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种寄主桃蛀果蛾遗传变异的 分析

韩青梅
, ,

花 蕾
西北农林科技大学 畜牧兽医学院沼 干早半干早地区农业研究中心

,

陕西 杨睦

摘 要 〕 用 种随机引物对苹果
、

梨
、

杏
、

酸枣
、

枣
、

山植 种寄主桃蛀果蛾基因组 进行了随机扩增多

态 分析
,

结果表明
,

种随机引物中有 种出现不同程度的 多态性标记
,

多态百分 比为

根据 氏片段共享度公式计算了 种寄主桃蛀果峨两两配对间的遗传距离
,

种寄主桃蛀果蛾的平均遗

传距离为
,

其中梨桃蛀果蛾与酸枣桃蛀果蛾遗传距离最远为
,

枣与酸枣遗传距离最近为
,

用

法构建了 种寄主桃蛀果蛾的分子聚类图
。

〔关健词 〕 桃蛀果蛾
一

遗传变异 寄主

中圈分类号 , , 文献标识码 文章绷号 〕
一 一 一 一

桃蛀果蛾又名桃小食心虫
,

简称
“

桃小 ” ,

隶属于

鳞翅 目果蛀蛾科
,

是我国北方地区多种果树上的重

要害虫
,

其寄主多
,

分布广
,

危害严重
,

对寄主果实的

质量和产量均造成严重的损失
。

桃蛀果蛾在不同寄

主上的发生代数
,

越冬幼虫出土和成虫出现时期
,

幼

虫脱果滞育时期等均有明显差异〔, 一幻 ,

这可能会导

致不同寄主上的桃蛀果蛾种群间基因交流降低
,

并

出现遗传分化囚
。

分子标记能够为种群内与种群间

的变异提供更多 的信息
。

作为一种分子标

记
,

用单个随机引物对基因组 进行扩增
,

可揭

示种群的多态性
。

该技术灵敏度高
,

操作简单
,

试

验材料要求较少且要求不高 新鲜
、

干制标本均可
,

不需要放射性标记
,

特别是对种群的遗传背景了解

不多或根本不了解时更适用
。

本研究的 目的是用

标记来探讨不同寄主桃蛀果蛾的遗传分化

及亲缘关系
,

以期对不同寄主桃蛀果蛾的综合防治

提供理论依据
。

材料与方法
试虫来源

所用的桃蛀果蛾均是在不同寄主果树上用桃蛀

果蛾性诱芯诱到的成虫
,

带回室内后凉干于一 ℃

保存 诱蛾时不同寄主果树至少相距 以上
。

桃蛀果蛾的诱集分别在陕西的乾县
、

澄城进行
。

基因组 的提取

用上海生物工程技术公司提供的基因组

小量抽提试剂盒
,

提取时
,

将不同寄主桃蛀果蛾成虫

分别随机选取 个置于 离心管中液氮研成

粉末
,

用 拌 缓冲液悬浮后加人 拌 细胞

裂解液
,

混匀后加人 拌 蛋白酶
,

置于 ℃水

浴 后 加 拌 氛 仿
,

用 台 式 离 心 机

离心
,

取上清液 拌 置于

无菌 离心管 中
,

分别加 拜 悬浮液混

匀
,

室温放置 后
,

高速 离心
,

吸掉溶液后立即加 拌 ,

轻轻振荡至样品完全溶解
,

再加 拜

酶混匀
,

置 , 水浴
,

加人 拜 冷乙

醇
,

一 , 放置 后取出 高速

离心
,

倒掉乙醇
,

用等体积 的乙醇

洗 次倒置于干净的滤纸上
,

室温干燥
,

用 拌 溶解后置一 ℃保存备用
。

反应引物

所用引物从上海生物工程技术公司引物中选取

碱基随机引物 个
,

引物及其序列见表
。

扩增

扩增反应液含引物
,

模板 ’
一 , ,

,

牛 血 清 蛋 白
,

料 , 拌 聚合酶
,

反应总体积 拌 ,

反应混和物用 拼 石蜡油覆

盖 扩增在 。 一

基因扩

增仪上进行
,

条件为 ℃变性
,

然后进行
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表 种寄主桃蛀果蛾基因型相似系数 对角线下 与遗传距离 对角线上

护 ’

