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摘要: 【目的】石榴螟是一种重要的检疫性有害生物ꎬ但我国尚未有分布记录ꎮ 该虫寄主范围广ꎬ危害性

大ꎬ而该虫的寄主在我国分布广泛ꎬ因此ꎬ开展基于线粒体 ＣＯⅠ基因的石榴螟遗传多样性和系统发育分

析研究ꎬ有助于认识世界种群的遗传多样性及各国种群的遗传关系ꎬ对进出口商品检疫监管具有重要指

导意义ꎮ 【方法】收集世界各个国家和地区公开的石榴螟种群信息ꎬ应用石榴螟线粒体 ＣＯⅠ基因序列ꎬ
进行遗传多样性、系统发育、遗传分化情况分析ꎮ 【结果】结合截获样品扩增的 ＣＯⅠ基因测序后的序列

进行遗传多样性分析发现ꎬ世界范围内石榴螟种群存在 １８ 个单倍型ꎮ 单倍型 Ｈａｐ＿２ 为分布最广泛的单

倍型ꎬ分布于突尼斯、意大利、马耳他、希腊、伊朗、澳大利亚、美国ꎬ本次截获的样本均为此单倍型ꎮ 在多个国家分布的还有

Ｈａｐ＿４、Ｈａｐ＿８、Ｈａｐ＿１１、Ｈａｐ＿１５ ４ 种单倍型ꎮ 系统发育分析表明ꎬ世界范围内 １２ 个国家和地区的石榴螟种群聚为 ２ 支ꎬ澳大

利亚 ２ 个地区的种群出现了分化ꎮ 【结论】本研究明确了世界范围内的石榴螟具有高度遗传同质性ꎬ仅澳大利亚的 ２ 个单

倍型出现分化ꎻ该物种的变异主要来源于种群之间ꎻＣＯⅠ基因显示出高单倍型多样性ꎬ世界范围内的种群反应出较高程度

的遗传多样性和中高度水平的遗传分化ꎮ
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　 　 石榴螟 Ｅｃｔｏｍｙｅｌｏｉｓ ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ (Ｚｅｌｌｅｒ)属鳞翅目

Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ 螟蛾科 Ｐｙｒａｌｉｄａｅ 斑螟亚科 Ｐｈｙｃｉｔｉｎａｅꎬ
是被海关总署列入«中华人民共和国进境植物检疫

性有害生物名录»中的检疫性有害生物(朱崧琪等ꎬ
２０２１)ꎮ 该虫起源于地中海地区ꎬ目前欧洲、亚洲、
非洲、北美洲和大洋洲等地均有分布报道ꎬ我国尚

未有分布记录ꎮ 该虫可寄生于扁桃 Ｐｒｕｎｕｓ ｄｕｌｃｉｓ
(Ｍｉｌｌ.) Ｄ. Ａ. Ｗｅｂｂ、核桃 Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌ.、甜樱桃

Ｐｒｕｎｕｓ ａｖｉｕｍ Ｌｉｎｎ.、石榴 Ｐｕｎｉｃａ ｇｒａｎａｔｕｍ Ｌ.、温饽

Ｃｙｄｏｎｉａ ｏｂｌｏｎｇａ Ｍｉｌｌ.、无花果 Ｆｉｃｕｓ ｃａｒｉｃａ Ｌｉｎｎ.、苹
果 Ｍａｌｕｓ ｐｕｍｉｌａ Ｍｉｌｌ.、杧果Ｍａｎｇｉｆｅｒａ ｉｎｄｉｃａ Ｌ.、阿月

浑子 Ｐｉｓｔａｃｉａ ｖｅｒａ Ｌ.、柑橘 Ｃｉｔｒｕｓ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ Ｂｌａｎｃｏ 等

４２ 种植物ꎮ 主要通过幼虫和蛹随寄主植物运输实

现远距离传播(陈乃中ꎬ２００９ꎻ 徐淼锋等ꎬ２０１５)ꎮ
在中东地区ꎬ石榴螟为石榴、椰枣 Ｐｈｏｅｎｉｘ ｄａｃ￣

ｔｙｌｉｆｅｒａ Ｌ.等作物的主要害虫ꎬ每年造成 ３０％ ~ ８０％
的作物损失(Ｄａｎａｙｅ￣Ｔｏｕｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２２)ꎮ 在突尼斯ꎬ
石榴螟分布在该国北部和南部ꎬ主要危害海枣、石
榴、柑橘这几种重要的经济植物 (Ｈａｃｈｅｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ 在南非ꎬ石榴螟为柑橘的一种次要害虫

(Ｍａｒｓｂｅｒｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ 在美国加州ꎬ石榴螟每年

可对椰枣造成 １０％ ~ ４０％的损失(Ｎａｙ ＆ Ｐｅｒｒｉｎｇꎬ
２００９)ꎮ 石榴螟危害石榴时ꎬ雌虫将卵产在石榴花

萼处或者果皮的裂缝处ꎬ卵孵化成幼虫ꎬ从果冠或

果皮的裂缝处钻入果实内部ꎬ幼虫以种子和果肉为

食ꎬ每年在石榴上发生 ３ ~ ５ 代ꎬ最后一代幼虫在秋

季结束时在果实内部进入滞育阶段ꎮ 幼虫的取食

会导致靠近花瓣的果皮上出现褐色病斑ꎮ 晚期造

成果实空心、裂果、烂果ꎬ不能上市销售ꎮ 严重受损

的石榴内部呈黑色ꎬ完全被霉菌感染(Ｈｅｙｄａｒｉ ＆
Ｉｅａｄｉꎬ２０１４ꎻ Ｍａｍａｙꎬ２０１８)ꎮ

随着石榴产业的不断发展ꎬ我国西部地区的新

疆、四川、云南、陕西ꎬ中部地区的山西、河北、河南、
安徽、湖南ꎬ东部地区的山东等省份选育出了较多

的优质种质资源(刘春等ꎬ２０２２)ꎬ在国内形成了以

新疆叶城、陕西临潼、河南荥阳、安徽怀远、山东枣

庄等为代表的中国石榴主产区(王博等ꎬ２０１７)ꎮ 据

初步统计ꎬ截至 ２０２１ 年ꎬ我国石榴栽培面积约 ８.６７

万 ｈｍ２ꎬ产量约 １３０ 万 ｔ(侯乐峰等ꎬ２０２２)ꎮ 目前ꎬ
在我国危害石榴果实的主要害虫为桃蛀螟 Ｄｉｃｈｏｃｒ￣
ｏｃｉｓ ｐｕｎｃｔｉｆｅｒａｌｉｓ Ｇｕｅｎéｅ、橘小实蝇 Ｂａｃｔｒｏｃｅｒａ ｄｏｒｓａｌｉｓ
(Ｈｅｎｄｅｌ)、铜绿丽金龟 Ａｎｏｍａｌａ ｃｏｒｐｕｌｅｎｔａ Ｍｏｔｓｅｈｕｌ￣
ｓｉｙ、井上蛀果斑螟 Ａｓｓａｒａ ｉｎｏｕｅｉ Ｙａｍａｎａｋａ (何平等ꎬ
２０１５ꎻ 刘娜等ꎬ２０２３)ꎬ其中井上蛀果斑螟是危害云

南石榴的重要蛀果害虫(何超等ꎬ２０１７ꎬ２０２０)ꎬ井上

蛀果斑螟在危害方式及造成的损失方面与石榴螟

十分相似ꎮ 我国各地海关多次在旅客携带物中截

获石榴螟(吕海英ꎬ２０１６ꎻ 章柱等ꎬ２０１５)ꎬ其存在入

侵我国的可能性ꎬ一旦该物种入侵ꎬ其定殖风险和

防治难度均较高ꎮ
基因瓶颈、杂交作用、多倍体、压力诱导的基因

组突变这些因素ꎬ会影响入侵生物的入侵(Ｐｒｅｎｔｉｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)ꎮ 对这些因子的深入了解对于揭示入

侵生物的生物学特性并制定有效的防治措施十分

重要(马琳等ꎬ２０２１)ꎮ 通过分析物种的遗传多样性

数据和遗传结构信息ꎬ对于深入了解该入侵生物的

定殖、扩散、暴发等过程ꎬ以及其在侵入地的适应能

力等方面具有重要意义(马琳ꎬ２０２０)ꎮ
本研究应用石榴螟线粒体 ＣＯΙ 基因序列ꎬ收集

世界各个国家和地区公开的石榴螟种群信息ꎬ进行

遗传多样性、系统进化发育、遗传分化特征分析ꎬ以
期制定有效的生物入侵防控策略ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 供试样本

本研究材料靶标样品来自伊尔克什坦海关截

获巴旦木干果中发现的幼虫尸体ꎮ 将虫体保存在

含有无水乙醇的 ＥＰ 管中ꎬ－２０ ℃冰箱中保存ꎬ用作

ＤＮＡ 提取材料ꎮ
１.２　 ＰＣＲ 扩增及测序

取虫体部分组织于 １.５ ｍＬ 离心管中ꎬ加入 １
ｍＬ 灭菌 Ｈ２Ｏꎬ将清洗液涡旋混匀后丢弃ꎬ进行 ２ 次

清洗ꎬ并使用滤纸将表面吸干ꎮ 使用灭菌的玻璃研

磨棒将虫体磨碎ꎬ处理好的样品使用 ＴａＫａＲａ 基因

组 ＤＮＡ 提取试剂盒提取(离心柱法)ꎬ提取的核酸

使用微量紫外分光光度计读取其 Ｄ２６０ / ２８０值及浓度

值ꎬ核酸样本于－２０ ℃长期保存ꎮ
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引物由生工生物工程(上海)股份有限公司合

成ꎬ引物序列为 ＬＣＯ１４９０: ＧＧＴＣＡＡＣＡＡＡＴＣＡＴＡ￣
ＡＡＧＡＴＡＴＴＧＧꎬ ＨＣＯ２１９８:ＴＡＡＡＣＴＴＣＡＧＧＧＴＧＡＣ￣
ＣＡＡＡＡＡＡＴＣＡ (Ｆｏｌｍｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９４)ꎮ 用提取模板

进行 ＰＣＲ 的扩增ꎬ扩增体系为 ２５ μＬꎬＭｉｘ １２.５ μＬꎬ
上下游引物(１０ ｍｏｌＬ－１)各 １ μＬꎬｄｄＨ２Ｏꎬ模板 ６０
~１２０ ｎｇꎮ ＰＣＲ 反应程序:９５ ℃预变性 ４ ｍｉｎꎻ９５ ℃
变性 ４５ ｓꎬ４５ ℃退火 ６０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ６０ ｓꎬ共循环 ４０
次ꎬ４ ℃保存(陈光辉等ꎬ２０２１)ꎮ

取 ５ μＬ ＰＣＲ 产物ꎬ使用 １.５％的琼脂糖凝胶进

行电泳ꎬ以 ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ 为参考ꎬ在凝胶成像仪下检

测目标条带扩增情况ꎮ 具有明亮扩增条带的样品

送至安徽通用生物技术公司进行双向测序ꎮ
１.３　 序列比对及遗传多样性分析

运用 ＳｅｑＭａｎ Ｐｒｏ ７.１.０ 程序对测序得到的序列

进行了校对和拼接ꎬ剔除两端峰图质量不佳的序

列ꎬ最终拼接后的片段长度为 ６３４ ｂｐꎮ 将结果在

ＮＣＢＩ 数据库中验证比对ꎬ确认扩增片段(傅卫民

等ꎬ２０２４)ꎮ 利用 ＭＥＧＡ ７ 软件进行多重序列比对ꎬ
对碱基组成、变异位点以及各核苷酸含量的比例进

行分析ꎮ 应用 ＤｎａＳＰ ６.１２ 软件(Ｒｏｚａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)
计算全球范围内不同国家和地区石榴螟的 ＣＯⅠ序

列的多态性位点数量(Ｓ)、单倍型数(Ｈ)、单倍型多

样性(Ｈｄ)、核苷酸多样性(Ｐ ｉ)和平均核苷酸差异

数(Ｋ)ꎮ 分析单倍型数及单倍型在世界各种群的

分布情况ꎮ
１.４　 世界范围的石榴螟种群遗传多样性和系统发

育分析

在 ＢＯＬＤ 网站下载世界已经公开的石榴螟 ＣＯ
Ⅰ序列(表 １)ꎬ记录经纬度信息ꎬ计算各个种群的

地理距离的自然对数值ꎮ 在 ＭＥＧＡ ７ 软件(Ｋｕｍａｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)中剪切出本研究相关序列并进行多重

