０２１ꎻ 卢慧林等ꎬ２０２１ꎻ Ｃｈａｌｕｐｏｗｉｃｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎻ Ｆｉｌｌｏｕｘ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻ Ｎａｉｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎬ而未

见该技术应用于害虫检疫鉴定的报道ꎮ 实蝇(双翅

目 Ｄｉｐｔｅｒａ 实蝇科 Ｔｅｐｈｒｉｔｉｄａｅ)是具有重要经济意义

的有害生物类群ꎬ在世界植物检疫中占有重要的地

位ꎬ其在我国的入侵危害也日益严重ꎬ多个种属均

被列为我国进境植物检疫对象和我国重点管理的

外来物种(李志红等ꎬ２０１３)ꎮ 基于线粒体 ＣＯⅠ基

因的 ＤＮＡ 条形码技术已被广泛应用于除复合体以

外的实蝇物种鉴定(Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎬ在以往的研

究中ꎬ研究人员通常将扩增产物送至测序公司ꎬ最
快也需 １ ｄ 时间得到测序结果ꎬ然后才能进行种类

鉴定分析ꎮ 本研究尝试利用 ＭｉｎＩＯＮ 纳米孔测序

仪ꎬ以实蝇类害虫为研究对象ꎬ探究纳米孔测序技

术在昆虫检疫鉴定中应用的可能性ꎻ特别是与一代

测序技术相比ꎬ评估纳米孔测序技术对扩增子的测

序效率和准确性ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 供试样品

本研究所用实蝇成虫样品包括南美按实蝇

Ａｎａｓｔｒｅｐｈａ ｆｒａｔｅｒｃｕｌｕｓ (Ｗｉｅｄｅｍａｎｎ)、墨西哥按实蝇

Ａ. ｌｕｄｅｎｓ (Ｌｏｅｗ)、西印度按实蝇 Ａ. ｏｂｌｉｑｕａ (Ｍａｃ￣

ｑｕａｒｔ)、番石榴实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｃｏｒｒｅｃｔａ (Ｂｅｚｚｉ)、橘小

实蝇 Ｂ. ｄｏｒｓａｌｉｓ Ｈｅｎｄｅｌ、橘大实蝇 Ｂ. ｍｉｎａｘ (Ｅｎｄｅｒ￣
ｌｅｉｎ)、蜜柑大实蝇 Ｂ. ｔｓｕｎｅｏｎｉｓ (Ｍｉｙａｋｅ)、昆士兰实

蝇 Ｂ. ｔｒｙｏｎｉ ( Ｆｒｏｇｇａｔｔ)、桃实蝇 Ｂ. ｚｏｎａｔａ ( Ｓａｕｎ￣
ｄｅｒｓ)、枣实蝇 Ｃａｒｐｏｍｙａ ｖｅｓｕｖｉａｎａ Ｃｏｓｔａ、地中海实

蝇 Ｃｅｒａｔｉｔｉｓ ｃａｐｉｔａｔａ ( Ｗｉｅｄｅｍａｎｎ )、 樱 桃 绕 实 蝇

Ｒｈａｇｏｌｅｔｉｓ ｃｅｒａｓｉ Ｌｏｅｗ、瓜实蝇 Ｚｅｕｇｏｄａｃｕｓ ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ
(Ｃｏｑｕｉｌｌｅｔｔ)和南亚果实蝇 Ｚ. ｔａｕ (Ｗａｌｋｅｒ)ꎬ共计 １４
种ꎮ 均来自田间采集、口岸截获以及国际原子能机

构赠予ꎮ 全部样品均经过形态学鉴定确认种类ꎮ
１.２　 ＤＮＡ 提取

采用天根生化科技(北京)有限公司“血液 /细
胞 /组织基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒”(ＤＰ３０４)对实蝇

样品进行 ＤＮＡ 提取ꎮ 取实蝇单足于 １.５ ｍＬ 离心管

中ꎬ向离心管中加入液氮充分研磨ꎬ再根据试剂盒

说明书对样品进行 ＤＮＡ 提取ꎬ得到的 ＤＮＡ 于￣２０
℃冰箱中保存备用ꎮ
１.３　 ＰＣＲ 扩增

采用 ＤＮＡ 条形码所用通用引物 ＬＣＯ１４９０ (５′￣
ＧＧＴＣＡＡＣＡＡＡＴＣＡＴＡＡＡＧＡＴＡＴＴＧＧ￣３′) / ＨＣＯ２１９８
(５′￣ ＴＡＡＡＣＴＴＣＡＧＧＧＴＧＡＣＣＡＡＡＡＡＡＴＣＡ￣３′)(Ｆｏｌ
ｍｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９４)对样品 ＤＮＡ 进行扩增ꎬ目的片段

为线粒体 ＤＮＡ 中序列长度为 ６５８ ｂｐ 的 ＣＯⅠ基因

片段ꎮ ＰＣＲ 反应的总体系为 ５０ μＬ:２ × Ｔａｑ ＰＣＲ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ [ 天 根 生 化 科 技 ( 北 京 ) 有 限 公 司ꎬ
ＫＴ２０１] ２５ μＬꎬ ＬＣＯ１４９０ / ＨＣＯ２１９８ ( １０ μｍｏｌ 􀅰
Ｌ－１)各 ２ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ １９ μＬꎬＤＮＡ 模板 ２ μＬꎮ ＰＣＲ
反应条件:９４ ℃ ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｍｉｎ、５０ ℃ ３０ ｓ、７２
℃ ３０ ｓꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃ ５ ｍｉｎꎮ 取 ５ μＬ ＰＣＲ 产

物在 １.５％的琼脂糖凝胶上进行电泳检测ꎬ将有目

的条带的 ２０ μＬ 扩增产物送至北京擎科生物科技

有限公司进行一代双向测序ꎮ
１.４　 纳米孔测序文库构建

使用 ＯＮＴ 公司 ＬＳＫ１０９ 连接及 ＥＸＰ￣ＮＢＤ１０４ /
１１４ 建库试剂盒ꎬ根据北京金果壳公司的纳米孔测

序 ＤＮＡ 多样本辅助建库试剂盒(ＪＣ￣ＥＸＰ０２４)及其

说明书进行测序文库构建ꎮ 首先ꎬ采用磁珠法对剩

余的 ＰＣＲ 产物进行纯化ꎬ并取 １ μＬ 纯化产物通过

Ｑｕｂｉｔ ２.０ 荧光定量仪(美国 Ｌｉｆｅ Ｑｕｂｉｔ)进行定量ꎮ
为使每个样品测序得到相对一致的 ｒｅａｄｓ 数ꎬ根据

ＰＣＲ 纯化产物定量结果和说明书推荐的 ３００ ｆｍｏｌ
ＰＣＲ 产物用量ꎬ分别对每个样品进行末端修复ꎻ每
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个样品配制 ５４.５ μＬ 的混合体系于 ＰＣＲ 管中进行

末端修复ꎬ反应体系为 ３.５ μＬ 末端修复缓冲液、３
μＬ 末端修复酶、ＰＣＲ 纯化产物、加无核酸酶水补足

至 ５４.５ μＬꎻ末端修复反应条件:２０ ℃ １０ ｍｉｎꎻ６５ ℃
５ ｍｉｎꎻ２０ ℃保存ꎻ对反应产物进行磁珠纯化并进行

Ｑｕｂｉｔ 定量ꎮ 向每个样本添加对应条形码并记录ꎬ
配制 ３０ μＬ 混合体系于 ＰＣＲ 管中ꎬ反应体系为 １２.５
μＬ 末端修复后产物、２.５ μＬ 条形码 Ｎａｔｉｖｅ Ｂａｒｃｏｄｅ、
１５ μＬ ＴＡ 连接预混液ꎻ反应条件:２５ ℃ １５ ｍｉｎꎻ６５
℃ １０ ｍｉｎꎻ２０ ℃保存ꎮ 混合所有已添加条形码的