寄主 苹果 杏 酸枣
一

枣 山植

苹果

梨

杏

酸枣
一

枣

山植

。

。

从表 可 以看出
,

种寄主桃蛀果蛾间遗传距

离最大的是梨桃蛀果蛾与酸枣桃蛀果蛾
,

其次为梨

桃蛀果蛾与杏桃蛀果蛾
,

遗传距离分别为 与

枣桃蛀果蛾与酸枣桃蛀果蛾遗传距离最

近
,

为 。 种寄主桃蛀果蛾的平均遗传距离

为
。

参照上述标准
,

则表明不同寄主桃蛀果

蛾之间的分化均在亚种水平上
。

不同寄主桃蛀果蛾间的聚类分析

根据遗传距离
,

用 法构建了 种寄主

桃蛀果蛾的分子聚类图
,

如图
。

酸枣桃蛀果蛾 才娜 二 , 。‘ 随的叮 初 比

枣桃蛀果蛾 犷户 , ‘ , 碗 随枉姗 比

山植桃蛀果蛾 了户‘ 二 。‘ 随 场

苹果桃蛀果蛾 扩户 , , 面 随

杏桃蛀果蛾 犷户 , ￡二 。。‘‘ 随 州

梨桃蛀果蛾 舀犷娜“ 凌 随

图 种寄主桃蛀果蛾遗传距离的研℃ 聚类图
兀毛 卿 犷户 、 。乞 随招 罗 坛万

从图 可以看出
,

梨桃蛀果蛾最先分离出来
,

其

次是杏桃蛀果蛾
、

苹果桃蛀果蛾
、

山植桃蛀果蛾
,

酸

枣桃蛀果蛾与枣桃蛀果蛾遗传距离最近
。

讨 论

本研究结果表明
,

方法可以揭示不同寄

主桃蛀果蛾的遗传差异
。

关于 揭示不同物种

遗传变异的研究
,

在昆虫学研究中有很多报道
。

但是

单个 标记得到的信息是很低的
,

模糊多态性

是从简单的所选引物位点上扩增出不同核昔酸的细

微差别得到的〔‘ 〕。

反应的结果通过基因组序

列与引物位点的竟争来部分决定〔习〕,

扩增可 以在很

多位点移动
,

但扩增后在所有可能的产物中只有部

分作为可见带而被揭示 〕。

在 中与引物对应

的 被 扩增 是 以 其他 为代 价 的
,

一 些

在特殊条件下可优先扩增 〕,

这可能是研究

中相同分子质量的带 迁移率相同 在有些寄主中产

生明亮的带
,

而在另一些寄主中产生模糊的带的原

因
。

在结果统计分析中有些带由于很微弱而未考虑
,

所以计算得到的多态百分率可能比实际偏高
。

另外
,

在本研究中仅考虑了带的有无和带的位置
,

而没有

考虑带的强度 包括亮度和宽度
。

尽管许多带为共

有带
,

但其亮度差异很大
,

这可能使一些信息未被考

虑而造成分析的偏差
。

总的来说
, 一

技术用于评价不同寄主

桃蛀果蛾遗传变异的程度是可行的
。

不同寄主桃蛀

果蛾由于寄主的强大选择压力
,

已经发生 了较大的

遗传分化
,

特别是梨桃蛀果蛾与杏桃蛀果蛾
、

酸枣桃

蛀果蛾很可能已形成了不同的种 遗传距离很大
。

由于对桃蛀果蛾遗传背景了解甚少及扩增时引物数

偏少
,

可能带来些误差
,

所以关于不同寄主桃蛀果蛾

的遗传分化究竟到什么水平 种
,

亚种还是寄主生物

型 还有待于进一步研究
。



© 1994-2010 China Academic Journal Electronic Publishing House. All rights reserved.    http://www.cnki.net

, 西北农林科技大学学报 自然科学版 第 卷

〔参考文献 〕
蔡 平

,

丁文正 桃小食心虫危容石榴研究简报〔 中国果树
, , 一

·

〕 和喜田 ,

王家民
,

张福珍 山植挑小食心虫生物学特性研究〔 中国果树
, , 一

【 花 工
,

花保祯 黄维利 杏挑小 心虫的研究【 〕植物保护学报
, , 一

花 苦
,

沈宝成 酸枣挑小食心虫的初步研究 植物保护
, ,

一
·

〕 花 , 挑蛀果峨在不同寄主上有关生物学特性差异的研究〔 西北农业大学学报
, ,

一

比
, 一 ,

反
, 一 卯一

, ,

一

, ,

, 一

〕 ‘ 压 , , 一

〕
, , , 。

犯 , , 一

〕
, , , 。 。 〕

, ,

一

, ‘ ,

氏 , 沐 卯
, , 一

一

一 , ,

己 砂 爪跳以 , 耐 以亡‘二卿 从己泛 , , 沼 咖
“减州月 泣心 耐 ‘心 。附 门 “ 。 ,

山月 仪尼“ 一

几‘ 曲“ ‘ , ” 石月 , 。万 ,

胭

, 一

, , , , 一 ,

,

, 。

, 一 ,

一 ,

一 ,