序列比对分析ꎬ以印度谷螟 Ｐｌｏｄｉａ ｉｎｔｅｒｐｕｎｃｔｅｌｌａ
(Ｈüｂｎｅｒ)为外群ꎬ使用邻接法(Ｓａｉｔｏｕ ＆ Ｎｅｉꎬ１９８７)
构建基于不同国家和地区的单倍型的系统发育树ꎬ
计算遗传距离ꎬ使用 ＮＴＳＹＳｐｃ￣２.１０ｅ 软件(Ｐｅａｋａｌｌ
＆ Ｓｍｏｕｓｅꎬ２００６)ꎬ根据地理距离的自然对数值和遗

传距离数值进行 Ｍａｎｔｌｅ 相关性检验ꎬ分析地理距离

与遗传距离之间的关联性(呼晓庆和杨兆富ꎬ２０１９ꎻ
李菁等ꎬ２０１０)ꎮ

表 １　 各个国家和地区公开的石榴螟的 ＣＯⅠ基因序列
Ｔａｂｌｅ １　 ＣＯΙ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｅ. ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ ｆｒｏｍ ｐｕｂｌｉｃｌｙ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ ａｎｄ ｒｅｇｉｏｎｓ

种群代码
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

国家和地区
Ｃｏｕｎｔｒｙ ａｎｄ ｒｅｇｉｏｎ

ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 / ＢＯＬＤ 序列编号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＧｅｎＢａｎｋ / ｓｅｑｕｅｎｃｅ ＩＤ ｏｆ ＢＯＬＤ

下载序列个数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｄｏｗｎｌｏａｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＰＯＰ０１ 马达加斯加 Ｍａｄａｇａｓｃａｒ ＭＨ４１７７８１、ＭＨ４１５５９６、ＭＨ４１７３４３、ＭＨ４１７６９７ ４
ＰＯＰ０２ 南非 Ｓｏｕｔｈ Ａｆｒｉｃａ ＪＦ７４８０６５、ＯＱ８３６４３０、ＯＱ８３６４３１、ＯＱ８３６３６６￣ＯＱ８３６３６８、ＫＰ０８３４４０￣ＫＰ０８３４４４ １１
ＰＯＰ０３ 突尼斯 Ｔｕｎｉｓｉａ ＫＵ８９６４７９￣ＫＵ８９６４８８、 ＧＷＯＴＰ０４６￣ＧＷＯＴＰ０５１、 ＧＷＯＴＰ７８１￣ＧＷＯＴＰ７８３、

ＧＷＯＴＰ７８５￣ＧＷＯＴＰ７９５
３０

ＰＯＰ０４ 肯尼亚 Ｋｅｎｙａ ＫＭ６１２２７０ １
ＰＯＰ０５ 意大利 Ｉｔａｌｙ ＧＷＯＲＢ４１１８￣１４、ＧＷＯＲＢ４１２６￣１４ ２
ＰＯＰ０６ 马耳他 Ｍａｌｔａ ＭＷ３０５７８５、ＭＷ３０５７８６ ２
ＰＯＰ０７ 希腊 Ｇｒｅｅｃｅ ＬＥＡＳＶ５７２￣１９、ＬＥＡＳＷ１５０１￣２０、ＢＳＮＴＮ１１１￣２３、ＢＳＮＴＮ１２６￣２３ ４
ＰＯＰ０８ 克罗地亚 Ｃｒｏａｔｉａ ＮＬＯＮ６１５￣１９ １
ＰＯＰ０９ 伊朗 Ｉｒａｎ ＫＸ８６６６３９、ＭＧ４８９９３２￣ＭＧ４８９９４３、ＭＨ４６０５５１、ＭＮ９００７４５￣ＭＮ９００７４８ １８
ＰＯＰ１０ 澳大利亚 Ａｕｓｔｒａｌｉａ ＫＦ４０４７３５、ＫＦ３９７５５０、 ＫＦ４０５７０１、 ＫＦ４００７３１、 ＷＡＬＰＡ１９０１￣１２、 ＷＡＬＰＡ５６３￣

１２、ＷＡＬＰＤ１５６￣１５
７

ＰＯＰ１１ 美国 Ａｍｅｒｉｃａ ＬＮＡＵＵ１７５￣１５ １
ＰＯＰ１２ ＪＨ Ｓａｍｐｌｅ１ｂ、Ｓａｍｐｌｅ ２ｂ、Ｓａｍｐｌｅ ３ｂ、Ｓａｍｐｌｅ ４ｂ ４
ＰＯＰ１３ 葡萄牙 Ｐｏｒｔｕｇａｌ ＯＱ５６２９１７ １

１.５　 种群扩张情况及遗传分化分析

为了解各地理种群的扩张情况ꎬ使用 ＤｎａＳＰｖ
６.１２ 软件对各地理种群进行 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ、Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 检

验及核苷酸错配分布(ｍｉｓｍａｔｃｈ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ)分析ꎮ
运用 ＰｏｐＡＲＴ 软件(Ｌｅｉｇｈ ＆ Ｂｒｙａｎｔꎬ２０１５)基于 ＴＣＳ

Ｎｅｗｏｒｋ 构建石榴螟单倍型关系网络图ꎮ 利用 Ａｒｌｅ￣
ｑｕｉｎ ３.５ 软件(Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ ＆ Ｌｉｓｃｈｅｒꎬ２０１０)完成不同

地理种群间遗传分化系数 ＦＳＴ 及分子方差(ＡＭＯ￣
ＶＡ)分析ꎬ通过 ＦＳＴ计算基因流 Ｎｍ 值ꎬ了解石榴螟

遗传变异在群体之间和群体内部的分布情况ꎮ
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２　 结果与分析
２.１　 序列比对及种群遗传多样性