样本进行磁珠纯化ꎬ用 ５０ μＬ 无核酸酶水洗脱ꎮ 最

后ꎬ配制 ７１ μＬ 混合体系于 ＰＣＲ 管中ꎬ反应体系为

４５ μＬ 混合样本、５ μＬ 测序接头 ＩＩ (ＡＭＩＩ)、１４ μＬ
快速连接缓冲液、７ μＬ Ｔ４ 快速连接酶ꎻ连接反应条

件:２０ ℃ １５ ｍｉｎꎻ２１ ℃保存ꎻ对连接产物进行磁珠

纯化ꎬ１５ μＬ ＥＢ 洗脱ꎬ取 １ μＬ 纯化产物进行 Ｑｕｂｉｔ
定量ꎬ其余制备好的文库用于上机测序ꎮ
１.５　 纳米孔测序与分析

使用 Ｆｌｏｗ Ｃｅｌｌ Ｒ９.４.１ 的测序芯片ꎮ 首先ꎬ将测

序芯片放入 ＭｉｎＩＯＮ 纳米孔测序仪并连接电脑ꎬ对测

序仪和芯片进行质检ꎬ保证测序芯片有 ８００ 个以上的

可用纳米孔ꎮ 然后ꎬ准备将构建好的测序文库滴入

芯片用来测序:从芯片的 Ｐｒｉｍｉｎｇ 孔吸出 ２０ ~ ３０ μＬ
缓冲液除去气泡ꎻ吸取 ３０ μＬ Ｆｌｕｓｈ Ｔｅｔｈｅｒ 加入到一

管 Ｆｌｕｓｈ Ｂｕｆｆｅｒ 中混匀配制成 Ｐｒｉｍｉｎｇ Ｍｉｘꎬ向 Ｐｒｉｍｉｎｇ
孔中匀速加入 ８００ μＬ 混匀的 Ｐｒｉｍｉｎｇ Ｍｉｘꎬ静置 ５
ｍｉｎꎻ按如下体系配制总体积为 ７５ μＬ 的 Ｌｏａｄｉｎｇ
Ｍｉｘ:３７. ５ μＬ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ Ｂｕｆｆｅｒ、 ２５. ５ μＬ Ｌｏａｄｉｎｇ
Ｂｅａｄｓ、１２ μＬ 测序文库ꎻ再由 Ｐｒｉｍｉｎｇ 孔匀速推入 ２００
μＬ 混匀的 Ｐｒｉｍｉｎｇ Ｍｉｘꎬ此时需看到 Ｓａｍｐｌｅ 孔有大

液滴向上涌出ꎻ向 Ｓａｍｐｌｅ 孔滴加混好的 ７５ μＬ 待测

文库 Ｌｏａｄｉｎｇ Ｍｉｘꎬ控制好滴加速度以保证文库充满

芯片区域ꎻ关闭 Ｐｒｉｍｉｎｇ 孔和 Ｓａｍｐｌｅ 孔ꎬ开始测序ꎮ
ＭｉｎＩＯＮ 纳米孔测序仪运行 ４４ ｍｉｎꎮ 用 ｓｅｑｔｋ

软件将测序所得的 ｆａｓｔｑ 文件转换为 ｆａｓｔａ 文件ꎬ下
载 ＢＯＬＤ 数据库中实蝇科物种的基因序列作为候

选比对数据库ꎬ用 ｂｌａｓｔ 将 ｆａｓｔａ 数据与候选比对数

据库进行比对ꎬ过滤掉相似度低于 ９０％且覆盖度低

于 ９０％的比对结果ꎬ统计比对到候选序列上的 ｆａｓｔａ
条数ꎬ挑选比对数量最多的序列作为参考序列ꎻ使
用 ｍｉｎｉｍａｐ２ 将原始 ｆａｓｔｑ 比对到挑选出的参考序列

上ꎬ过滤掉比对质量值小于 ６０ 的序列ꎬ并对 ｂａｍ 文

件排序ꎬ使用 ｍｅｄａｋａ 软件检测突变ꎬ获得变异 ｖｃｆ
文件ꎬ使用 ｓａｍｔｏｏｌｓ 软件统计每个位点上的深度ꎬ
使用自定义脚本将深度低于 １００ 的位点标记为 Ｎꎬ
使用 ｂｃｆｔｏｏｌｓ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ 获得一致性序列ꎮ 利用

ＤＮＡＭＡＮ 软件ꎬ将获得的每个样品的一致性序列与

一代测序数据进行差异比较分析ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 一代测序结果

电泳结果显示ꎬ经 ＰＣＲ 扩增所有样品均产生

目的扩增条带(图 １)ꎬＰＣＲ 产物的一代测序结果经

与 ＢＯＬＤ 和 ＮＣＢＩ 数据库比对ꎬ也显示与形态学鉴

定结果一致ꎮ

图 １　 ＰＣＲ 产物电泳检测结果图
Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ

２.２　 纳米孔测序结果

纳米孔测序文库构建过程中ꎬＰＣＲ 产物纯化后

浓度如表 １ 所示ꎮ 为使后续每个样品测序得到相

对一致的 ｒｅａｄｓ 数ꎬ本研究在末端修复的步骤对每

个样品浓度进行了均一化处理ꎬ从末端修复后的产

物浓度可知ꎬ后续建库过程中每个样品的浓度相差

不大ꎮ 经 Ｑｕｂｉｔ 检测ꎬ最终用于上级测序的文库浓

度为 １３.９ ｎｇ􀅰μＬ－１ꎮ
ＭｉｎＩＯＮ 纳米孔测序仪运行 ４４ ｍｉｎ 后ꎬ共有

３.７７ ＧＢ 数据产出ꎬ获得 １８１ Ｍｂ ｂａｓｅｓꎮ 序列长度分

布如图 ２ 所示ꎬ序列长度集中分布在 ７００ ~ ８００ ｂｐꎬ
与目的片段的长度较一致ꎮ 每个样品产生的 ｒｅａｄｓ
情况如图 ３ 所示ꎬ１４ 个样品的 ｒｅａｄｓ 数分布在 ８８６３
~１３７５８ꎬ每个样品的平均 ｒｅａｄｓ 数为 １１２８０ꎮ

从每个样品的测序结果中随机挑选 １０ 条单条

序列ꎬ经比对分析可知ꎬ与该物种的一代测序结果

相比ꎬ纳米孔测序的单条序列与一代测序的序列相

似度为 ９２.１０％￣９４.５３％ꎮ 经一致性序列校正后ꎬ每
个样品的一致性序列与一代测序结果完全一致ꎮ
以本研究中产生 ｒｅａｄｓ 数最少的枣实蝇为例ꎬ展示
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单条序列和一致性校正后序列与一代测序所得序 列的比对结果(图 ４)ꎮ

表 １　 纳米孔测序文库构建各阶段结果
Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｌｉｂｒａｒｙ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｎａｎｏｐｏｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

序号
Ｎｕｍｂｅｒ

样品种类
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＰＣＲ 产物纯化后浓度
Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ
ｐｕｒｉｆｉｅｄ ＰＣＲ

ｐｒｏｄｕｃｔｓ / (ｎｇ􀅰μＬ－１)

末端修复用 ＰＣＲ
纯化产物体积

Ｖｏｌｕｍｅ ｏｆ ｐｕｒｉｆｉｅｄ ＰＣＲ
ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｆｏｒ ｔｅｒｍｉｎａｌ

ｒｅｐａｉｒ / μＬ

末端修复后产物
浓度 Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｐａｉｒ

ｐｒｏｄｕｃｔｓ / (ｎｇ􀅰μＬ－１)

文库浓度
Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

ｏｆ ｌｉｂｒａｒｙ
/ (ｎｇ􀅰μＬ－１)

１ 南美按实蝇 Ａｎａｓｔｒｅｐｈａ ｆｒａｔｅｒｃｕｌｕｓ ２５.６ ４.６９ ４.８８ １３.９
２ 墨西哥按实蝇 Ａｎａｓｔｒｅｐｈａ ｌｕｄｅｎｓ １４.５ ８.２８ ４.４４
３ 西印度按实蝇 Ａｎａｓｔｒｅｐｈａ ｏｂｌｉｑｕａ ２９.４ ４.０８ ４.８６
４ 番石榴实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｃｏｒｒｅｃｔａ １４.５ ８.２８ ４.９２
５ 橘小实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｄｏｒｓａｌｉｓ １４.７ ８.１６ ４.８８
６ 橘大实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｍｉｎａｘ ３.７ ３２.２６ ４.８２
７ 蜜柑大实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｔｓｕｎｅｏｎｉｓ １９.４ ６.１９ ５.２０
８ 昆士兰实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｔｒｙｏｎｉ １８.１ ６.６３ ５.１４
９ 桃实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｚｏｎａｔａ ２１.６ ５.５６ ４.３８

