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摘 要 近年来烟粉虱 Bemisia tabaci (Gennadius) Q 型入侵我国并在部分地区取代 B 型成为了烟粉虱优势生物

型。外来物种的入侵过程及农药使用等因素可影响种群的遗传多样性水平及其遗传结构。本研究分析了 4 个微

卫星位点在 Q 型烟粉虱入侵种群的多态信息含量(PIC) ，并在此基础上进行了遗传多样性分析。结果表明这些微

卫星位点在 Q 型烟粉虱入侵种群中具有中度或高度多态性，说明微卫星位点能有效分析 Q 型入侵种群的遗传多

态性。本研究为利用微卫星标记研究 Q 型入侵种群的遗传结构奠定了基础。
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Abstract During the past several years，the Bemisia tabaci (Gennadius) Q-biotype has invaded China and become the

predominant biotype by replacing the previously established B-biotype in some areas. B. tabaci’s genetic polymorphism

could be influenced by the invasion process and pesticides used. The polymorphism information content ( PIC) of 4

microsatellite loci in Q-biotype populations from Shandong Province was assessed and used to determine the genetic

diversity of these populations. The results show that all 4 loci were moderately or highly polymorphic indicating that these

loci are informative for determining the genetic diversity of invasive Q-biotype populations. These results provide a

foundation for determining the utility of microsatellite markers in the invasive Q-biotype.
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烟 粉 虱 Bemisia tabaci (Gennadius) 是 一 种 多

食性农业害虫，它可通过吸取植物汁液、分泌蜜露

影响光合作用及传播植物病毒等方式危害 500 多

种寄主植 物 ( Oliveira et al. ，2001)。许 多 研 究 表

明，烟粉虱由 多 种 具 有 明 显 遗 传 分 化 的 生 物 型 或

物种组 成 ( Brown et al. ，1995;Perring，2001)。其

中，B 型和 Q 型烟粉虱由于较强的入侵性，在世界

范围内广泛分布。20 世 纪 90 年 代 在 我 国 许 多 个

省市发现了 B 型烟粉虱的危害( 罗晨等，2002;Wu
et al. ，2002;Qiu et al. ，2003)。自 2003 年 在 云 南

首次发现 Q 型烟粉虱以来( 禇栋等，2005) ，在许多

地区 又 相 继 发 现 了 Q 型 烟 粉 虱 的 危 害 ( Chu
et al. ，2006;2007)。目 前，B 型 烟 粉 虱 分 布 于 我

国大部分地区，Q 型烟粉虱主要在长江流域，在部

分地区烟粉虱 Q 型逐渐取代 B 型成为优势生物型

( 万方浩等，2009)。这可能跟 Q 型烟粉虱抗药性
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强 ( Elbert and Nauen，2000;Nauen et al. ，2002;

Rauch and Nauen，2003;Horowitz et al. ，2005)、对
某些 寄 主 适 应 性 强 有 关 ( Muniz，2000;Muniz and
Nombela，2001)。利 用 RAPD ( Moya et al. ，2001;

禇栋等，2007)、ISSR(Chu et al. ，2008) 等分子标记

研究发现 Q 型烟粉虱种群遗传多样性高于 B 型，

可能为 Q 型 适 应 环 境 变 化 提 供 了 更 多 的 遗 传 基

础。而对其群体遗传结构等研究则需要多态性更

高的分 子 标 记。微 卫 星 又 称 为 简 单 序 列 重 复

( simple sequence repeat，SSR) ，通 常 由 2 ～ 4 个 核

苷酸重 复 序 列 串 联 而 成。SSR 标 记 由 于 具 有 对

DNA 质量要求低、多态性信息含量高、重复性好等

优点，被认为 是 研 究 群 体 遗 传 变 异 最 好 的 标 记 之

一( 禇栋等，2006)。目前为止已经开发了至少 35
个 烟 粉 虱 SSR 引 物 ( Tsagkarakou and Roditakis
2003; De Barro et al. ，2003;Delatte et al. ，2006;