以截获的幼虫核酸为模板ꎬ对部分 ＣＯⅠ基因

进行扩增ꎬ测序后得到了 ６２６ ｂｐ 长度的序列ꎮ 在

ＮＣＢＩ 网站进行石榴螟 ＣＯⅠ基因序列比对ꎬ发现该

序列与其相似度大于 ９９.８％ꎬ从而确定其为目标片

段ꎮ 比较分析 ４ 条序列ꎬ在碱基替换中仅有一个位

点发生了转换ꎮ 在碱基组成上ꎬＡ、Ｔ、Ｃ、Ｇ ４ 种碱基

的平均含量分别为 ２９.３％、３９.３％、１５.７％、１５.５％ꎬ
(Ａ＋Ｔ)占比 ６８.６％ꎬ(Ｇ＋Ｃ)占比３１.２％ꎬＡ / Ｔ 碱基偏

向性显著ꎬ符合鳞翅目昆虫线粒体基因的碱基组成

特征(Ｃｈａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ
本研究共收集到包括南非、突尼斯、伊朗、澳大

利亚等共 １１ 个国家和地区的 ８２ 条 ＣＯΙ 基因序列ꎮ
以上序列与截获的 ４ 条序列ꎬ共计 ８６ 条序列ꎮ

在 ３５２ ｂｐ 的目标序列中共检测到保守位点

(ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｓｉｔｅｓꎬ ｃ) ３３０ 个ꎬ占全长的 ９３.８％ꎬ变异

位点(ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓꎬ ｖ)２１ 个ꎬ占全长的 ６.０％ꎬ单变

异位点(ｓｉｎｇｌｅｔｏｎ ｓｉｔｅｓꎬ ｓ)５ 个ꎬ占全长的 １.４％ꎬ其
中简约性信息位点( ｐａｒｓｉｍｏｎｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｓｉｔｅ) １６
个ꎬ占总位点数的 ４.５％ꎮ 信息表明ꎬ多态位点是由

碱基的转换产生ꎬ无颠换或碱基的插入和缺失ꎮ
遗传多样性分析发现ꎬ世界范围内的石榴螟多

态性位点数量(Ｓ)为 ２１ꎬ单倍型数(Ｈ)为 １８ꎬ单倍

型多样性 (Ｈｄ ) 为 ０. ７２１ꎬ核苷酸多样性 ( Ｐ ｉ ) 为

０.００６５８ꎬ平均核苷酸差异数(Ｋ)为 ２.３０８ꎮ
单倍型 Ｈａｐ＿２ 分布最广泛ꎬ分布于突尼斯、意

大利、马耳他、希腊、伊朗、澳大利亚、美国ꎬ本次截

获样本均为此单倍型ꎬ多个国家分布的还有 Ｈａｐ＿
４、Ｈａｐ＿８、Ｈａｐ＿１１、Ｈａｐ＿１５ ４ 种单倍型ꎮ 单倍型

Ｈａｐ＿１、Ｈａｐ＿３ 仅在澳大利亚分布ꎬＨａｐ＿５、Ｈａｐ＿６ 仅

在南非分布ꎬＨａｐ＿９ 仅在伊朗分布ꎬＨａｐ＿１２ 仅在葡

萄牙分布ꎬＨａｐ＿１６ 仅在肯尼亚分布ꎬＨａｐ＿７、Ｈａｐ＿
１０、Ｈａｐ＿１３、Ｈａｐ＿１４ 仅在突尼斯分布ꎬＨａｐ＿１５、Ｈａｐ
＿１７ 仅在希腊分布ꎬＨａｐ＿１８ 仅在马达加斯加分布ꎮ
单倍型 Ｈａｐ＿２ 仅在温带分布ꎬ在热带分布的单倍型

有 Ｈａｐ＿１、Ｈａｐ＿３、Ｈａｐ＿４、Ｈａｐ＿１６、Ｈａｐ＿１８ꎬ单倍型

Ｈａｐ＿４ 分布于热带与温带区域ꎮ
表 ２ 显示了 １３ 个地理种群、１ 个截获物种群的

遗传多样性数据ꎮ 世界范围内种群的单倍型多样

性为 ０.７２１ꎬ伊朗种群的单倍型多样性最低为０.２１６ꎬ
希腊与澳大利亚的单倍型多样性最高(０.８３３)ꎻ世
界范围内种群的核苷酸多样性为 ０.００６５８ꎬ澳大利

亚种群的核苷酸多样性最高为 ０.０１７５７ꎬ伊朗加种

群的核苷酸多样性最低为 ０.０００６３ꎮ

表 ２　 基于 ＣＯⅠ基因的石榴螟 １３ 个地理种群遗传多样性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＣＯΙ ｇｅｎｅ ｏｆ １３ Ｅ. ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

国家和地区
Ｃｏｕｎｔｒｙ ａｎｄ ｒｅｇｉｏｎ

Ｈａ Ｈｄ Ｐｉ Ｋ 单倍型分布(个体数)
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ (ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ)

ＰＯＰ０１ 马达加斯加 Ｍａｄａｇａｓｃａｒ ２ ０.５００ ０.００１４２ ０.５００ Ｈａｐ＿４ (３)、 Ｈａｐ＿１８ (１)
ＰＯＰ０２ 南非 Ｓｏｕｔｈ Ａｆｒｉｃａ ３ ０.４７３ ０.００１９６ ０.６９１ Ｈａｐ＿４ (８)、 Ｈａｐ＿５ (２)、 Ｈａｐ＿６ (１)
ＰＯＰ０３ 突尼斯 Ｔｕｎｉｓｉａ ７ ０.７０３ ０.００４２３ １.４８７ Ｈａｐ＿２ (１４)、 Ｈａｐ＿７ (１)、 Ｈａｐ＿８ (１)、Ｈａｐ１０ (２)、

