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中华稻蝗不同地理种群遗传多样性的 AFLP 分析 
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摘要: 为研究中华稻蝗种群遗传多样性和遗传结构, 文章对我国 7 省市的 7 个中华稻蝗种群进行 AFLP 分析。

选取 7 对引物扩增 128 个个体, 共产生 336 条带, 多态性条带 292 条, 占 86.90%。结果表明: 中华稻蝗种群具

有较高的遗传多样性水平, 其中海南万宁种群的遗传多样性高于其他各种群。Mantel 检验(r=0.27, P=0.89)表明

中华 稻蝗 各 种群 遗传 距 离与 地理 距 离间 没有 显 著相 关性 。 种群 间具 有 明显 的遗 传 分化 现象 。

UPGMA(Unweighted pair group method average)聚类分析显示, 7 个中华稻蝗种群按地理距离分为 3 支: 北方北

京昌平、山西太原和山东济宁为一支; 南方陕西汉中、湖南长沙和广西来宾为一支; 海南万宁单独为一支。上

述结果以及 PCA(Principal component analysis)分析均表明由于地理隔离中华稻蝗种群显示出明显的南北分化和

岛屿大陆种群遗传分化现象。 
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Genetic diversity of different geographical populations of Oxya 
chinensis based on AFLP analysis 
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Abstract: In order to study the genetic diversity and genetic structure of populations, 7 populations of Oxya chinensis 
from 7 provinces (or cities) of China were analyzed using AFLP technique. A total of 336 reproducible bands were ampli-
fied with 7 primer combinations from 128 individuals. Two hundred and ninety-two bands (86.90%) were polymorphic. 
High genetic diversity was found among O. chinensis populations and Wanning population had higher genetic diversity than 
other populations. Mantel test (r=0.27, P=0.89) suggested that there was no significant association between genetic distance 
and geographic distance. Remarkable genetic differentiation was found among populations. Unweighted pair group method 
average (UPGMA) tree showed that the 7 O. chinensis populations were divided into 3 groups: Changping of Beijing, Tai-
yuan of Shanxi and Jining of Shandong populations in the north; Hanzhong of Shaanxi, Changsha of Hunan and Laibin of 
Guangxi populations in the south; and Wanning of Hainan population. Principal component analysis indicated significant 
genetic differentiation of the north and the south populations and island and continent populations existed in the 7 O. 
chinensis populations because of geographic isolation. 
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中华稻蝗(Oxya chinensis)属直翅目(Orthoptera)、
斑腿蝗科(Catantopidae)、稻蝗属(Oxya), 在我国除新
疆、西藏等少数省份外, 大多数水稻种植区均有分

布, 多栖息于稻田等湿度较大的地方, 以禾本科农作
物为食, 尤喜食水稻, 是我国重要的农业害虫[1, 2]。  

近年来, 中华稻蝗的研究工作主要集中在形态
分类学[2]、细胞分类学[3]、生理与发育[4, 5]、分子系

统学[6]和农药毒理学[7]等方面。在种群遗传关系方面

也有一些初步的研究工作[8]。目前已采用等位酶和

RAPD等技术对中华稻蝗的遗传多样性和稻蝗属物
种间亲缘关系等进行了一定的探讨[9~12]。 

扩增片段长度多态性(Amplified fragment length 
polymorphism, AFLP)是一种有效的种群遗传分析的
分子标记方法[13]。由于其具有快速、灵敏、稳定、

所需DNA量少、多态性丰富和重复性好等特点, 已
广泛应用于野桑蚕 (Bombyx mandarin)[14]、烟粉虱

(Bemisia tabaci)[15]、东方蜜蜂(Apis cerana)[16]等昆虫

的遗传多样性和种群遗传结构分析中, 并也已开始
应用于蝗虫的种群遗传结构研究[17]。 

本文采用 AFLP 技术对采自我国 7 省市 7 个种
群共 128 只中华稻蝗进行遗传多样性和遗传结构分
析, 探讨我国南北方中华稻蝗种群遗传结构和遗传
多样性, 分析岛屿地理隔离对中华稻蝗种群遗传多
样性和遗传分化的影响。  

