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摘!要!采用水平切片淀粉凝胶电泳的方法$对分布于我国@省的*个库蚊复组!/01*23+3+*-4:.C-91F"野生群体

的遗传多样性进行研究$分析了&个酶系统$个基因座!5"(5$!67(5$!68(5$!69(:;$("(&68("(&69"的酶

谱资料’结果显示#!#"群体内存在不同程度的遗传变异!!*为%G%)*!%G&#")!!"较低的基因流水平!<=H%G"&"

使遗传漂变起主要作用$造 成 群 体 之 间 的 遗 传 分 化!:4>H%G’%’"$而 总 群 体 的 遗 传 多 样 性 相 对 富 集 于 群 体 之 内

!!4*$4>H!"’!’"库蚊群体的遗传结构属于距离隔离模式’!&"群体间的遗传一致性!或遗传距离"反映出群体间

的遗传分化程度$也表明与地理位置存在对应关系’

关键词!库蚊复组)遗传多样性)同工酶
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!!库蚊复组!/01*23+3+*-4:.C-91F"是分布较广

的入室骚扰害虫$是疟疾(班氏丝虫病和黄热病等的

传播媒介$对该蚊虫的治理已引起世界卫生组织及

各个国家的重视%#&’进行库蚊自然群体遗传多样性

的研究$有助于了解群体结构的特征及动态发展状

况$从而指导媒介控制’应用同工酶淀粉凝 胶 电泳



手段揭示基因座变异有其突出的优点!!"#在植物$动
物群体遗传学分析方面得到广泛应用!’#&"%本文旨在

从库蚊群体的遗传多样性方面进行分析#通过探讨群

体的遗传变异$分化现象和遗传结构#为蚊虫综合治

理及杀虫药剂抗性遗传机制的研究提供基础资料%

#!材 料 和 方 法

ABA!采!!样

库蚊群体标本采自五省*个代表点现场#见表

#%所有群体采样的卵筏$幼虫带回实验室#饲养至

&日龄成虫后于($%[冰箱保存备用%

表A!库蚊群体采样地点

C8>2"A!<,22"&$%,#2,&8$%,#*,-822

!"#$%&’&’$()&,012"31,1728$%,#*

群体代号

\.-,9607.8:.21
采样地点

R.:607.8
采样时间

Y7C1

LJ
广东省广州市郊区

&5!’]$̂&*_#A##’]#$̂!&_’
!%%#B%@

;+
广东省佛山市郊区

&5!’]#!̂#A##’])̂’
!%%#B%@

J+
广东省中山市郊区

&5!!]’%̂#A##’]!&̂’"_’
!%%#B%@

JJ
河南省郑州市郊区

&5’&]&&̂!&_#A##’]’)̂’
!%%#B%*

+D
河南省商丘市郊区

&5’&]!*̂&*_#A##@]’&̂&*_’
!%%#B%*

L‘
山东省高密市郊区

&5’"]!!̂&*_#A##)]&&̂!&_’
!%%#B%"

Ua
北京市中关村生活区

&5’)]@@̂#!_#A##"]!@̂&*_’
!%%#B%"

M‘
云南省昆明市郊区

&5!@]#A#%!]&’̂#!_’
!%%#B%*

ABD!水平切片淀粉凝胶电泳

在有机玻璃盘上加#%#9灭菌重蒸水#将蚊虫置

于有机玻璃盘上#用试管研磨#尽量保持冷却#同时

记录蚊虫品系#研磨后依次用事先制好的纸沁子吸

取研磨好的提取液#所用水解淀粉为法国科学与进

化研究所提 供%参 照 王 中 仁 的 方 法!!"#在&[冰 箱

中#采 用 Y/7SB‘69601BAXYI 缓 冲 液 &%G#C.9(R
Y/7S#%G#C.9(R ‘697: 68>42/721#%G%#C.9(R
AXYI和%G%#C.9(R‘O=9!’#使用)+LBJb*型水平