Ｈａｐ＿１１ (９)、 Ｈａｐ＿１３ (１)、Ｈａｐ＿１４ (２)
ＰＯＰ０４ 肯尼亚 Ｋｅｎｙａ １ ０ ０ ０ Ｈａｐ＿１６ (１)
ＰＯＰ０５ 意大利 Ｉｔａｌｙ １ ０ ０ ０ Ｈａｐ＿２ (２)
ＰＯＰ０６ 马耳他 Ｍａｌｔａ ２ １.０００ ０.００５６８ ２.０００ Ｈａｐ＿２ (１)、Ｈａｐ＿１１ (１)
ＰＯＰ０７ 希腊 Ｇｒｅｅｃｅ ３ ０.８３３ ０.００２８４ １.０００ Ｈａｐ＿２ (２)、Ｈａｐ＿１５ (１) 、Ｈａｐ＿１７ (１)
ＰＯＰ０８ 克罗地亚 Ｃｒｏａｔｉａ １ ０ ０ ０ Ｈａｐ＿１１ (１)
ＰＯＰ０９ 伊朗 Ｉｒａｎ ３ ０.２１６ ０.０００６３ ０.２２２ Ｈａｐ＿２ (１６)、Ｈａｐ＿８ (１)、Ｈａｐ＿９ (１)
ＰＯＰ１０ 澳大利亚 Ａｕｓｔｒａｌｉａ ３ ０.８３３ ０.０１７５７ ６.１６７ Ｈａｐ＿１ (３)、Ｈａｐ＿２ (３)、Ｈａｐ＿３ (１)
ＰＯＰ１１ 美国 Ａｍｅｒｉｃａ １ ０ ０ ０ Ｈａｐ＿２ (１)
ＰＯＰ１２ ＪＨ １ ０ ０ ０ Ｈａｐ＿２ (４)
ＰＯＰ１３ 葡萄牙 Ｐｏｒｔｕｇａｌ １ ０ ０ ０ Ｈａｐ＿１２ (１)

－ 全世界 Ｗｏｒｌｄｗｉｄｅ １６ ０.７２１ ０.００６５８ ２.３０５ －

　 　 Ｈａ:单倍型数ꎻＨｄ:单倍型多样性ꎻＰｉ:核苷酸多样性ꎻＫ:平均核苷酸差异数ꎮ
Ｈａ: Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓꎻ Ｈｄ: Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｐｉ: Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｋ: Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ.

２.２　 系统发育分析

从系统发育树可以看出ꎬ８６ 个基因分为两大支

系ꎬ一支包含澳大利亚 ２ 个单倍型ꎬ另一支为除澳

大利亚 ２ 单倍型以外的全部种群(图 １)ꎮ
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单倍型网络图(图 ３)中不同颜色代表一个地

理种群ꎬ圆面积与单倍型频率成正比ꎮ 总体呈现星

状分布ꎬ说明了石榴螟的种群扩张情况ꎮ 单倍型

Ｈａｐ＿２ 出现频率最高ꎬ存在于 ７ 个地理种群中ꎬＨａｐ
＿４、Ｈａｐ＿１１ 存在于 ３ 个地理种群中、Ｈａｐ＿８、Ｈａｐ＿１５
存在 ２ 个地理种群中ꎮ Ｈａｐ１、Ｈａｐ３ 与其他单倍型

呈现出明显地理分布格局ꎬ形成 ２ 个主要分支ꎬ与
系统发育分析结果一致ꎮ

根据地理距离的自然对数值和遗传距离数值

(表 ３)进行 Ｍａｎｔｌｅ 相关性检验ꎬ检验结果显示ꎬＲ ＝
０.２０２１５ꎬＰ＝ ０.９９４５>０.０５ꎬ表明石榴螟种群的地理

距离和遗传距离无明显相关性ꎮ

图 １　 基于 ＣＯＩ 序列构建的石榴螟 ＮＪ 树
Ｆｉｇ.１　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｅ. ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＣＯＩ ｇｅｎｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

图 ２　 基于 ＣＯＩ 基因构建的石榴螟单倍型网络图

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ Ｅ. ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＣＯＩ ｇｅｎｅ
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表 ３　 基于 ＣＯＩ 序列石榴螟 １８ 个单倍型种群的地理距离(ｋｍ)自然对数值(上三角)遗传距离(下三角)
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｎａｔｕｒａｌ ｌｏｇａｒｉｔｈｍ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ (ｋｍ) (ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ) ａｎｄ ｐａｉｒｗｉｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

(ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ) ａｍｏｎｇ １８ ｇｅｎｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｅ. ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＣＯＩ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ Ｈａｐ＿１ Ｈａｐ＿２ Ｈａｐ＿３ Ｈａｐ＿４ Ｈａｐ＿５ Ｈａｐ＿６ Ｈａｐ＿７ Ｈａｐ＿８ Ｈａｐ＿９ Ｈａｐ＿１０ Ｈａｐ＿１１ Ｈａｐ＿１２ Ｈａｐ＿１３ Ｈａｐ＿１４ Ｈａｐ＿１５ Ｈａｐ＿１６ Ｈａｐ＿１７ Ｈａｐ＿１８