1  材料和方法 

1.1  实验材料 

本文中华稻蝗标本采自我国从北到南 7个地区: 
分别为北京昌平、山西太原、陕西汉中、山东济宁、

湖南长沙、广西来宾和海南万宁(表 1)。标本保存在
无水乙醇中, 置 4℃冰箱备用。 

1.2  方法 

1.2.1  模板 DNA 的提取 

取中华稻蝗后足股节肌肉, 采用酚-氯仿法提取
模板 DNA。提取的总 DNA经纯化后采用 1%的琼脂
糖凝胶电泳检测其浓度和纯度 , 并于−20℃保存   
备用。 

1.2.2  AFLP 分析 

1.2.2.1  模板 DNA 的限制性酶切和接头连接 
采用EcoRⅠ和MseⅠ对模板DNA进行双酶切。

20 μL总体系中含 : 10×NE Buffer2 2 μL, 100×BSA 
0.2 μL, 10×Buffer H 2 μL, EcoRⅠ0.2 μL, MseⅠ
0.5 μL, 400 ng/μL总DNA 1 μL, ddH2O 14.1 μL。37℃水
浴酶切 5 h, 70℃放置 15 min, 使酶失活。在酶切产
物中加入 3 μL接头液(T4 DNA Ligase Buffer 0.3 μL、
EcoRⅠadaptor 0.3 μL、MseⅠadaptor 0.3 μL、T4 DNA 
Ligase 0.1 μL、ddH2O 2 μL), 20℃连接过夜。连接产
物用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测, 稀释 10 倍作为预
扩增反应的模板。 
1.2.2.2  预扩增反应 

预扩增体系(30 μL)包括: 10×PCR Buffer 3 μL, 
MgCl2 2.4 μL, dNTPs 1.6 μL, EcoRⅠPre-primer 1 μL, 
MseⅠPre-primer 1 μL, Taq DNA polymerase 0.4 μL, 
模板DNA 3 μL, ddH2O 17.6 μL。扩增程序: 94℃预变
性 2 min; 94℃ 30 s, 56℃ 1 min, 72℃ 1 min, 30个
循环。预扩增产物用 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 稀释
20倍作为选择性扩增反应的模板。 
1.2.2.3  选择性扩增 

选择性扩增的引物组合见表 2。扩增体系(20 μL): 
10×PCR Buffer 2 μL, MgCl2 1.6 μL, dNTPs 1.6 μL, 
EcoRⅠprimer 1 μL, MseⅠprimer 1 μL, Taq DNA 
polymerase 0.6 μL, 模板DNA 2 μL, ddH2O 10.2 μL。 

 
表 1  中华稻蝗种群采集信息 

采集地 种群代码 个体数量 海拔(m) 经度 纬度 

北京昌平 BJ 11 49 116°23′E 39°54′N 

山西太原 TY 20 768 112°28′E 37°42′N 

陕西汉中 HZ 20 513 107°01′E 33°04′N 

山东济宁 SD 20 34 116°40′E 35°05′N 

湖南长沙 CS 17 77 113°00′E 28°12′N 

广西来宾 LB 20 74 109°15′E 23°38′N 

海南万宁 WN 20 6 110°24′E 18°44′N 
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表 2  选择性扩增引物序列 

引物组合 引物序列(5′→3′) 