１０ 枣实蝇 Ｃａｒｐｏｍｙａ ｖｅｓｕｖｉａｎａ １４.７ ８.１６ ５.００
１１ 地中海实蝇 Ｃｅｒａｔｉｔｉｓ ｃａｐｉｔａｔａ １１.３ １０.６２ ５.３８
１２ 樱桃绕实蝇 Ｒｈａｇｏｌｅｔｉｓ ｃｅｒａｓｉ １３.５ ８.８９ ４.７４
１３ 瓜实蝇 Ｚｅｕｇｏｄａｃｕｓ ｃｕｃｕｒｂｉｔａｅ ２０.８ ５.７７ ４.５２
１４ 南亚果实蝇 Ｚｅｕｇｏｄａｃｕｓ ｔａｕ ３.７ ３２.４３ ４.６７

图 ２　 ＭｉｎＩＯＮ 纳米孔测序序列长度分布图
Ｆｉｇ.２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈｓ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｂｙ ＭｉｎＩＯＮ ｎａｎｏｐｏｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

图 ３　 各样品序列数量统计图
Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅａｄｓ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｂｙ ＭｉｎＩＯＮ ｎａｎｏｐｏｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
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图 ４　 纳米孔测序与一代测序比对结果图(以枣实蝇为例)
Ｆｉｇ.４　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎａｎｏｐｏｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ｓａｎｇｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ (ｅｘａｍｐｌｅ ｏｆ Ｃ. ｖｅｓｕｖｉａｎａ) 　 　

Ｓａｎｇｅｒ＿Ｃｖ:枣实蝇一代测序序列ꎻＮａｎｏｓｉｎｇｌｅ＿Ｃｖ:枣实蝇纳米孔测序单条序列ꎻＮａｎｏｃｏｎｓｅｎｓｕｓ＿Ｃｖ:枣实蝇纳米孔测序一致性序列ꎮ
Ｓａｎｇｅｒ＿Ｃｖ: Ｓａｎｇｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ Ｃ. ｖｅｓｕｖｉａｎａꎻ Ｎａｎｏｓｉｎｇｌｅ＿Ｃｖ: Ｓｉｎｇｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｃ. ｖｅｓｕｖｉａｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎａｎｏｐｏｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎻ

Ｎａｎｏｃｏｎｓｅｎｓｕｓ＿Ｃｖ: Ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｃ. ｖｅｓｕｖｉａｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎａｎｏｐｏｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ.

３　 讨论
本研究利用纳米孔测序技术ꎬ对 １４ 个实蝇样

品进行了一次性高通量测序ꎬ测序结果显示ꎬ经一

致性序列校正ꎬ所有实蝇样品均可得到与一代测序

结果一致的序列ꎮ 说明采用本研究的试验流程和

数据分析方法ꎬ纳米孔测序技术可以应用于基于

ＤＮＡ 条形码技术的实蝇类害虫的检疫鉴定ꎮ 与一

代测序相比ꎬ本研究只需 ４４ ｍｉｎ 即可获得 １８１ Ｍｂ
ｂａｓｅｓꎬ每个样品可得到平均 １１２８０ 条 ｒｅａｄｓꎬ且测序

结果足以保证了序列的准确性ꎬ大大提高了基因序

列测定的效率ꎬ缩短了基于序列分析进行检疫鉴定

所需的时间ꎮ
纳米孔测序技术自问世以来ꎬ其本身的测序精

度一直是限制其应用的一个主要因素ꎮ 本研究结

果显示ꎬ采用 Ｒ９.４.１ 单个 ｒｅａｄｓ 的准确度为 ９２.１０％
~９４.５３％ꎬ但通过一致性序列校正ꎬ测序结果可达

到与一代测序结果完全一致ꎮ 迄今为止ꎬＯＮＴ 发布

了 ８ 个系统版本ꎬ２０２２ 年发布的最新版 Ｒ１０.４.１ 官

方公布的准确度可达 ９９.６％ꎬ且双链数据的准确度

达到 ９９.９２％ꎮ Ｒ１０.４.１ 的穿孔速度有 ２６０、４００ 及

５２０ ｂｐ􀅰ｓ－１３ 种模式ꎬ可根据准确度及测序通量要

求ꎬ选择最合适的模式(Ｏｘｆｏｒｄꎬ２０２２)ꎮ 除了测序精

度ꎬ测序通量也是检测应用特别是大规模检测中考

虑的另一个重要因素ꎮ 本研究采用的 ＭｉｎＩＯＮ 测序

平台ꎬ数据通量取决于活性纳米孔数量以及核苷酸

分子通过纳米孔的速度和测序运行时间ꎮ 本研究

采用的 Ｒ９.４.１ 测序芯片纳米孔每秒通过 ４００ 个碱

基ꎬ在今后的应用中可进一步缩短测序时间ꎬ即可

得到准确的测序结果ꎮ
除纳米孔测序本身的技术优势外ꎬ合理的检测

方案的制定也是提高检测准确性和时效性、大幅降

低检测成本的重要手段ꎮ 基于核酸序列分析的检

测方法是除形态学鉴定外唯一有效的非靶向分子

检测方法ꎮ 在病原微生物高通量非靶向检测中ꎬ宏
基因组测序是目前较为常用的手段 (路惠馨等ꎬ
２０２１)ꎮ 但与微生物相比ꎬ昆虫基因组较大ꎬ若采用

检测样品基因组作为物种鉴定的依据ꎬ无论从测序

成本还是检测效率来说ꎬ都不是一个切实可行的方

案ꎮ 此外ꎬ对于昆虫来说ꎬＤＮＡ 条形码对于大部分

类群具有较好的鉴定效果(Ｈｅｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎮ 因

此ꎬ扩增子测序更适用于昆虫的物种鉴定ꎮ 本研究

提供了一种基于纳米孔测序技术适用于扩增子测

序进行物种鉴定的实验流程和数据分析方法ꎬ且能

够满足大规模样品的高通量精准鉴定需求ꎮ
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纳米孔测序技术以其长读长、通量高、测序精

度高、测序成本低的优势ꎬ在检疫鉴定领域中有着

广泛的应用前景ꎬ特别是对于一代和二代测序无法

一次性测通的长片段扩增子ꎬ纳米孔测序技术显示

出了独一无二的优势ꎮ 在今后的研究中ꎬ仍需进一

步测试完善可以满足检疫鉴定工作需求的样品浓

度、测序时间和数据量ꎻ特别是低浓度样品和混合

样品中可实现有效检测鉴定的数据量ꎻ对于不同类

群生物、不同检测目的制定不同的测序检测方案ꎬ
使纳米孔测序技术在检疫鉴定领域应用中发挥实

质性作用ꎮ
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新入侵害虫葡萄花翅小卷蛾的生物学特性
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摘要: 【目的】掌握新入侵我国的进境植物检疫性害虫葡萄花翅小卷蛾在吐鲁番市的生物学特性及种群

周年发生规律ꎬ为其综合防治提供理论依据ꎮ 【方法】在田间以性引诱剂定点监测、野外网室笼罩饲养以

及室内人工饲养相结合的方法ꎬ观察葡萄花翅小卷蛾生活习性及其种群发生规律ꎮ 【结果】该虫在我国

新疆吐鲁番市 １ ａ 发生 ５ 代ꎬ以蛹在葡萄藤皮下越冬ꎮ 越冬蛹翌年 ３ 月底—４ 月初(葡萄开墩)开始羽化ꎬ
４ 月上旬为羽化高峰期(清明节前后)ꎬ中旬为羽化末期ꎮ 越冬代成虫将卵产于花芽上ꎬ４ 月中旬第 １ 代