Ｈａｐ＿１ ７.７４ ７.６７ ９.３８６ ９.４０３ ９.４０３ ９.６０４ ９.２８ ９.２８ ９.６０４ ９.５７１ ９.６８６ ９.５９５ ９.６１３ ９.５１３ ９.６２９ ９.５２ ９.２２６
Ｈａｐ＿２ ０.０３４ ７.８４ ９.２４４ ９.２４５ ９.２４５ ９.６５２ ９.３６７ ９.３６７ ９.６５２ ９.６２８ ９.７４９ ９.６５３ ９.６６１ ９.５７２ ９.６９３ ９.５８３ ９.１４６
Ｈａｐ＿３ ０.００３ ０.０３１ ９.２０３ ９.２３４ ９.２３４ ９.４９１ ９.１２８ ９.１２８ ９.４９１ ９.４５７ ９.５９９ ９.４８７ ９.５０１ ９.３８９ ９.５３１ ９.４０１ ８.９８７
Ｈａｐ＿４ ０.０３４ ０.００３ ０.０３１ ６.６９５ ６.６９５ ８.８７ ８.９２ ８.９２ ８.８７ ８.８８４ ８.９９ ８.９０６ ８.８７２ ８.８６３ ８.９５４ ８.８８６ ７.９９
Ｈａｐ＿５ ０.０３７ ０.００６ ０.０３４ ０.００３ Ｎ / Ａ ８.９３３ ９.０１９ ９.０１９ ８.９３３ ８.９５３ ９.０２７ ８.９６９ ８.９３３ ８.９４４ ９.００６ ８.９６４ ８.２２３
Ｈａｐ＿６ ０.０３７ ０.００３ ０.０３４ ０.００６ ０.００９ ８.９３３ ９.０１９ ９.０１９ ８.９３３ ８.９５３ ９.０２７ ８.９６９ ８.９３３ ８.９４４ ９.００６ ８.９６４ ８.２２３
Ｈａｐ＿７ ０.０３７ ０.００９ ０.０３４ ０.０１１ ０.０１４ ０.０１１ ８.３２２ ８.３２２ Ｎ / Ａ ６.１８４ ７.３６７ ５.６７７ ４.９４９ ７.１６６ ８.４１６ ７.０８２ ８.８０９
Ｈａｐ＿８ ０.０３１ ０.００３ ０.０２８ ０.００６ ０.００９ ０.００６ ０.０１１ Ｎ / Ａ ８.３２１ ８.２０１ ８.６２１ ８.２９６ ８.３５５ ７.９４３ ８.４３１ ７.３６７ ８.５５５
Ｈａｐ＿９ ０.０３７ ０.００３ ０.０３４ ０.００６ ０.００９ ０.００６ ０.０１１ ０.００６ ８.３２１ ８.２０１ ８.６２１ ８.２９６ ８.３５５ ７.９４３ ８.４３１ ７.３６７ ８.５５５
Ｈａｐ＿１０ ０.０３７ ０.００９ ０.０３４ ０.０１１ ０.０１４ ０.０１１ ０.００６ ０.０１１ ０.０１１ ６.１８４ ７.３６７ ５.６７７ ４.９４９ ７.１６６ ８.４１６ ７.０８２ ８.８０９
Ｈａｐ＿１１ ０.０３４ ０.００６ ０.０３１ ０.００９ ０.０１１ ０.００９ ０.００３ ０.００９ ０.００９ ０.００３ ７.５８２ ５.９５８ ６.４３１ ６.１１８ ６.９３１ ６.５６９ ８.７８７
Ｈａｐ＿１２ ０.０３７ ０.００９ ０.０３４ ０.０１１ ０.０１４ ０.０１１ ０.００６ ０.０１１ ０.０１１ ０.００６ ０.００３ ７.３６３ ７.２８４ ７.９３６ ８.６９８ ７.８８ ９.００２
Ｈａｐ＿１３ ０.０３７ ０.００３ ０.０３４ ０.００６ ０.００９ ０.００６ ０.０１１ ０.００６ ０.００６ ０.０１１ ０.００９ ０.０１１ ５.８９４ ７.１０８ ６.４９１ ７.１９２ ８.８３４
Ｈａｐ＿１４ ０.０３７ ０.００９ ０.０３４ ０.０１１ ０.０１４ ０.０１１ ０.００６ ０.０１１ ０.０１１ ０.００６ ０.００３ ０.００６ ０.０１１ ７.２７ ８.４３６ ７.４３ ８.８２２
Ｈａｐ＿１５ ０.０３７ ０.００３ ０.０３４ ０.００６ ０.００９ ０.００６ ０.０１１ ０.００６ ０.００６ ０.００６ ０.００９ ０.０１１ ０.００６ ０.０１１ ８.２５３ ５.３０８ ８.７０２
Ｈａｐ＿１６ ０.０３４ ０.００６ ０.０３１ ０.００３ ０.００６ ０.００９ ０.０１４ ０.００９ ０.００９ ０.０１４ ０.０１１ ０.０１４ ０.００９ ０.０１４ ０.００９ ８.３０４ ７.６９２
Ｈａｐ＿１７ ０.０３４ ０.００３ ０.０３１ ０.００６ ０.００９ ０.００６ ０.０１１ ０.００６ ０.００６ ０.０１１ ０.００９ ０.０１１ ０.００６ ０.０１１ ０.００６ ０.００３ ８.７３５
Ｈａｐ＿１８ ０.０３１ ０.００６ ０.０２８ ０.００３ ０.００６ ０.００９ ０.００９ ０.００９ ０.００９ ０.００９ ０.００６ ０.００９ ０.００９ ０.００９ ０.００９ ０.００６ ０.００９

　 　 Ｎ / Ａ: 缺省 Ｄｅｆａｕｌｔꎮ

２.３　 遗传分化分析

种群遗传分化系数(ＦＳＴ)和基因流是衡量种群

间的遗传分化程度以及各种群间基因交流情况的

重要参数(Ｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ ＦＳＴ>０.２５ꎬ表明种群之

间出现了极度的分化ꎻ０.１５<ＦＳＴ≤０.２５ꎬ说明种群之

间出现了高度分化ꎻ０.０５≤ＦＳＴ≤０.１５ꎬ说明种群之

间出现了中度分化ꎻＦＳＴ<０.０５ꎬ表明 ２ 个种群的基因

型非常相似ꎬ没有发生遗传分化 (欧阳慧丽等ꎬ
２０２１ꎻ 张瑞玲等ꎬ ２０１７)ꎮ 表 ４ 结果显示ꎬ固定系数

(ＦＳＴ)均值为 ０.２５３１４ꎬ可见石榴螟种群间出现了不

同程度的分化ꎬ 而地理种群 ＰＯＰ０１ 与 ＰＯＰ０２、

ＰＯＰ０３ 与 ＰＯＰ０５、ＰＯＰ０５ 与 ＰＯＰ０６、ＰＯＰ１１、ＰＯＰ１２
基因极度相似ꎬ无遗传分化发生ꎮ

当种群间的基因流(Ｎｍ)值在 ０ ~ １ 时ꎬ说明 ２
个种群之间由于遗传漂变而发生了遗传分化ꎻ当
Ｎｍ 在 １~４ 时ꎬ表明 ２ 个种群之间发生了较低水平

的遗传分化ꎻ当 Ｎｍ 大于 ４ 或为负数时ꎬ说明 ２ 个种

群之间的基因交流频繁ꎬ在一定程度上阻碍了种群

间的遗传分化(欧阳慧丽ꎬ２０２２)ꎮ 表 ４ 结果显示ꎬ
ＰＯＰ０１ 与 ＰＯＰ０２ 出 现 基 因 流 最 大 值 ( Ｎｍ ＝
８８.４０２４８)ꎬＰＯＰ０９ 与 ＰＯＰ１２ 出现基因流最小值