切片电泳槽进行电泳#设定 电 流#%%CI#电 压)%Z%
共测定了&个同工酶系统+苹果酸酶‘A$苹果酸脱氢

酶 ‘XK$甘油B’B磷 酸 脱 氢 酶L\X和 酯 酶A+Y%凝

胶缓冲液及染色方案均参照\6S01,/!&"的配方%

ABE!数据处理

通过对电泳结果的酶谱分析与记录#根据熊全

沫等的方法!@"#对每个基因座的不同等位基因#按从

阴极到阳极的次序用#$!,,表示#记录原始数据#
按U7.S4S!G%!""和;+YIY&Z1/S7.8!G)G’’!$"要 求

的格式编制输入文件#运行程序并获得了二倍体基

因型频率#进而计算得到多个群体遗传学参数#对库

蚊群体进行遗传多样性的分析%

!!结 果 与 讨 论

DBA!群体内的遗传变异

根据&个酶系统$个基因座的原始资料#参照

517关 于 等 位 基 因 频 率 的 计 算 方 法!*"+L+H&!-++c
"-+,’(&!<’&+#,’#其中+和,表示同一基因座上

的不同等位基因#-++表示纯合基因型的个体数#-+,表

示杂合 基 因 型 的 个 体 数#< 为 个 体 总 数-得 到$个

基因座的等位基因频率&表!’%
运行U7.S4S!G%#得到反映群体内遗传变异的&

个指标&表’’%通常将等位基因频率小于)@d的基

因座称为多 态 基 因 座%多 态 基 因 座 百 分 数; 可 以

反映自然群体内的遗传多态性#从表’可看出#每个

群体都呈 现 出 一 定 的 遗 传 多 态 性#; 的 平 均 值 为

"!G@d#其中广州和中山群体具有高度的遗传多态

性&*@G$d’#而高密和北京群体的遗传多态性相对

较低&&!G)d’%每个基因座的平均等位 基 因 数’#
可说明基因座上等位基因的多样性水平#表’中显

示$个基因座的等位基因都呈现出多样性#’ 的平

均值为!G$#其中广州群体最高&’H&’#而高密群体

最低&’H#G$’%平均期望杂合度!1被称作)遗传多

样性指标*!*"#可以反映出群体内的遗传变异程度#*
个群 体 中#高 密 群 体 的 遗 传 变 异 程 度 最 低#!1H
%G%)*#中山的遗传变异程度最高#!1H%G&#%%

DBD!群体间的遗传分化

对于每个多 态 基 因 座 而 言#517认 为 所 有 群 体

的总遗 传 多 样 性&!0’包 括 群 体 内 的 遗 传 多 样 性

&!S’和群体间的遗传多样性&$S0’!)"#即 对 任 何 一

个基因座#它们间的关系为+!0H!Sc$S0#存在于

群体间 的 遗 传 多 样 性 比 率:S0H$S0(!0H&!0(
!S’(!0#517称:S0为)基 因 分 化 系 数*#用 于 衡 量

群体间遗传分化的程度!#%"%
运行 ;+YIY 软 件#给 出 与:S0相 关 的 参 数

!.$!0$!S和$S0&表&’%
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表D!F个库蚊复组群体中G个基因座的等位基因频率

C8>2"D!;22"2"-)"H7"#&%"*8$G2,&%%#F1,1728$%,#,-!"#$%&’&’$()&,012"3

基因座

R.:,S
等位基因数

<
群体代号\.-,9607.8:.21

LJ ;+ J+ JJ +D L‘ Ua M‘
:;$ !<" "@ $! "@ "& ’’ *# *! $*

# %?)!’ %?)&& %?*’# #?%% #?%% %?$"@ %?)%! #?%%
! %?%#@ %?%% %?%$$ %?%% %?%% %?%% %?%!& %?%%
’ %?%&" %?%!* %?%$$ %?%% %?%% %?%% %?%!& %?%%
& %?%#@ %?%!* %?%#@ %?%% %?%% %?!’@ %?%&) %?%%

5" !<" "& $# "* "@ ’! *# *! $*
# %?"#$ %?@*@ %?"") %?$#@ %?"$! %?)!" %?)$" %?@!"
! %?’@! %?&#@ %?’#" %?!*@ %?’#’ %?%$& %?%#! %?!"’
’ %?%’# %?%% %?%#@ %?%% %?%#" %?%% %?%#! %?!#!