幼虫开始孵化ꎻ第 １ 代成虫于 ５ 月中旬开始羽化ꎬ５ 月下旬羽化结束ꎻ第 ２ 代成虫于 ６ 月下旬开始出现ꎬ７
月上旬为羽化高峰期ꎻ第 ３ 代成虫于 ７ 月底开始羽化ꎬ８ 月上旬为羽化高峰期ꎻ第 ４ 代成虫于 ８ 月底开始羽化ꎬ９ 月上旬为羽

化高峰期ꎻ越冬代幼虫 １０ 月上旬开始化蛹越冬ꎬ大部分幼虫更趋向于在老树的藤皮下化蛹ꎮ 成虫的飞行、取食、交配、产卵

等行为多发生在黄昏ꎮ 越冬代成虫将卵产于葡萄花序萼片以及花蕾上ꎻ第 １~３ 代成虫将卵产于葡萄果实表面ꎬ第 ４ 代成虫

将卵产于葡萄二次开的花絮上ꎬ卵单产ꎬ单雌产卵量为 ２０~４０ 粒左右ꎮ 第 １ 代幼虫取食葡萄花絮ꎬ第 ２~ ４ 代幼虫危害葡萄

果实ꎬ并有自相残杀的习性ꎬ糖醋液(红糖 ∶ 醋 ∶ 酒 ∶ 水＝ ６ ∶ ３ ∶ １ ∶ １０)对成虫有一定的诱杀效果ꎮ 【结论】该虫在吐鲁番

１ ａ 发生 ５ 代ꎬ各世代划分明显ꎬ越冬代发生数量最大ꎬ无世代重叠现象ꎬ随温度升高各世代和虫态的发育历期缩短ꎬ幼虫在

葡萄整个生长季节均造成危害ꎬ第 ３、４ 代幼虫危害成熟果实ꎬ引起果实大量腐烂并造成严重经济损失ꎮ
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１Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ ａｎｄ Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｕｒｕｍｑｉꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ８３００５２ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ
２Ｔｈｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｂｉｏｓａｆｅｔｙꎬ Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ

Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｕｒｕｍｑｉꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ８３００９１ꎬ Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ: 【Ａｉｍ】 Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ｓｏｕｇｈｔ ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ａｎｎｕａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｔｈ
Ｌｏｂｅｓｉａ ｂｏｔｒａｎａ (Ｄｅｎｉｓ ｅｔ Ｓｃｈｉｆｆｅｒｍｕｌｌｅｒ)ꎬ ａ ｎｅｗｌｙ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｐｌａｎｔ ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ ｐｅｓｔ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ ａｎｄ ｔｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｉｔｓ
ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｃｏｎｔｒｏｌ. 【Ｍｅｔｈｏｄ】 Ｗｅ ｅｘａｍｉｎｅｄ ｔｈｅ ｌｉｖｉｎｇ ｈａｂｉｔｓ ｏｆ Ｌ. ｂｏｔｒａｎａ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ｂｙ
ｍｅａｎｓ ｏｆ ｆｉｘｅｄ￣ｐｏｉｎｔ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｕｓｉｎｇ ｓｅｘ ｐｈｅｒｏｍｏｎｅ ａｔｔｒａｃｔａｎｔｓꎬ ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｒｅａｒｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄꎬ ａｎｄ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｒｅａｒｉｎｇ ｉｎｄｏｏｒｓ. 【Ｒｅ￣
ｓｕｌｔ】 Ａｔ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅ ｉｎ Ｔｕｒｐａｎꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇꎬ Ｃｈｉｎａꎬ ｔｈｅ ｍｏｔｈ ａｎｎｕａｌｌｙ ｃｏｍｐｌｅｔｅｓ ｆｉｖｅ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ. Ｄｕｒｉｎｇ ｗｉｎｔｅｒꎬ ｉｔ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｓ ａｓ ａ
ｐｕｐａｅ ｂｅｎｅａｔｈ ｔｈｅ ｂａｒｋ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｖｉｎｅｓ. Ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｐｕｐａｅ ｃｏｍｍｅｎｃｅ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｅｎｄ ｏｆ Ｍａｒｃｈ ｔｏ ｔｈｅ ｂｅｇｉｎｎｉｎｇ ｏｆ Ａｐｒｉｌꎬ
ｃｏｉｎｃｉｄｉｎｇ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｏｐｅｎｉｎｇ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｂｕｄｓꎬ ｗｉｔｈ ｐｅａｋ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｏｃｃｕｒｒｉｎｇ ｉｎ ｅａｒｌｙ Ａｐｒｉｌꎬ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｉｍｅ ｏｆ Ｔｏｍｂ￣Ｓｗｅｅｐｉｎｇ Ｄａｙꎬ
ａｎｄ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ｃｏｍｐｌｅｔｉｏｎ ｂｙ ｍｉｄ￣Ａｐｒｉｌ. Ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｉｓ ｔｉｍｅꎬ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ａｄｕｌｔｓ ｌａｙ ｅｇｇｓ ｏｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄｓ. Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｌａｒ￣
ｖａｅ ｃｏｍｍｅｎｃｅｓ ｈａｔｃｈｉｎｇ ｉｎ ｍｉｄ￣Ａｐｒｉｌꎬ ａｎｄ ｆｉｒｓｔ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｄｕｌｔｓ ｓｔａｒｔ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｉｎ ｍｉｄ－Ｍａｙꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｅｎｄｉｎｇ
ｉｎ ｌａｔｅ Ｍａｙ. Ｓｅｃｏｎｄ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｄｕｌｔｓ ｓｔａｒｔ ｔｏ ａｐｐｅａｒ ｉｎ ｌａｔｅ Ｊｕｎｅꎬ ｗｉｔｈ ｐｅａｋ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｏｃｃｕｒｒｉｎｇ ｉｎ ｅａｒｌｙ Ｊｕｌｙꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｉｒｄ￣ｇｅｎｅｒ￣
ａｔｉｏｎ ａｄｕｌｔｓ ｅｍｅｒｇｅ ａｔ ｔｈｅ ｅｎｄ ｏｆ Ｊｕｌｙꎬ ｗｉｔｈ ａ ｐｅａｋ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｉｎ ｅａｒｌｙ Ａｕｇｕｓｔꎬ ａｎｄ ｆｏｕｒｔｈ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｄｕｌｔｓ ｅｍｅｒｇｅ ａｔ ｔｈｅ ｅｎｄ ｏｆ Ａｕ￣
ｇｕｓｔꎬ ｗｉｔｈ ａ ｐｅａｋ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｉｎ ｅａｒｌｙ Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ. Ｉｎ ｅａｒｌｙ Ｏｃｔｏｂｅｒꎬ ｔｈｅ ｌａｒｖａｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｂｅｇｉｎ ｔｏ ｐｕ￣
ｐａｔｅꎬ ｗｉｔｈ ｍｏｓｔ ｌａｒｖａｅ ｐｒｅｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｐｕｐａｔｉｎｇ ｂｅｎｅａｔｈ ｔｈｅ ｂａｒｋ ｏｆ ｏｌｄ ｖｉｎｅ ｔｒｅｅｓ. Ａｄｕｌｔ ｉｎｓｅｃｔｓ ｍｏｓｔｌｙ ｅｎｇａｇｅ ｉｎ ｆｌｙｉｎｇꎬ ｆｅｅｄｉｎｇꎬ ｍａｔ￣
ｉｎｇꎬ ａｎｄ ｏｖｉｐｏｓｉｔｉｏｎ ｂｅｈａｖｉｏｒｓ ｄｕｒｉｎｇ ｄｕｓｋ. Ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ａｄｕｌｔ ｆｅｍａｌｅｓ ｌａｙ ｅｇｇｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｅｐａｌｓ ａｎｄ ｂｕｄｓ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｓ. Ｔｈｅ
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ｆｉｒｓｔ￣ ｔｏ ｔｈｉｒｄ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｆｅｍａｌｅｓ ｏｖｉｐｏｓｉｔ ｏｎ ｔｈｅ ｓｕｒｆａｃｅ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔｓꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｆｏｕｒｔｈ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｆｅｍａｌｅｓ ｏｖｉｐｏｓｉｔ ｏｎ ｔｈｅ ｔｉｄｂｉｔｓ ｏｆ
ｇｒａｐｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｏｐｅｎｉｎｇｓ. Ａ ｓｉｎｇｌｅ ｆｅｍａｌｅ ｌａｙｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ ２０ ａｎｄ ４０ ｅｇｇｓ. Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｌａｒｖａｅ ｆｅｅｄ ｏｎ ｇｒａｐｅ ｔｉｄ￣
ｂｉｔｓꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｔｏ ｆｏｕｒｔｈ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ｃａｕｓｅ ｄａｍａｇｅ ｔｏ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔｓ ａｎｄ ｅｘｈｉｂｉｔ ｃａｎｎｉｂａｌｉｓｔｉｃ ｂｅｈａｖｉｏｒ. Ｉｎ ｔｅｒｍｓ ｏｆ
ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ａ ｓｗｅｅｔ ａｎｄ ｓｏｕｒ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｃｏｍｐｒｉｓｉｎｇ ａ ｍｉｘｔｕｒｅ ｏｆ ｂｒｏｗｎ ｓｕｇａｒꎬ ｖｉｎｅｇａｒꎬ ｗｉｎｅꎬ ａｎｄ ｗａｔｅｒ (６ ∶ ３ ∶ １ ∶ １０) ｈａｓ ｂｅｅｎ ｐｒｏｖｅｎ
ｔｏ ｈａｖｅ ｃｅｒｔａｉｎ ｔｒａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｋｉｌｌｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ａｄｕｌｔｓ. 【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】 Ｉｎ Ｔｕｒｐａｎꎬ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｆｉｖｅ ｄｉｓｃｒｅｔｅ ｎｏｎ￣ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ
Ｌ. ｂｏｔｒａｎａ ｗｉｔｈｉｎ ａ ｓｉｎｇｌｅ ｙｅａｒ. Ｔｈｅ ｏｖｅｒｗｉｎｔｅｒｉｎｇ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｉｓ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｉｎ ｔｅｒｍｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ. Ｔｈｅ ｄｕｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ｆｏｒ ｅａｃｈ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｓｅｃｔ′ｓ ｌｉｆｅ ｃｙｃｌｅ ｓｈｏｒｔｅｎ ａｓ ｔｈｅ ａｉｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ. Ｔｈｅ ｌａｒｖａｅ ｐｏｓｅ ａ ｔｈｒｅａｔ
ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｅｎｔｉｒｅ ｇｒｏｗｉｎｇ ｓｅａｓｏｎ ｏｆ ｇｒａｐｅｓꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｌａｒｖａｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ ａｎｄ ｆｏｕｒｔｈ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ｃａｕｓｉｎｇ ｄａｍａｇｅ ｔｏ ｒｉｐｅｎｅｄ ｆｒｕｉｔｓꎬ ｒｅ￣
ｓｕｌｔｉｎｇ ｉｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｆｒｕｉｔ ｄｅｃａｙ ａｎｄ ｓｕｂｓｔａｎｔｉａｌ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｌｏｓｓｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｃｏｓｍｏｐｏｌｉｔａｎ ｐｅｓｔｓꎻ Ｌｏｂｅｓｉａ ｂｏｔｒａｎａꎻ ｌｉｆｅ ｈｉｓｔｏｒｙꎻ ｈａｂｉｔｓꎻ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｒｅｇｕｌａｒｉｔｙ

　 　 葡萄花翅小卷蛾 Ｌｏｂｅｓｉａ ｂｏｔｒａｎａ ( Ｄｅｎｉｓ ｅｔ
Ｓｃｈｉｆｆｅｒｍｕｌｌｅｒ)ꎬ属鳞翅目 Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ 卷蛾科 Ｔｏｒｔｒｉ￣
ｃｉｄａｅ 花翅小卷蛾属 Ｌｏｂｅｓｉａ (Ｆｉｄｅｌｉｂｕｓ ＆ Ｍａｔｔｈｅｗꎬ
２０１５)ꎬ是严重危害多种经济植物花和果实的世界

性害虫ꎬ于 ２００７ 年 ５ 月 ２９ 日被列入«中华人民共

和国进境植物检疫性有害生物名录» (中华人民共

和国农业部ꎬ２００７)ꎮ 葡萄花翅小卷蛾原产于意大

利ꎬ目前已传至欧洲绝大部分地区、亚洲的伊朗等

部分地区、非洲的北部及西部、美国部分地区以及

南美洲的智利等国家 (白姣洋ꎬ ２０２１ꎻ 陈乃中ꎬ
２００９ꎻ Ｆｉｄｅｌｉｂｕｓ ＆ Ｍａｔｔｈｅｗꎬ ２０１５ꎻ Ｇｉｌｌｉｇａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 该虫主要危害葡萄 Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ.、大戟瑞

香 Ｄａｐｈｎｅ ｇｎｉｄｉｕｍ Ｌ.、多种醋栗 Ｒｉｂｅｓ ｓｐｐ.、橄榄 Ｏ￣
ｌｅａ ｅｕｒｏｐｅａ Ｌ.、欧洲李 Ｐｒｕｎｕｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ Ｌ.、 甜樱桃

Ｐｒｕｎｕｓ ａｖｉｕｍ Ｌ.、黑莓 Ｒｕｂｕｓ ｆｒｕｔｉｃｏｓｕｓ Ｐｏｌｌｉｃｈ、猕猴

桃 Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｐｌａｎｃｈ、柿 Ｄｉｏｓｐｙｒｕｓ ｋａｋｉｓ Ｌ.、石
榴 Ｐｕｎｉｃａ ｇｒａｎａｔｕｍ Ｌ.、迷迭香 Ｒｏｓｍａｒｉｎｕｓ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ
Ｌ.等 ２７ 科 ４０ 余种植物(Ｉｏｒｉａｔｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 葡萄

花翅小卷蛾的发生代数与当地气候因素有密切关

联ꎬ如光照、温度等(Ｂｒｉｅｒｅ ＆ Ｐｒａｃｒｏｓꎬ１９９８)ꎮ 据报

道ꎬ该虫在意大利 １ ａ 仅发生 ３ 代ꎬ而在西班牙、希
腊、土耳其等温暖地区地则发生 ３ ~ ４ 代( Ｔｈｉéｒｙꎬ
２００８ꎻ Ｔｈｉéｒｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 葡萄花翅小卷蛾是欧

洲、北非、西亚等地葡萄上的主要害虫之一ꎬ成虫交

尾卵产于葡萄花序或果实上ꎬ幼虫以啃食花芽或果

实造成危害ꎮ 在无管理的果园ꎬ危害率高达 ４５％ ~
９２％ (Ｒｏｄｉｔａｋｉｓꎬ１９８６)ꎬ给当地的葡萄产业造成巨

大的经济损失ꎮ
萄花翅小卷蛾于 ２０１４ 年 ６ 月在新疆吐鲁番市

高昌区葡萄园中首次被发现ꎬ２０１５ 年 ９ 月标本送至

中国科学院动物研究所由武春生研究员鉴定ꎮ
２０１６ 年该害虫开始在吐鲁番市大面积发生ꎬ据当地

林业和草原局数据显示ꎬ仅 ２０１６ 年ꎬ葡萄花翅小卷

蛾对吐鲁番市的葡萄产业造成的经济损失达 ４４８０
万元ꎬ该虫发生区域葡萄产量损失 ２０％~５０％ꎬ严重

区域甚至绝收ꎮ 葡萄花翅小卷蛾的发生严重影响

着吐鲁番市葡萄产业的发展ꎬ若不加以严格防控ꎬ
任由其继续扩散蔓延ꎬ将对全疆乃至全国的葡萄产

业造成严重威胁(李俊峰等ꎬ２０１７)ꎮ 目前ꎬ国内对

该虫的相关研究暂未见报道ꎬ本研究在吐鲁番市高

昌区对该害虫进行调查研究ꎬ以掌握其生活史、习
性、田间发生规律等生物学特性ꎬ为有效控制其危

害提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 试验材料与仪器

试验主要使用的仪器与设备:ＲＴＯＰ 系列智能

人工气候培养箱(浙江托普仪器有限公司)、ＧＸＺ
智能光照培养箱(宁波江南仪器厂)、体式显微镜

ＳＺＸ７ (舜宇仪器有限公司)、电子天平 ＢＳ３２３Ｓ (赛
多利斯有限公司)、三角形诱捕器(中捷四方生物科

技股份有限公司)、性引诱剂诱芯(剂量为 ０.８ ｍｇꎬ
中捷四方生物科技股份有限公司)、木质养虫箱(４０
ｃｍ×２０ ｃｍ×２０ ｃｍ)、培养皿(Φ ＝ １０ ｃｍ)、玻璃烧杯