(Ｎｍ ＝ －２.０８１６４)ꎮ

表 ４　 基于 ＣＯⅠ序列的石榴螟 １３ 个地理种群间基因流 Ｎｍ(上三角)与固定系数 ＦＳＴ(下三角)
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐａｉｒｗｉｓｅ Ｎｍ(ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ) ａｎｄ ＦＳＴ(ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ) ｖａｌｕｅｓ ａｍｏｎｇ

１３ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｅ. ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＣＯⅠｓｅｑｕｅｎｃｅ
种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＰＯＰ０１ ＰＯＰ０２ ＰＯＰ０３ ＰＯＰ０４ ＰＯＰ０５ ＰＯＰ０６ ＰＯＰ０７ ＰＯＰ０８ ＰＯＰ０９ ＰＯＰ１０ ＰＯＰ１１ ＰＯＰ１２ ＰＯＰ１３

ＰＯＰ０１ ８８.４０２４８ ０.３２３０７ ０.１６６６７ ０.１０１７０ ０.２２２２２ ０.１８７５０ ０.０５５５６ ０.０６４１５ ０.１５０３８ ０.１６６６７ ０.０６２５０ ０.０３８４６
ＰＯＰ０２ ０.００２８２ ０.２５９５７ ０.２５６７６ ０.２３０１８ ０.１７９４３ ０.２２０８５ ０.０６９３４ ０.１１７１１ ０.０７７６８ ０.３５１８６ ０.１７０９６ ０.０４９４８
ＰＯＰ０３ ０.４３６２５∗ ０.４９０６１∗ ０.２２１４２ ５.５８４３１ －０.９７２５２ １.０７５２１ －１.９８４６７ ０.６２９６３ ０.０８２１３ －１.１５９４９ １.３１２１１ ０.４５７５７
ＰＯＰ０４ ０.６００００ ０.４９３３３ ０.５３０３１ ０.０００００ ０.５０００１ ０.２５０００ ０.０００００ ０.０２９４１ ０.５０００１ ０.０００００ ０.０００００ ０.０００００
ＰＯＰ０５ ０.７１０８４ ０.５２０６４ ０.０４２８５ １.０００００ －１.１９９９９ －１.１９９９９ ０.０００００ －１.００６５９ ０.２４５８４ Ｎ / Ａ ０.０００００ ０.０００００
ＰＯＰ０６ ０.５２９４１ ０.５８２１７∗ －０.３４６０１ ０.３３３３３ ０.０００００ ２.００００２ －０.５００００ ０.１９２４３ ０.３００３７ －０.５００００ ０.３９９９９ Ｎ / Ａ
ＰＯＰ０７ ０.５７１４３∗ ０.５３０９５∗ ０.１８８６５∗ ０.５００００ －０.２６３１６ ０.１１１１１ ０.１６６６７ １.０６７０４ ０.１６３５０ －０.５００００ Ｎ / Ａ Ｎ / Ａ
ＰＯＰ０８ ０.８１８１８ ０.７８２８６ －０.１４４１２ １.０００００ １.０００００ －１.０００００ ０.６００００ ０.０２９４１ ０.５０００１ ０.０００００ ０.０００００ ０.１００００
ＰＯＰ０９ ０.７９５７９ ０.６８１００ ０.２８４２１ ０.８９４７４ －０.３３０４３ ０.５６５０６ ０.１８９８２ ０.８９４７４ ０.０４４９９ －０.５００００ －２.０８１６４ ０.０００００
ＰＯＰ１０ ０.６２４４１∗ ０.７６２９４∗ ０.７５２７１∗ ０.３３３３３ ０.５０４１９ ０.４５４２４ ０.６０４６０ ０.３３３３３ ０.８４７５０ ０.５９６７７ ０.１３６０３ ０.０１９２３
ＰＯＰ１１ ０.６００００ ０.４１５３８ －０.２７４８８ １.０００００ ０.０００００ －１.０００００ －１.０００００ １.０００００ －１.０００００ ０.２９５２４ Ｎ / Ａ ０.３７７５６
ＰＯＰ１２ ０.８００００∗ ０.５９３８８∗ ０.１６００４ １.０００００ ０.０００００ ０.３８４６２ ０.０００００ １.０００００ －０.１３６４９ ０.６４７６２ ０.０００００ ０.０００００
ＰＯＰ１３ ０.８６６６７ ０.８３４７８ ０.３５３３２ １.０００００ １.０００００ ０.０００００ ０.７１４２９ １.０００００ ０.９２８５７ ０.３９８３７ １.０００００ １.０００００

　 　 Ｎｍ＝０.２５×(１ / ＦＳＴ－１)ꎻ∗: Ｐ<０.０５ꎻ Ｎ / Ａ: 缺省 Ｄｅｆａｕｌｔꎮ
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２.４　 中性检验分析

对各个地理种群进行中性检验分析ꎬ种群的

Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ ｓ Ｆｓ 均值分别为 － ０. ３５６７９ 和

０.１６８１１ (Ｐ>０.０５)ꎬ各种群未达到显著水平(表 ５)ꎬ

表明石榴螟不同地理种群的遗传分化不明显ꎻ各地

理种群的 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值检测结果均未达到显著水

平ꎬ表明所有地理种群的遗传分化均不明显ꎬ表明

石榴螟通过入侵各个国家ꎬ形成稳定的基因型ꎮ

表 ５　 基于 ＣＯΙ 基因的石榴螟群体 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ 和 Ｆｕ′ｓ Ｆｓ 检验
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ ａｎｄ Ｆｕ′ｓ Ｆｓ ｔｅｓｔｓ ｏｆ Ｅ. ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＣＯΙ ｇｅｎｅ