Tsagkarakou et al. ，2007) ，为 利 用 SSR 标 记 研 究

烟粉虱遗传变异提供了基础。SSR 标记可以揭示

ITSI 标记所不能反映的更详尽的烟粉虱遗传结构

(De Barro et al. ，2005)。
入侵物种在传入过程中一般都会经历瓶颈效

应而使遗传多样性降低;同时，研究发现农药的筛

选作用 影 响 烟 粉 虱 微 卫 星 位 点 的 多 态 信 息 含 量

(PIC) ，如噻虫嗪使 B 型烟粉虱室内种群 PIC 降低

并影响遗 传 多 样 性 ( 禇 栋 等，2008a)。因 此，有 必

要对入侵昆虫 Q 型烟粉虱种群微卫星标记的多态

性及其有效性开展相关研究。
本研究利用微卫星标记研究了 Q 型烟粉虱入

侵种群的 PIC，在此基础上利用这些微卫星位点进

一步分析了 Q 型烟 粉 虱 种 群 的 等 位 基 因 频 率、遗

传多样性，这方面的 研 究 为 微 卫 星 位 点 在 Q 型 烟

粉虱入侵种群遗传结构中的应用奠定了基础。

1 材料与方法

1. 1 供试虫源

烟粉虱样品分别采自淄博、寿光、聊城的田间

棉花、茄 子 共 6 个 种 群。样 品 采 集 地、生 物 型、寄

主、试验个体数量以及采集时间见表 1。利用线粒

体 DNA COI(mtCOI) ( 褚 栋 等，2005) 方 法 鉴 定 了

生物型。烟粉虱 样 品 浸 泡 于 70% 乙 醇 中，放 于 －
20℃ 保存。

表 1 烟粉虱采集地点、生物型、寄主以及采集时间

Table 1 The place，biotype，host plant and time of Bemisia tabaci samples

种群编号

Population code
地点

Place
寄主植物

Host plant
采集时间

Collection time
生物型

Biotype
试虫数量( 头)

Sample number

SGQ 寿光洛城 Luocheng，Shouguang 茄子 Eggplant 2007 － 9 Q 15

SGM
寿光王望镇

Wangwang，Shouguang
棉花 Cotton 2007 － 8 Q 15

LCM 聊城高唐 Gaotang，Liaocheng 棉花 Cotton 2007 － 7 Q 14
LCQ 聊城高唐 Gaotang，Liaocheng 茄子 Eggplant 2007 － 7 Q 12
ZBM 淄博临淄 Linzi，Zibo 棉花 Cotton 2007 － 7 Q 15

ZBQ － B 淄博临淄 Linzi，Zibo 茄子 Eggplant 2006 － 9 B 10

1. 2 单头烟粉虱 DNA 提取及微卫星标记

烟粉虱 DNA 提 取 方 法 参 照 禇 栋 等 ( 2005 )。

每个种群随机取 10 ～ 15 头烟粉虱雌虫进行实验。

所用引物参考 De Barro 等 (2003) ，从 中 选 出 扩 增

较 好 的 4 对 引 物 ( BEM06、BEM11、BEM18、
BEM25) 用于 SSR 分析。PCR 反应体系 20 μL，含

2 μL 反应缓冲液，1 U Taq 酶，2. 5 mmol /L MgCl2 ，

0. 2 mmol /L dNTPs，上 下 游 引 物 各 0. 2 μM，模 板

DNA 为 3 μL，用 ddH2O 定 容 至 20 μL。在

Eppendorf PCR 仪上 进 行 反 应，条 件 为 94℃ 30 s，
50℃ 30 s，72℃ 1 min，共 30 循环;最后 72℃ 延伸 5
min。扩增产 物 在 6% 变 性 聚 丙 烯 酰 胺 凝 胶 上 电

泳，电压 1 200 V，电泳缓冲液为 1 × TBE。电泳结

束后银染显影统计结果。

1. 3 数据统计分析

用 POPGEN1. 32 和 CERVUS2. 0 ( Marshall
et al. ，1998) 软件计算每个种群的等位基因频率、
多态信息含量(PIC)、观察杂合度(Ho)、期望杂合
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度(He)、有效等位基因数(Ne)、Shannon 信息指数