(５００ ｍＬ)、无菌纱布、镊子、毛笔、养虫笼(１５ ｃｍ×
１０ ｃｍ×８ ｃｍ)等ꎮ
１.２　 试验地概况

气候条件:试验地设在吐鲁番市高昌区亚尔镇

戈壁村葡萄园中(危害率≥３０％)(４２°９６′３４″Ｎꎬ８９°
１９′８４″Ｅ)ꎬ属典型的大陆性干旱荒漠气候ꎬ冬季寒

冷ꎬ夏季高温炎热ꎮ 吐鲁番市年积温 ５９５６ ℃ꎬ大于

１０ ℃积温 ５３７２.５ ℃ꎬ无霜期 ２２４ ｄꎬ全年温度以 １
月最冷ꎬ７ 月最热ꎬ温度年较差 ４０ ~ ４７.５ ℃ꎮ 冬季

最低温度－２５.２ ℃、夏季最高温度可达 ４７.７ ℃ꎬ平
均炎热日数(最高温度≥３５ ℃日数)为 ９８ ｄꎻ酷热
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日数(最高温度≥４０ ℃日数)为 ３４ ｄ 左右ꎬ昼夜温

差可达 ２０ ℃ꎬ平均年降水 １６.６ ｍｍꎬ平均年蒸发量

２８４４.９ ｍｍꎬＲＨ 为 ３０％左右ꎻ全年总日照时数平均

为 ３０５６.４ ｈꎬ年总日照时数最多达 ３３４９.６ ｈꎬ最少

２８２９.７ ｈꎬ年日照百分率 ６９％ꎮ ６ 级以上大风(风速

≥１７.０ ｍ􀅰ｍｉｎ－１)日数ꎬ年平均 ８０.３ ｈꎮ
栽培模式和主要葡萄品种:栽植方式以棚架式

(“厂”字形)为主ꎬ行距为 ３.５ ~ ５.０ ｍꎬ树龄为 １０ ~
２０ ａ 生ꎮ 主要葡萄品种有无核白、无核白鸡心、淑
女红、火焰无核、吐鲁番红葡萄、马奶子、波尔莱特

等 ７ 大品种ꎬ以无核白品种为主ꎮ
１.３　 生活史及习性观察

２０１５ 年—２０１６ 年连续 ２ ａ 从 ３ 月中旬开始从

野外采集受害的带虫葡萄花序ꎬ以每块样地为单

位ꎬ置于 １５ ｃｍ×１０ ｃｍ×８ ｃｍ 养虫笼内ꎬ在室内恒温

条件[(２６±１) ℃ꎬ６０％±５％ ＲＨꎬ１６Ｌ ∶ ８Ｄ]下饲养ꎬ
观察葡萄花翅小卷蛾各虫态的发育历期、习性、交
尾及产卵等特点ꎮ

２０１６ 年 ３—１０ 月ꎬ在葡萄花翅小卷蛾发生较严

重的高昌区亚尔镇戈壁社区葡萄园中ꎬ选取 １０ ~ １５
ａ 生无核白葡萄园ꎬ葡萄架高度在 １.８５ ｍ 左右ꎬ建
设一座网室(３.５ ｍ×２.５ ｍ×２.０ ｍ)ꎬ四周用钢条支

撑ꎬ铁丝网罩于葡萄树(品种为无核白)上ꎬ网室底

部埋入土中ꎮ 定点、定时观察记录葡萄花翅小卷蛾

在室外条件下的生长发育、各虫态习性、数量变化

等生物学特性及危害情况ꎮ
１.４　 田间发生动态监测

在高昌区亚尔镇戈壁村隔壁葡萄庄园附近ꎬ选
取一块 ２７ ｈｍ２ 样地ꎬ每 １ ｈｍ２ 地悬挂一只装有葡萄

花翅小卷蛾性引诱剂的三角形诱捕器ꎬ共计 ２７ 套ꎻ
三角型诱捕器悬挂在葡萄架 ２ / ３ 处ꎬ悬挂高度距地

面 １.５ ｍꎮ 自 ２０１６ 年 ３ 月 ２０ 日—９ 月 ３０ 日ꎬ每日

８:００ 准时监测记录每个诱捕器诱捕到的成虫数量ꎬ
及时清理粘虫板上的死虫、杂物ꎮ
１.５　 葡萄花翅小卷蛾对糖醋液的趋性

配置不同比例的糖醋液:配方 Ａ (糖 ∶ 醋 ∶ 酒

∶ 水＝ ５ ∶ ２０ ∶ ５ ∶ ８０)、配方 Ｂ (糖 ∶ 醋 ∶ 酒 ∶ 水 ＝
５ ∶ １０ ∶ ２ ∶ ５０)、配方 Ｃ (糖 ∶ 醋 ∶ 酒 ∶ 水＝ ６ ∶ ３ ∶
１ ∶ １０)、配方 Ｄ (糖 ∶ 醋 ∶ 酒 ∶ 水＝ １ ∶ ４ ∶ ０ ∶ １０)、
配方 Ｅ (糖 ∶ 醋 ∶ 酒 ∶ 水 ＝ ７ ∶ ３ ∶ ６ ∶ １０)、配方 Ｆ
(糖 ∶ 醋 ∶ 酒 ∶ 水 ＝ １ ∶ １０ ∶ ０ ∶ ７０)ꎮ 将诱捕器放

置在亚尔镇试验地内ꎬ每个诱捕器中装入 ２５０ ｍＬ

的药液ꎬ诱捕器高度距离地面 １.５ ｍꎬ不同类型糖醋

液 ５ 个为一组ꎬ确定 ３０ 个诱捕器的放置点ꎮ 不同

类型的诱捕器做好标记ꎬ随机排列ꎬ定点观测ꎮ 每

天观察一次ꎬ３ ｄ 更换一次药液ꎬ记录试验数据ꎮ
１.６　 数据统计与处理

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０、ＳＰＳＳ ２１ 分析数据并作图ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 年生活史

葡萄花翅小卷蛾在吐鲁番市高昌区 １ ａ 发生 ５
代ꎬ以蛹在枯枝落叶中、果实内、藤皮下或土壤缝隙

中结茧化蛹越冬ꎮ 越冬蛹第二年的 ３ 月底—４ 月初

(葡萄开墩)开始羽化ꎬ４ 月上旬为羽化高峰期(清
明节前后)ꎬ４ 月中旬为羽化末期ꎮ 越冬代成虫产

卵于花芽上ꎬ在 ４ 月 ８ 日首次发现ꎬ在温度 ２４ ~ ３２
℃内ꎬ平均卵期为 ５ ~ ６ ｄꎻ４ 月中旬幼虫开始孵化ꎬ
低龄幼虫在取食花芽串后ꎬ在其上吐丝结网ꎬ幼虫