M-CTG/E-AAG GATGAGTCCTGAGTAACTG 
GACTGCGTACCAATTCAAG 

M-CTG/E-AAC GATGAGTCCTGAGTAACTG 
GACTGCGTACCAATTCAAC 

M-CAG/E-ACA GATGAGTCCTGAGTAACAG 
GACTGCGTACCAATTCACA 

M-CTG/E-AGG GATGAGTCCTGAGTAACTG 
GACTGCGTACCAATTCAGG 

M-CTG/E-ACC GATGAGTCCTGAGTAACTG 
GACTGCGTACCAATTCACC 

M-CTG/E-ACA GATGAGTCCTGAGTAACTG 
GACTGCGTACCAATTCACA 

M-CAG/E-AAG GATGAGTCCTGAGTAACAG 
GACTGCGTACCAATTCAAG 

 
扩增程序 : 94℃预变性 2 min; 94℃  30 s, 65℃ 
30 s(每个循环降低 0.7℃), 72℃ 1 min, 13 个循环;  
95℃ 30 s, 56℃ 30 s, 72℃ 1 min, 23个循环。选择
性扩增产物用 1%琼脂糖凝胶电泳检测, 4℃保存。 

1.2.2.4  聚丙烯酰胺凝胶电泳 
选择性扩增产物加入等体积的甲酰胺上样液 , 

94℃变性 4 min后放入冰水混合物中。6% 变性聚丙
烯酰胺凝胶电泳, 75 W恒功率 2 h, 银染显色。 

1.2.3  数据分析 

按有或无对每个样品的扩增条带进行记录, 选
取片段大小在 90~600 bp之间的清晰条带为有效条
带。扩增条带存在时记为 1, 无带时记为 0。运用
POPGENE 3.2计算多态性条带(N)、多态位点百分率
(P)、观测等位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、
Nei基因多样性指数(H)和Shannon信息指数(I), 以及
种群内总遗传变异Ht、各种群内遗传变异Hs、种群

间遗传分化系数Gst和种群间基因流动系数Nm。运用

AFLP-SURV 1.0软件计算种群间的Nei’s遗传距离和
成对固定指数Fst。运用ARLEQUIN 3.01进行种群间
遗传差异的分子方差分析(AMOVA); 基于 0/1 矩阵
运用NTSYS-pc 2.02进行UPGMA聚类分析, 构建系
统发育树, 并进行Mantel检验, 分析 7个种群间遗传
距离与地理距离的相关性 ; 运用Metlab ver. 7.1 
(Math Works, Inc.) 对 0/1 矩阵进行主成分分析
(Principal components analysis, PCA)。 

2  结果与分析 

2.1  AFLP扩增结果 

采用筛选后得到的多态性较好的 7 对引物对我
国 7 个中华稻蝗种群 128 个个体的基因组 DNA 进行
AFLP 分析, 共得到 336 条可分辨的 DNA 条带, 多态
性条带达 292条, 多态性条带比例为 86.90% (表 3)。 