( I) 等多样性指数。

2 结果与分析

2. 1 微卫星扩增及群体多态信息含量分析

本研究用 4 对 SSR 引 物 对 6 个 种 群 共 81 个

烟粉虱个体 进 行 了 遗 传 多 样 性 检 测，每 对 引 物 扩

增的等位基因数为 3 ～ 4 个，除 BEM11 扩增到 3 个

等位基因外，其 余 3 个 引 物 均 扩 增 到 4 个 等 位 基

因。在各种群间 4 个位点的多态信息含量有较大

差异( 表 2)。在 Q 型 种 群 中 BEM06 多 态 信 息 含

量最 高 ( PIC > 0. 5 ) ，为 高 度 多 态 性; BEM11 和

BEM25 的 PIC 分 别 在 0. 428 ～ 0. 477 和 0. 369 ～
0. 656 之间，为中 度 多 态 性;除 在 淄 博 棉 花 种 群 中

BEM18 位点的 PIC 较低 为 0. 239 之 外，其 余 4 个

Q 种群均 在 0. 401 ～ 0. 646 之 间。从 5 个 Q 种 群

总体来看，除 BEM11 外，其 余 3 个 位 点 的 PIC 均

大 0. 5，都是高度多态性位点。而 B 型种群 4 个位

点为中度或低度多态性，均低于 Q 型。

表 2 不同位点的多态信息含量

Table 2 The polymorphism information content (PIC) of different locus

位点

Locus
SGQ SGM LCM LCQ ZBM

总 Q 型

Total Q
ZBQ-B

BEM06 0. 833 0. 810 0. 854 0. 790 0. 850 0. 851 0. 362
BEM11 0. 428 0. 441 0. 442 0. 441 0. 477 0. 451 0. 030
BEM18 0. 472 0. 527 0. 401 0. 646 0. 239 0. 590 0. 125
BEM25 0. 369 0. 374 0. 656 0. 646 0. 477 0. 639 0. 240

2. 2 等位基因频率分析

Q 型烟粉虱不同种群在 4 个位点上等位基因

组成与频率均有差异 ( 表 3) ，BEM06 位点除聊城

茄子种群只含 有 2 个 等 位 基 因 外，其 余 4 个 种 群

均有 3 个等位基因;多数 Q 型种群在 BEM11 位点

含有 2 个等位基因，分布频率差别不大;寿光茄子

和棉花种群在 BEM18 和 BEM25 位点分别只含有

2 个等位基因(A、B) ，而其他 3 个 Q 种群分别含有

2 个等位 基 因 ( C、D) 和 4 个 (A、B、C、D) 或 3 个

(A、B、C) 等位基 因。相 对 于 Q 型，B 型 种 群 含 有

的等位基因数更少。

表 3 不同烟粉虱种群的等位基因频率

Table 3 Allele frequencies in different population of Bemisia tabaci

位点

Locus
等位基因

Allele
等位基因频率 Allele frequency

SGQ SGM LCM LCQ ZBM ZBQ-B
BEM06 A 0 0 0 0 0 1. 000

B 0. 133 0. 067 0. 214 0. 182 0. 200 0
C 0. 733 0. 800 0. 643 0. 818 0. 667 0
D 0. 133 0. 133 0. 143 0 0. 133 0

BEM11 A 0 0 0 0. 091 0 0. 438
B 0. 462 0. 600 0. 321 0. 591 0. 583 0. 563
C 0. 538 0. 400 0. 679 0. 318 0. 417 0

BEM18 A 0. 500 0. 536 0 0 0 0
B 0. 500 0. 464 0 0 0 0
C 0 0 0. 464 0. 500 0. 286 1. 000
D 0 0 0. 536 0. 500 0. 714 0

BEM25 A 0. 500 0. 633 0. 227 0. 600 0. 750 0
B 0. 500 0. 367 0. 545 0. 200 0. 214 0. 125
C 0 0 0. 091 0. 100 0. 036 0. 625
D 0 0 0. 136 0. 100 0 0. 250
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2. 3 群体遗传变异分析