１０~１５ ｄ 后在花芽上或卷叶边内化蛹ꎻ蛹期为 ８ ~
１２ ｄꎻ第 １ 代成虫 ５ 月中旬开始羽化ꎬ５ 月下旬结

束ꎬ高峰期为 ５ 月 ２０ 日—２５ 日ꎮ 第 ２ 代成虫 ６ 月

下旬开始出现ꎬ羽化高峰期为 ７ 月上旬ꎻ第 ３ 代成

虫从 ７ 月底开始羽化ꎬ８ 月 ５ 日—１０ 日为羽化高峰

期ꎻ第 ４ 代成虫从 ８ 月底—９ 月初开始羽化ꎬ９ 月 ５
日—１０ 日为羽化高峰期ꎬ越冬代幼虫 １０ 月上中旬

开始化蛹越冬ꎮ 该虫各世代划分明显ꎬ越冬代发生

数量最大ꎬ无世代重叠现象(表 １)ꎮ
２.２　 习性

２.２.１　 成虫习性　 该虫的飞行、取食、交配、产卵等

活动多发生在黄昏(北京时间 ８:００ 左右)ꎬ阴雨、刮
风天成虫不活动或活动量少ꎮ 室内饲养条件下成

虫寿命约为 ７ ｄꎮ 成虫羽化时间多在黄昏至夜间进

行ꎬ少有白天羽化ꎻ刚羽化的成虫ꎬ并不能立即起

飞ꎬ停留在蛹壳附近ꎬ行动迟缓ꎬ展翅需 １５~３０ ｍｉｎꎬ
翅膀完全展开后即可起飞ꎬ湿度较低情况下部分成

虫羽化后出现畸形而不能展翅ꎮ
成虫多在夜间活动ꎬ羽化当日并不立即交配ꎬ１

ｄ 后以对尾方式进行交配ꎬ日落黄昏前后(２０:００－
２３:００)尤为活跃ꎮ 多数雌虫一生只交配一次ꎬ但雄

虫可多次交配ꎬ每次交尾时间为 ２０~３０ ｍｉｎꎮ
越冬代成虫卵产于葡萄花絮萼片以及花蕾上ꎻ

第 １、２、３ 和 ４ 代成虫产卵于果实上ꎬ秋季世代将卵

产在二次开花的花絮上ꎮ 卵单产ꎬ单雌产卵量 ２０ ~
４０ 粒ꎮ 卵期 ６~９ ｄꎬ孵化率可达 ９０％以上ꎮ
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２.２.２　 幼虫危害习性　 第 １ 代幼虫取食葡萄花序ꎬ
初孵幼虫食量较小ꎬ在花蕾周围吐丝结网ꎬ致使相

邻周边花序簇拥ꎬ呈“球形”ꎬ受害的花序萎蔫干枯

脱落ꎬ严重影响座果率ꎬ幼虫不仅危害钻蛀花蕾ꎬ部
分甚至会钻蛀到花轴中取食ꎬ老熟幼虫在花絮上吐

丝结网化蛹ꎮ 第 ２ 代幼虫危害葡萄幼果ꎬ具有转果

危害习性ꎬ受害果实腐烂ꎬ一头幼虫可危害 ２ ~ ３ 粒

果实ꎬ最多达到 ４ 粒ꎬ且喜选择阴面果实危害ꎬ虫道

不规则ꎬ受害果实果肉被蛀空并有大量虫粪ꎬ蛀孔

周围易变黑腐烂ꎬ大量提早萎缩而脱落ꎬ老熟幼虫

多在干瘪的果实内化蛹ꎮ 第 ３ 代幼虫发生期为 ７
月ꎬ危害成熟果实ꎬ其危害最大ꎬ受害果实大量腐

烂ꎮ 第 ４ 代幼虫主要危害成熟果实ꎬ幼虫的危害为

灰霉和黑曲霉等真菌的侵入提供有利条件ꎬ导致受

害果实大量变黑腐烂ꎮ 第 ５ 代幼虫危害二次开花

的花絮或田间遗留的果实ꎬ每枚病果中仅有一头幼

虫ꎮ 室内饲养条件下幼虫发育历期为 ８ ~ １０ ｄꎬ并
且幼虫对外界刺激反应尤为强烈ꎬ受惊后ꎬ身体剧

烈摆动ꎬ活动敏捷ꎬ爬行速度快ꎮ 幼虫具自相残杀

的习性ꎮ
２.２.３　 化蛹习性　 老熟幼虫在化蛹前的 １ ~ ２ ｄ 停

止取食ꎬ并吐丝结茧ꎬ整个过程大约持续 １０ ｈꎮ 化

蛹结茧多选择隐蔽场所ꎬ室内饲养条件下蛹期为 ８
ｄ 左右ꎮ 第 １ 代幼虫多在花絮中化蛹ꎻ第 ２ 代~第 ４
代老熟幼虫主要在葡萄果串深处果梗缝隙以及干

瘪果实中化蛹ꎮ 越冬代幼虫一般转移至葡萄藤皮

或枯枝落叶中化蛹越冬ꎮ
在田间对越冬场所进行调查ꎬ采集越冬蛹数共

计 ３０５ 头ꎬ其中在葡萄枝干藤皮上越冬蛹占所调查

成虫数的 ９４.７５％ꎬ其中在树干基部以上区(０.５ ~
２.０ ｍ)所采集蛹数占总数 ８９.１８％ꎬ树干基部(０.５ ｍ
以下)仅占 ５.５７％ꎮ 在树下枯枝落叶、土缝中的越

冬蛹仅占所调查总数的 ２.３０％和 ３.００％ꎮ 在调查过

程中ꎬ树龄 １０ ａ 以上所发现越冬蛹数量明显多于树

龄在 ５ ａ 以下的ꎮ
２.２.４　 成虫对糖醋液的趋性　 通过试验发现ꎬ葡萄

花翅小卷蛾对糖醋液具有一定的趋性ꎬ不同的配方

也造成了不同的引诱效果(表 ２)ꎮ 其中ꎬ配方 Ｃ 的

引诱效果略强于其他配方ꎬ引诱葡萄花翅小卷蛾成

虫数较多ꎬ５ 个诱捕器总共诱集 ６４ 头ꎻ配方 Ｄ 与配

方 Ｅ 差别不大ꎬ但也具有一定的引诱效果ꎬ诱集总

数分别是 ２０、２６ 头ꎻ配方 Ａ 诱集数较少ꎬ仅 ３ 头ꎮ
所以引诱效果由强到弱依次为 Ｃ>Ｅ>Ｄ>Ｆ>Ｂ>Ａꎮ

表 ２　 葡萄花翅小卷蛾糖醋趋性对比
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｌｕｔｉｎｏｕｓ ａｎｄ ｖｉｎｅｇａｒ ｉｎ Ｌ. ｂｏｔｒａｎａ

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

总平均数±标准误
Ｔｏｔａｌ ｍｅａｎ±ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒ

单日最高诱捕量 / 头
Ｍａｘｉｍｕｍ ｄａｉｌｙ ｔｒａｐ

Ａ ０.６±０.５４８ｄ １
Ｂ １.０±０.７０７ｄ １
Ｃ １２.８±１.９２４ａ ４
Ｄ ４.０±１.２２５ｃ ２
Ｅ ５.２±０.８３７ｂｃ １
Ｆ １.２±０.８３７ｂ １

　 　 不同小字母表示 ０.０５ 水平上差异显著ꎮ
Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ

０.０５ ｌｅｖｅｌ.

２.３　 田间发生规律

２０１６ 年 ３ 月 ３０—至 ９ 月 ２６ 日ꎬ通过不间断地

以葡萄花翅小蛾性信息素诱捕器监测其在高昌区

的发生动态(图 １):３ 月 ３０ 日越冬代成虫开始羽

化ꎬ当日单个诱捕器最高诱捕量为 １７ 头ꎬ成虫羽化

出现 ２ 个亚高峰期ꎬ分别为 ４ 月 ５ 日和 ４ 月 ８ 日ꎬ这
与清明节前后温度变化及大风天气有关ꎮ 高峰期

单个诱捕器诱捕量最高达 １８６ 头ꎬ该世代也是诱集

成虫数量最多ꎻ第 １ 代成虫的发生期为 ５ 月 １３
日—５ 月 ３１ 日ꎬ羽化高峰为 ５ 月 ２５ 日ꎬ单个诱捕数

最高为 １０ 头ꎬ与越冬代成虫数量相比ꎬ第 １ 代成虫

发生数量较低ꎬ并且在田间完成第 １ 代的历期约为

４０ ｄ 右ꎻ第 ２ 代成虫发生期为 ６ 月 ２７ 日—７ 月 １８
日ꎬ６ 月 ２９ 日为成虫羽化高峰ꎬ单个诱捕数最高达

２８ 头ꎬ完成第 ２ 代的历期约为 ３５ ｄꎻ第 ３ 代成虫发

生期为 ７ 月 ２８ 日—８ 月 ２５ 日ꎬ８ 月 １ 日为第 ３ 代羽

化高峰ꎬ单个诱捕数最高达 ５３ 头ꎬ完成第 ３ 代的历

期为 ３０ ｄ 左右ꎻ９ 月 １ 日—９ 月 １６ 日为第 ４ 代成虫

发生期ꎬ９ 月 ４ 日为羽化高峰ꎬ单个诱捕数最高达

８８ 头ꎬ相比前几代成虫发生期ꎬ该世代成虫发生期

最短ꎬ完成第 ４ 代的历期为 ２５~３０ ｄꎮ 可见ꎬ该虫越

冬代成虫发生数量最大ꎬ随温度升高各世代和虫态

的发育历期缩短ꎬ而无世代重叠现象ꎮ

３　 讨论
国外文献报道葡萄花翅小卷蛾主要危害等 ２７

科 ４０ 余种寄主植物ꎬ其中以葡萄为主 ( Ｉｏｒｉａｔｔｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 目前ꎬ在新疆吐鲁番市ꎬ葡萄花翅小卷