2.2  遗传多样性分析 

衡量种群遗传多样性最常用的指标有多态性条

带数(N)、多态性位点比例(P)、观测等位基因数(Na)、

有效等位基因数 (Ne)、Nei基因多样性指数 (H)和

Shannon信息指数(I)。中华稻蝗在物种水平上的多态

位点百分率(P)高达 86.90%(表 3), 从单个种群来看, 

多态位点百分率(P)最高的是海南万宁种群 , 高达

48.51%; 另外, 海南万宁种群Na 、Ne、 H和 I都远

高于其他种群 , 分别为 1.49±0.50、 1.18±0.29、

0.12±0.16、0.19±0.23。  

2.3  遗传结构分析 

中华稻蝗 7个种群间 Nei’ s遗传距离见表 4。海 

 
表 3  中华稻蝗种群内遗传多样性分析 

种群 N P(%) Na Ne H I 

BJ 104 30.95 1.31±0.46 1.10±0.19 0.07±0.12 0.11±0.19 

TY 118 35.12 1.35±0.48 1.12±0.23 0.08±0.13 0.13±0.20 

HZ 106 31.55 1.32±0.47 1.17±0.31 0.10±0.17 0.16±0.25 

SD 109 32.44 1.32±0.47 1.07±0.14 0.05±0.10 0.09±0.16 

CS 97 28.87 1.29±0.45 1.18±0.33 0.10±0.18 0.15±0.25 

LB 122 36.31 1.36±0.48 1.09±0.19 0.07±0.11 0.12±0.18 

WN 163 48.51 1.49±0.50 1.18±0.29 0.12±0.16 0.19±0.23 

总计 292 86.90 1.87±0.34 1.28±0.30 0.18±0.16 0.29±0.22 

BJ: 北京昌平; TY: 山西太原; HZ: 陕西汉中; SD: 山东济宁; CS : 湖南长沙; LB: 广西来宾; WN: 海南万宁。N: 多态性条带数; P: 多态性位
点比例; Na: 观测等位基因数; Ne: 有效等位基因数; H: Nei基因多样性指数; I: Shannon信息指数。 
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表 4  7 个中华稻蝗种群间的Nei’s 遗传距离(对角线下)和成对固定指数Fst(对角线上) 

 BJ TY HZ SD CS LB WN 

BJ ** 0.44 0.47 0.53 0.49 0.47 0.44 

TY 0.10 ** 0.46 0.48 0.51 0.50 0.50 

HZ 0.13 0.13 ** 0.54 0.22 0.29 0.51 

SD 0.13 0.10 0.15 ** 0.54 0.54 0.56 

CS 0.14 0.16 0.04 0.15 ** 0.17 0.52 

LB 0.11 0.12 0.06 0.12 0.03 ** 0.52 

WN 0.11 0.15 0.17 0.16 0.18 0.15 ** 

BJ: 北京昌平; TY: 山西太原; HZ: 陕西汉中; SD: 山东济宁; CS : 湖南长沙; LB: 广西来宾; WN: 海南万宁。 

 
南万宁和湖南长沙种群间的遗传距离最大, 为 0.18; 
湖南长沙和广西来宾种群间的遗传距离最小 , 为
0.03。Mantel检验表明, 中华稻蝗各种群遗传距离与
地理距离间没有显著相关性(r=0.27, P=0.89)。 

如表 5所示, 7个中华稻蝗种群总基因多样度Ht

为 0.18, 其中存在于种群内的基因多样度Hs为 0.08, 
不同种群间的遗传分化系数Gst为 0.54, 即总变异的
54%来自不同种群间的差异, 46%的变异来自于种群
内个体间的遗传差异。不同中华稻蝗种群间的基因

流Nm为 0.43 (<1), 种群间的基因流较小。 
中华稻蝗不同种群间的成对固定指数Fst变化范

围 0.17~0.56(表 4), 除广西来宾和湖南长沙种群间
的Fst为 0.17, 陕西汉中和湖南长沙、广西来宾种群
间的Fst分别为 0.22和 0.29外, 其他种群间的Fst均在

0.4以上, 说明本文研究的中华稻蝗不同种群间的分
化程度很大。山东济宁和海南万宁种群间的成对固

定指数Fst最大, 为 0.56。 
中华稻蝗 7 种群的 AMOVA 分析表明(表 6), 7 

个种群按地理分布分为 3 组: 北方北京昌平、山西
太原和山东济宁种群为一组, 南方陕西汉中、湖南 

长沙和广西来宾种群为一组, 海南万宁种群单独为
一组。结果显示, 21.57%的差异来自地区间, 35.21%
的差异来自种群间, 43.22%的差异来自各种群内。 

2.4  UPGMA聚类和主成分分析(PCA) 

UPGMA 聚类树(图 1)表明, 所有个体首先以种
群为单位各自聚为一支。7个种群明显地分为 3大支: 
北方的北京昌平、山西太原和山东济宁种群首先聚为

一支, 南方的陕西汉中、湖南长沙和广西来宾种群聚
为一支, 最后海南万宁种群与这 2支聚在一起。 

PCA 分析(图 2)表明,第一、第二主成分的贡献

率分别为 21.05%和 13.45%。所有种群首先以个体相
聚。山西太原和山东济宁种群相距较近; 陕西汉中、
湖南长沙和广西来宾种群相距较近; 海南万宁种群
单独为一部分; 北京昌平种群位于三者之间。 