利用 POPGEN1. 32 软件计算了各种群的遗传

多样性指数( 表 4)。Q 型种群的有效等位基因数

Ne、Shannon 信 息 指 数 I、期 望 杂 合 度 He 分 别 在

1. 81 ～ 2. 12、0. 70 ～ 0. 84、0. 46 ～ 0. 54 之 间，而 B
型的多 样 性 指 数 均 小 于 Q 型，依 次 为 1. 52、0. 39
和 0. 27。5 个 Q 型种群的多态信息含量 PIC 都大

于 0. 51，而 B 型为 0. 37。

表 4 烟粉虱各种群的遗传多样性指数

Table 4 Polymorphism index in Bemisia tabaci populations

种群 Population PIC Na Ne I Ho He

SGQ 0. 525 2. 25 1. 930 0. 709 0. 562 0. 498
SGM 0. 538 2. 25 1. 822 0. 662 0. 498 0. 462
LCM 0. 588 2. 75 2. 127 0. 841 0. 165 0. 540
LCQ 0. 631 2. 75 1. 996 0. 787 0. 072 0. 505
ZBM 0. 511 2. 50 1. 816 0. 700 0. 214 0. 472
ZBQ-B 0. 373 1. 75 1. 525 0. 396 0. 156 0. 272

注:PIC，多态信息含量;Na，观察等位基因数;Ne，有效等位基因数;I，Shannon 信息指数;Ho，观察杂合度;He，期望杂合度。

PIC，polymorphism information content; Na，oberserved number of alleles; Ne，effective number of alleles; I，Shannon’s

information index; Ho，observed heterozygosity; He，expected heterozygosity.

3 讨论

入侵种种群遗传结构研究对于揭示入侵种的

入侵来源、传播途径、传播模式及遗传变化等具有

重要的意义( 禇 栋 等，2008b) ，而 多 态 性 的 分 子 标

记是种群遗传结构研究的基础。本研究初步探讨

了微卫星标记在 Q 型烟粉虱种群中的多态性。多

态信息含量 PIC 是 衡 量 标 记 多 态 性 的 重 要 指 标，

Botstein 等(1980) 认为，PIC > 0. 5 时是高度多态性

位点，在 0. 25 ～ 0. 5 之间为中度多态，低于 0. 25 为

低度多 态。根 据 各 位 点 在 烟 粉 虱 种 群 中 的 PIC
值，本研究所用的 4 个 位 点 在 Q 型 种 群 中 均 为 高

度多态性或 中 度 多 态 性 位 点，说 明 这 几 个 位 点 在

Q 型种群中的变异程度较高，适于 Q 型种群的 遗

传变异研究。
本研究主要目的是探讨微卫星标记能否用于

Q 型 烟 粉 虱 种 群 遗 传 结 构 分 析，将 来 可 以 以 此 为

基础，使用更多的微 卫 星 位 点 研 究 更 多 Q 型 烟 粉

虱种群来揭 示 其 入 侵 过 程、灾 变 机 制 和 制 定 有 效

控制措施提供理论依据。Shannon 信息指数 I、期

望杂合度 He 均 为 表 征 种 群 遗 传 多 样 性 的 重 要 参

数。从这几个 参 数 的 比 较 分 析 发 现，Q 型 烟 粉 虱

遗传多 样 性 水 平 高 于 B 型，与 利 用 RAPD ( Moya
et al. ，2001; 禇 栋 等，2007 )、ISSR ( Chu et al. ，

2008) 等方法 研 究 结 果 一 致。结 果 进 一 步 证 实 利

用上述 SSR 标记可以有效研究 Q 型烟粉虱入侵种

群的遗传变异，为 进 一 步 利 用 更 多 的 SSR 引 物 来

研究 Q 型 烟 粉 虱 入 侵 种 群 的 遗 传 结 构 提 供 了 依

据。
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