蛾只危害葡萄ꎬ尚未在其他寄主上发现该虫危害ꎮ

􀅰３０１􀅰　 第 １ 期 阿地力􀅰沙塔尔等: 新入侵害虫葡萄花翅小卷蛾的生物学特性

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



图 １　 葡萄花翅小卷蛾成虫在的消长动态(吐鲁番高昌区ꎬ２０１６)
Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｃｌｉｎｅ ｏｆ Ｌ. ｂｏｔｒａｎａ ａｄｕｌｔ (ＩＤＩＫＵＴꎬ ２０１６)

　 　 葡萄花翅小卷蛾 １ ａ 可发生一至多代ꎬ在北欧

部分地区 １ ａ 发生 ２ 代ꎬ南欧部分地区 １ ａ 发生 ３
代ꎬ而西班牙(Ｏｚｌｅｍꎬ２０１４)、希腊(Ｒｅｚｗａｎｉꎬ１９８１)、
土耳其(陈乃中ꎬ２００９)、约旦、埃及等地区 １ ａ 则可

发生 ３~４ 代ꎻＶａｓｓｉｌｉｏｕ (２００９)报道该虫在西班牙当

地年发生 ３~４ 代ꎬ第 ４ 代为不完整世代(Ｖａｓｓｉｌｉｏｕꎬ
２０９)ꎻ而在我国新疆吐鲁番地区 １ ａ 发生 ５ 代ꎮ 葡

萄花翅小卷蛾在意大利北部地区 ４ 月底 ５ 月初越

冬蛹羽化为成虫ꎬ于 ７ 月葡萄果实收获后在枯枝落

叶、杂草、葡萄藤皮及土壤缝隙中结茧化蛹越冬

(Ｚａｎｇｈｅｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９２)ꎮ 我国吐鲁番的葡萄花翅小

卷蛾于 ３ 月下旬—４ 月上旬越冬蛹羽化为成虫ꎬ由
于吐鲁番的葡萄有二次开花的习性ꎬ所以在 ９ 月初

吐鲁番地区的葡萄全部采收完之后ꎬ葡萄花翅小卷

蛾最后一代幼虫继续危害第二次的花穗ꎮ 由此可

见ꎬ在不同地区ꎬ由于温度、光照、湿度的不同ꎬ葡萄

花翅小卷蛾的发生代数存在差异ꎮ
本文观察发现ꎬ葡萄花翅小卷蛾成虫产卵一般

为单产ꎬ但个别出现 ２ ~ ３ 粒堆产的现象ꎬ室内饲养

卵量为 ２０~ ４０ 粒左右ꎬ与牛春敬等(２０１３)所报道

成虫卵单产ꎬ产卵量为 ８０ ~ １４０ 粒有出入ꎮ 而在吐

鲁番ꎬ春季第 １ 代幼虫在越冬代成虫产卵 ６ ｄ 后便

出现ꎬ夏季卵期最多可缩短至 ３ ｄ 左右ꎬ蛹期为 ８ ~
１２ ｄꎻ同时ꎬ越冬代的蛹期时间也相对较短ꎬ在吐鲁

番为 １６０ ｄ 左右ꎻ与牛春敬等(２０１３)报道的 １２ ~ １５
ｄ 和 Ｚａｎｇｈｅｒｉ ｅｔ ａｌ. (１９９２)报道在意大利北部越冬

蛹期为 １８０ ｄ 左右皆有不同ꎮ
室内饲养观察发现ꎬ幼虫有相互残杀的现象ꎬ

这与 Ｔｏｒｒｅｓ￣Ｖｉｌａ ｅｔ ａｌ. (２００５)介绍的幼虫具有强烈

种间竞争有一定的关联性ꎮ Ｍｏｓｃｈｏｓ ｅｔ ａｌ. (２００４)
将红酒、醋、糖按照 ９４ ∶ ４ ∶ ２ 的比例引诱葡萄花翅

小卷蛾ꎬ雌虫怀卵率达 ９０％以上ꎮ Ｒｏｄｉｔａｋｉｓ (１９８６)
在葡萄表面涂抹苏云金芽孢杆菌和糖醋液(水 １ ∶
醋 ６％ ∶ 糖 ０.９４ ｇ)分别喂养幼虫ꎬ涂抹苏云金芽孢

杆菌的葡萄喂养幼虫后ꎬ幼虫死亡率达到 ９２％ꎮ
Ｔｏｒｒｅｓ￣Ｖｉｌａ ｅｔ ａｌ. (２００５)将糖醋液配方进行了改良

(红酒 ６００ ｍＬꎬ醋 １５０ ｍＬꎬ蔗糖 ４００ ｇ)ꎮ 本研究发

现ꎬ糖醋液配方为红糖 ∶ 醋 ∶ 酒 ∶ 水 ＝ ６ ∶ ３ ∶ １ ∶
１０ 时有一定的诱杀效果ꎮ 可见ꎬ糖醋液可以利用葡

萄花翅小卷蛾雌虫产卵行为引诱其雌成虫ꎮ
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征订启事

　 　 «生物安全学报(中英文)»是由中国植物保护学会与福建省昆虫学会共同主办的面向生物安全科学

国际前沿的中英文学术刊物ꎮ 本刊为季刊ꎬ每年 ２、５、８、１１ 月 １５ 日出版ꎮ 国内统一连续出版物号 ＣＮ ３５￣
１３０７ / Ｑꎬ国际标准连续出版物号 ＩＳＳＮ ２０９５￣１７８７ꎮ 每期定价 ２８.００ 元ꎬ全年 １１２.００ 元(不含邮资)ꎮ

订阅方式　 纸本征订:请将征订回执单和汇款凭证复印件发邮件至 ｊｂｓｃｎ＠ ｆａｆｕ.ｅｄｕ.ｃｎꎮ
　 　 　 　 　 电子版征订:点击首页中的“ＲＳＳ”或“Ｅ￣ｍａｉｌ 订阅”进行电子版订阅ꎮ
汇款办法　 银行汇款或邮局汇款(汇款单上请注明“订阅«生物安全学报(中英文)»”)ꎮ 收到款项

后ꎬ我校财务处即开具正式发票ꎮ

银行汇款　 开户银行:中国农业银行福州农大支行

　 　 　 　 　 　 　 开户名称:福建农林大学

　 　 　 　 　 　 　 账　 　 号:１３１３０７０１０４０００００１６
邮局汇款　 地址:福建省福州市上下店路 １５ 号福建农林大学«生物安全学报(中英文)»编辑部

　 　 　 　 　 邮编:３５０００２

«生物安全学报(中英文)»征订回执单

征订单位 邮箱　 　

发票抬头 税号　 　

详细地址 邮政编码

收件人　 电话　 　

单价(元) １１２.００ 征订份数 汇款金额

汇款方式 (　 )邮局汇款　 　 ( 　 )银行汇款 汇款时间

生物安全学报(中英文) ２０２４ꎬ ３３(１): １０６
ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＢＩＯＳＡＦＥＴＹ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｊｂｓｃｎ.ｎｅｔ
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