3  讨 论 

3.1  AFLP分子标记与种群遗传多样性 

7对 AFLP扩增引物共产生 336条带, 其中多态 

表 5  7 个中华稻蝗种群的遗传结构分析 

比较项目 样品数 Ht Hs Gst Nm

平均值 128 0.18 0.08 0.54 0.43 

标准差  0.03 0.01   

Ht: 种群内总遗传变异; Hs: 各种群内遗传变异; Gst: 种群间遗传分化系数; Nm: 种群间基因流动系数。 

 
表 6  中华稻蝗 7 个种群间遗传差异的分子方差分析(AMOVA) 

变异来源 自由度 方差组分 方差比例 Φ-statistics P值 

地区间 2 9.61 21.57 FCT=0.22 0.04 

地区内种群间 4 15.69 35.21 FSC=0.45 0.00 

种群内个体间 118 19.26 43.22 FST= 0.57 0.00 

总计  124 44.56    



 
第 2期 马晋等: 中华稻蝗不同地理种群遗传多样性的 AFLP分析 167 

 

 

 
图 1  中华稻蝗 7 个种群 128 个个体的 UPGMA 聚类关系图 
BJ: 北京昌平; TY: 山西太原; SD: 山东济宁; HZ: 陕西汉中; CS: 湖南长沙; LB: 广西来宾; WN: 海南万宁。种群代码后的数字代表不同个体。 
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图 2  中华稻蝗 7 种群间遗传变异 PCA 分析 
BJ: 北京昌平; TY: 山西太原; SD: 山东济宁; HZ: 陕西汉中; CS: 
湖南长沙; LB: 广西来宾; WN: 海南万宁。 

 
性条带为 292条, 多态位点比例为 86.90%, 说明AFLP
技术是一种检测效率很高的分子标记技术[18], 适用于
中华稻蝗种群水平的遗传多样性研究。其中海南万宁

种群的多态位点比例(48.51%)远高于其他种群。 
综合分析观测等位基因数(Na)、有效等位基因数

(Ne)、Nei基因多样性指数(H)和Shannon信息指数(I), 
结果显示 , 中华稻蝗种群具有丰富的遗传多样性 , 
这与该物种在全国范围广泛分布有关, 而且由于其
生活习性和地理环境的不同 , 其种内多态现象明  
显[19]。乔海暄等[20]采用等位基因酶位点基因频率对

4 种蝗虫的比较研究, 也表明中华稻蝗有较高的遗
传多样性水平。另外, 海南万宁种群的各项指数(Na: 
1.49±0.50、Ne: 1.18±0.29、H: 0.12±0.16、I 0.19±0.23)
均远高于其他各种群。由此可以看出, 海南岛湿润
的气候和丰富的雨量以及大面积的水稻种植, 特别
适合中华稻蝗的生长和繁殖, 在适宜的生境中, 中
华稻蝗种群遗传多样性远高于大陆各种群。 

3.2  种群遗传分化 

衡量种群再分效应, 表示因遗传漂变引起一个
亚群的杂合度的降低的固定指数(Fst)的变化范围在
0~1 之间[16], 除湖南长沙和广西来宾种群之间的成
对固定指数Fst值为 0.17, 以及陕西汉中和湖南长沙、
广西来宾种群的Fst分别为 0.22 和 0.29, 其他种群的
成对固定指数Fst值均大于 0.4, 可以看出各中华稻蝗
种群之间的分化程度很大。 

种群间遗传分化系数Gst是反映种群遗传分化的

重要指标, Gst在 0~0.05之间表示种群间遗传分化程

度很弱 ; 0.05~0.15 之间表示分化程度中等 ; 
0.15~0.25之间表示分化程度较大; 大于 0.25为分化
程度很大[21]。本文研究的中华稻蝗各种群间遗传分