种群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ Ｔａｊｉｍａ′ｓ Ｄ Ｐ Ｆｕ′ｓ Ｆｓ Ｐ

ＰＯＰ０１ －０.６１２３７ ０.４１１００∗ ０.１７１８５ ０.３１６００∗

ＰＯＰ０２ －１.１１３９１ ０.２１０００∗ －０.１１２９１ ０.３６４００∗

ＰＯＰ０３ －０.４６７５１ ０.３６５００∗ －１.３８７１１ ０.２００００∗

ＰＯＰ０４ ０.０００００ １.０００００ ０.０００００ Ｎ / Ａ
ＰＯＰ０５ ０.０００００ １.０００００ ０.０００００ Ｎ / Ａ
ＰＯＰ０６ ０.０００００ １.０００００ ０.６９３１５ ０.３６８００∗

ＰＯＰ０７ －０.７０９９０ ０.２８５００∗ －０.８８７３０ ０.０８４００∗

ＰＯＰ０８ ０.０００００ １.０００００ ０.０００００ Ｎ / Ａ
ＰＯＰ０９ －１.５０７７６ ０.０４６００∗∗ －１.７４３５１ ０.０１４００∗∗

ＰＯＰ１０ －０.５８３６５ ０.３７８００∗ １.８３５２１ ０.７４５００∗

ＰＯＰ１１ ０.０００００ １.０００００ ０.０００００ Ｎ / Ａ
ＰＯＰ１２ ０.０００００ １.０００００ ０.０００００ Ｎ / Ａ
ＰＯＰ１３ ０.０００００ １.０００００ ０.０００００ Ｎ / Ａ
均值 Ｍｅａｎ －０.３５６７９ ０.６６７１４∗ ０.１６８１１ Ｎ / Ａ

　 　 ∗: Ｐ>０.０５ꎻ ∗∗: ０.０１<Ｐ<０.０５ꎻ∗∗∗: Ｐ<０.０１ꎻ Ｎ / Ａ: 缺省 Ｄｅｆａｕｌｔꎮ

２.５　 错配分布分析

若错配分布的实际观察结果与恒定或收缩的

期望模型相符ꎬ表明群体状态与期望模型一致ꎻ相
反ꎬ若实际观察结果与期望模型不符ꎬ曲线呈现单

峰形态ꎬ表明群体处于扩张状态(郑梓豪等ꎬ２０２１)ꎮ
由图 ３ 可见ꎬＰＯＰ０１、ＰＯＰ０３、ＰＯＰ０６、ＰＯＰ０７ 种群的

分布为单峰形态ꎬ与期望的分布不一致ꎬ所以这些

地区的种群经历过扩张ꎬＰＯＰ１０ 种群的分布在图形

中有多个凸起ꎬ综合分析来看ꎬ经历过多次种群扩

张ꎬＰＯＰ０２、ＰＯＰ０９ 种群的分布与期望一致ꎬ表明这

些种群在本区域发展较平稳ꎮ

图 ３　 不同地理种群石榴螟线粒体 ＣＯΙ 基因的错配分布
Ｆｉｇ.３　 Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＣＯΙ ｇｅｎｅ ｏｆ Ｅ. ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ

２.６　 分子方差分析

通过使用分子方差分析方法 ＡＭＯＶＡꎬ对研究

中的种群进行不同层级的分类和划分ꎮ 该方法可

以估算出群体之间、群体内部以及个体之间在不同

层级的变异量在总变异量中所占的比例ꎬ从而揭示

变异的分布模式(陈佳琪等ꎬ２０１９)ꎮ 对 １３ 个地理
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种群进行分子方差分析ꎬ种间变异占 ５２.５５％ꎬ种群

个体间变异占 ４７.４５％(表 ５)ꎮ 研究结果表明ꎬ导致

种群变异的主要因素是种群之间的变异ꎮ

表 ５　 基于 ＣＯⅠ基因的石榴螟群体分子方差分析
Ｔａｂｌｅ ５　 ＡＭＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｅ. ｃｅｒａｔｏｎｉａｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＣＯⅠｇｅｎｅ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度
ｄｆ

平方和
Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ

方差组分
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

方差比率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ / ％

种群间 Ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ １２ ４７.８３１ ０.６２３４８ ５２.５５
种群内 Ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ７０ ３９.４１０ ０.５６３００ ４７.４５
总变异 Ｔｏｔａｌ ８２ ８７.２４１ １.１８６４９

３　 讨论
石榴螟 ＣＯΙ 基因片段的遗传多样性分析表明ꎬ

截获的石榴螟属于 Ｈａｐ＿２ 单倍型是世界范围内分

布最广泛的一种ꎮ 由系统发育树可知ꎬ不同国家的

单倍型分为两大支系ꎬ澳大利亚 ２ 个单倍型聚为一

支ꎬ其 余 单 倍 型 聚 为 一 支ꎬ 与 Ｓｅｄｇｈｉａｎｉ ｅｔ ａｌ.
(２０１７)研究的突尼斯石榴螟分析结果一致ꎮ

Ｍａｎｔｌｅ 相关性检验结果显示ꎬ石榴螟种群的地

理距离和遗传距离无明显相关性ꎮ 分子方差分析

(ＡＭＯＶＡ)中ꎬ确定了种群内 ４７.４５％的变异、种群

间 ５２.５５％的变异ꎬ说明石榴螟种群变异主要来源

于种群之间ꎮ
本研究收集了世界范围内石榴螟种群共计 ８６

条 ＣＯⅠ基因序列ꎬ分析出 １８ 个线粒体单倍型ꎬ单
倍型多样性(Ｈｄ)为 ０.７２１ꎬ显示出高单倍型多样性ꎮ
核苷酸多样性(Ｐ ｉ)为 ０.００６９６ꎬ平均核苷酸差异数

(Ｋ)为 ２.４５０ꎬ也显示出石榴螟种群的遗传多样性ꎮ
由于核苷酸多样性的积累时间比单倍型多样性的

积累时间更长(陈佳琪等ꎬ２０１９)ꎬ进一步表明石榴

螟在世界范围内经历了长期的历史演化ꎬ反应出较

高程度的遗传多样性和中高度水平的遗传分化ꎮ
在绘制单倍型分布地图时发现ꎬ单倍型 Ｈａｐ＿２ 仅分

布于温带区域ꎬ单倍型 Ｈａｐ＿４ 可分布于热带和温带

区域ꎬ其在世界范围的适生区域范围更大ꎬ因而潜

在风险更高ꎮ 由于获得样本数限制ꎬ本文未能对石

榴螟开展进一步研究ꎮ
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