5$!67 !<" "" $! "* "’ !) *# *! $*
# %?$’@ %?"!@ %?*’# %?)@! #?%% %?)%$ %?$!" %?$*!
! %?#)$ %?!"& %?#%’ %?%%* %?%% %?%"* %?!%# %?#$’
’ %?%#@ %?%)$ %?%#@ %?%% %?%% %?%% %?%&’ %?%%
& %?%@’ %?%% %?%% %?%& %?%% %?%!@ %?%#* %?%&@
@ %?%% %?%#& %?%@# %?%% %?%% %?%% %?%#! %?%%

5$!68 !<" "! $’ ") "& ’# *# *! $@
# %?)@! %?)@) %?@’" %?*@’ %?$# %?))& %?)!$ #?%%
! %?%’! %?%&# %?#’ %?%#" %?%’! %?%%" %?%"# %?%%
’ %?%#" %?%% %?#** %?%)& %?!@* %?%% %?%% %?%%
& %?%% %?%% %?%#& %?%’) %?%% %?%% %?%% %?%%
@ %?%% %?%% %?#’ %?%% %?%% %?%% %?%#! %?%%

5$!69 !<" "% "@ @) @" ’% *# *! $*
# %?)’’ #?% #?% #?% #?% #?% %?*)! %?)!’
! %?%’’ %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%$) %?%@*
’ %?%#$ %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%%"
& %?%#$ %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%%
@ %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%!& %?%#’

"(&68 !<" "* $& $# "& ’’ *# *! $*
# %?%$& %?!&’ %?%&) %?’@) %?%% %?%% %?%% #?%%
! %?’*! %?’&@ %?&"@ %?’"$ %?$#! %?%% %?%% %?%%
’ %?&$* %?’’# %?&&& %?#%! %?#%" %?%% %?%% %?%%
& %?%’$ %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%%
@ %?%!) %?%*# %?%&! %?#$! %?#*! #?%% #?%% %?%%

"(&6’ !<" "& $& "# "& ’’ *# *! $*
# %?%’) %?#%* %?%&) %?&#& %?!&! #?%% #?%% %?%%
! %?%$* %?!’" %?%"" %?!#) %?%% %?%% %?%% #?%%
’ %?!$’ %?’!& %?@@$ %?’@! %?$!$ %?%% %?%% %?%%
& %?@’# %?’’# %?’!* %?%#" %?%’% %?%% %?%% %?%%
@ %?%$* %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%% %?%%

表E!F个群体的遗传变异度量指标!标准误差"

C8>2"E!!"#"$%&(8)%8>%2%$+8$G2,&%%#"%:=$1,1728$%,#*!S06826/21//./S"

群体代号\.-,9607.8:.21 < ’ ;!d" !1
LJ "&?#!#?%" &?%!%?’" *@?$ %?’"&!%?%)%"

;+ $#?"!#?!" !?)!%?@" $#?& %?’$*!%?##$"
J+ "@?)!#?$" ’?"!%?@" *@?$ %?&#%!%?%*""
JJ "!?)!#?!" !?$!%?@" @$?# %?’%@!%?##!"
+D ’#?"!%?"" !?#!%?&" @$?# %?!@!!%?%*)"
L‘ *#?%!%?%" #?$!%?’" &!?) %?%)*!%?%@!"
Ua *!?%!%?%" !?)!%?"" @$?# %?#&!!%?%@$"
M‘ $$?"!%?&" !?%!%?@" &!?) %?#"%!%?%)#"

平均!‘168" "$?#!%?*" !?$!%?@" "!?@ %?!"&!%?%**"

!!$#<$每个基因座的平均样品大小‘168S6C-91S7E1-1/9.:,S%’$每个基因座的平均等位基因数‘1688,C31/.<699191S-1/9.:,S%;$多态

基因座百分数\1/:1806O1.<9.:7-.94C./->7:%!1$平均期望杂合度 ‘1681F-1:012>101/.E4O.S704?

&$# 遗!传 !"#"$%&’(!)*+,+-."!%%&!!!!!!!!!!!!!!!!!"卷!



表I!根井正利的遗传多样性统计量

C8>2"I!J"%!**$8$%*$%&*,-:"#"$%&5%(")*%$+

基因座

R.:,S
平均观测杂合度

!.
群体内的遗传多样性

!S
总群体的遗传多样性

!0
群体间的遗传多样性

$S0
基因分化系数

:S0

:;$ %?%*$ %?#’) %?#@# %?%#! %?%*!

5" %?&"@ %?’)! %?&’! %?%&% %?%)’

5$!67 %?#$) %?!)* %?’#* %?%!% %?%"!