化系数Gst值为 0.54(>0.25), 与Fst值结论一致, 表明
中华稻蝗种群之间分化程度很大。     

基因流Nm也是影响种群遗传结构的重要因素 , 
Nm>4表示种群间存在大量的基因交流现象; Nm<1表
示存在由于遗传漂变引起的种群分化[22]。本文研究

的中华稻蝗各种群基因流Nm值为 0.43(<1), 与Fst值

和Gst值结论一致, 均表明中华稻蝗种群间的遗传分
化程度很大。 

本文分析的 7 个中华稻蝗种群采自全国从北到
南 7 个省市, 地理距离跨度很大, 其中北京种群与
海南种群具有最远地理距离, 为 2 407.76 km。由于
地理隔离和种群遗传分化之间存在着一定的相关性, 
所以远距离的隔离很容易导致种群间遗传分化[9]。

与东亚飞蝗(Locusta migratoria manilensis)等具有较
强飞行能力的蝗虫相比, 中华稻蝗有限的迁飞能力
及其对潮湿环境的适应性使其基本维持在固定的活

动范围内[23], 长时期的地理隔离有可能限制种群间
的基因交流, 从而形成种群间的遗传分化[24]。另外, 
从分子进化的角度来看, 遗传漂变、瓶颈效应、近
亲交配和自然选择也是形成种群分化的重要影响因

素[25, 26], 该结论与等位酶分析结论相一致[9]。 

3.3  地理格局分析 

7个中华稻蝗种群间的 Nei’s遗传距离变化范围
在 0.03~0.18。海南万宁种群和湖南长沙种群的遗传
距离最大, 为 0.18; 湖南长沙和广西来宾种群的遗
传距离最小, 为 0.03。Mantel检验表明, 中华稻蝗各
种群遗传距离与地理距离间没有显著相关性。海南万

宁种群与其他6种群间遗传距离变化范围在0.11~0.18, 
与其他各种群间的遗传距离相比, 海南万宁种群与其
他种群间的遗传距离都相对较大。UPGMA 聚类图  
(图 1)表明, 以我国传统南北方分界线秦岭淮河为界, 
北方的 3 个种群(北京昌平、山西太原和山东济宁)和
南方的 3 个种群(陕西汉中、湖南长沙和广西来宾)分
别各聚为一支, 海南万宁种群最后与它们相聚。PCA
分析也得出了相似的结果, 其中北京昌平种群位于南
北方和海岛种群之间, 并且与山西太原种群遗传距离
最小, 为 0.10。AMOVA分析表明, 按照地理分布将 7
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个种群分为北方(北京昌平、山西太原和山东济宁), 南
方(陕西汉中、湖南长沙和广西来宾)和海岛(海南万
宁)3个组, 3个地区间的差异为21.75%, 说明南北方种
群以及海岛和大陆种群之间存在较高的遗传分化。 

本文所研究的中华稻蝗 7 个种群具有较大的纬
度跨度(18°44′N~39°54′N), 地理格局、气候和生境都
随纬度的变化而改变。秦岭淮河作为我国南北方的

地理分界线, 其南北在气候、河流、植被、土壤、农
业生产等方面都有显著差异。由于山脉和河流的阻隔, 
加之中华稻蝗有限的迁飞能力以及其对潮湿环境的适

应性使其只能在固定的范围内活动, 这些因素都限制
了中华稻蝗种群间的基因交流, 从而导致了以秦岭淮
河为界, 出现了显著的南北种群遗传分化现象。 

海南岛通过琼州海峡与大陆相隔离, 由于长期
的海岛隔离以及岛上独特的气候环境及人类各种农

业活动的影响, 使海南万宁种群经过长期的自然选
择成为一个独特的种群, 从聚类树和PCA分析均可
看出海南万宁种群与其他各种群明显分离。另外 , 
建立者效应(Founder effect)也可以解释海岛隔离导
致的这种种群间的分化现象[25], 对东方蜜蜂的种群
遗传分析也得到类似的结果[16]。 
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