5$!68 %?%#% %?!#@ %?!&$ %?%’! %?#’%

5$!69 %?%%" %?%@" %?%@* %?%%! %?%!*

"(&69 %?#&! %?’** %?$&! %?&%@ %?&$$

"(&68 %?%$$ %?’*# %?$’! %?&%# %?&*%

‘168 %?#’* %?!"$ %?’*’ %?#’’ %?’%’

!!表&中!$个基因座的:S0平均值为%G’%’!说

明各群体间存在一定程度的遗传分化!其中A+YB!
和A+YB’对该分化程度的贡献最大"!S#$S0的值

为!!说明库蚊群体的总基因多样性相对富集在 群

体之内"

b/7O>0提出了一 种 基 于 岛 屿 遗 传 结 构 模 式 的

通过 测 量 群 体 间 遗 传 分 化 间 接 估 计 基 因 流 的 方

法$##%!该方法假设相同大小的有限群体间无选择作

用!且每一代中群体间相互迁移的个体相同!在此条

件下建立遗传漂变的趋异效应和基因流同化效应的

平衡关系"该方法用;统计值中的MS0测量遗传分

化程度!衡量 基 因 流 的 参 数 <=&< 为 有 效 群 体 大

小!= 为 群 体 间 有 效 迁 移 率’与MS0有 近 似 式(<=
% &##MS0(#’#&"运 行 ;+YIY 得 到 b17/和

=.:e1/>6C的MS0值 为%G!*!进 而 得 到 <= 值 为

%G"&$#!%!说明群体间的基因流不足以防止遗传漂变

造成的群体遗传分化"

DBE!群体遗传结构的分析

运 行 ;+YIY!可 以 获 得 不 同 群 体 两 两 间 的

MS0)忽略各群体间的迁移障碍!从地图上测得各群

体间最短的地理距离$"根据f.,SS10提出的研究

群体遗传结构的方法$#’%!MS0#&#(MS0’对R8&$’作

图&图#’"
对相关系数# 进 行 显 著 性 检 测!&>&H!G’)’

>%G%@!说明MS0#&#(MS0’与R8&$’之间存在显著的

直线相关关系!即所研究的库蚊群体符合距离隔离

的群体结构模型"

DBI!相似性系数和遗传距离

衡量不同地区的库蚊群体间的遗传分化程度!
可依据遗传距离&$’和遗传一致性&%’$*%&表@’!分

图A!K,7**"$方法检测距离隔离模型

4%:LA!.*,28$%,#>+5%*$8#&"

7*%#:$="K,7**"$0"$=,5

析可知广东省内’群体间的遗传一致性较高!河南

省内两群体间有高的遗传一致性!高密和北京群体

间相似性较高!昆明群体和其他群体间遗传一致性

相对较低!总体来讲!各群体间的遗传一致性与地理

位置 存 在 一 定 关 系"根 据 遗 传 距 离 作 聚 类 分 析

&g\L‘I’图!!可 以 清 楚 地 看 到 各 群 体 间 的 遗 传

分化情况"

图D!平均遗传距离聚类图
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表M!F个群体的遗传相似性和遗传距离系数矩阵
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!!同工酶电泳是进行群体遗传结构分析的一种有

效手段$它使在研究生物进化中沿用的描述表型的

传统方法 实 现 了 定 量 特 征%=>1T799.8等 采 用 同 工

酶电泳的方法研究法国南部地区库蚊群体间基因流

与遗传分化的相对强度$揭示抗性基因的区域化特

异分布&#&’%

f.,SS10提出的研究群体遗传结构的方法在库

蚊群体结构中得到有效的使用$在对法国南部和意

大利的库蚊群体研究表明两地的库蚊群体的遗传结

构都是距离隔离模式&#@$#"’$这与本文的研究结果一

致%当遗传结构属于距离隔离模式时$通 过MS0估

算<=的结果较为准确$理论上$<=(#时$遗传漂

变是群 体 间 遗 传 分 化 的 主 要 因 素(<=’#$基 因 流

为主要作用&#$’%本 文 对*个 库 蚊 复 组 群 体 的 遗 传

多样性分析表明库蚊群体具有较高的遗传多态性$
由于地理隔离等因素的作用$使群体间较低的基因

流水平无法阻止遗传漂变造成遗传分化%
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