
  
 

应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology    2019, 56(3): 508516.     DOI: 10.7679/j.issn.20951353.2019.060 

 

                           

*资助项目 Supported projects：国家重点研发计划资助（2016YFE0203100）；新疆高校科研创新团队项目（XJEDU2017T007）；自治

区研究生科研创新项目 

**第一作者 First author，E-mail：1543625120@qq.com 

***通讯作者 Corresponding author，E-mail：jirong@xjnu.edu.cn 

收稿日期 Received：2018-06-23；接受日期 Accepted：2018-12-05 

 

 

基于线粒体 Cytb 基因的意大利蝗 
遗传多样性分析* 

徐  叶 1**  麦季玮 2  李瑞雪 1  徐礼锋 1  于冰洁 1   
袁  亮 1  ROMAN Jashenko3  季  荣 1*** 

（1. 中亚区域跨境有害生物联合控制国际研究中心，新疆特殊环境物种保护与调控生物学实验室，新疆师范大学生命科学学院， 

乌鲁木齐 830054；2. 兰州大学生命科学学院，兰州 730000；3. 中国哈萨克斯坦阿勒法拉比国立大学，阿拉木图 050038） 

摘  要  【目的】 分析新疆荒漠半荒漠草原意大利蝗 Calliptamus italicus 不同地理种群的遗传多样性，
探讨新疆意大利蝗持续严重发生的分子生物学机制。【方法】 测定并获得意大利蝗 10个不同地理种群的
100条 Cytb基因全长序列（1 140 bp），利用 DnaSP 5.0和 Arlequin 3.5软件分析种群遗传多样性、遗传结
构、遗传分化与分子变异，并构建了最大似然法系统发育树及单倍型中介网络图。【结果】 在 100个序列
样本中，共检测出 54 个单倍型。总群体单倍型多样度 Hd 为 0.890，各地理种群单倍型多样度范围介于
0.818-1.000，总群体固定系数 Fst、遗传分化系数分别为 0.017 8、0.018 9，总基因流 Nm为 13.84，种群间
遗传差异（3.31%）远小于种群内的遗传变异（96.69%），结果表明，意大利蝗群体稳定，历史上未出现
群体扩张，地理距离可能不是影响种群间遗传距离的重要因素。【结论】 新疆意大利蝗不同地理种群间基
因交流频繁，通过种群内遗传变异提高适应外界环境能力，可能是其持续严重发生的重要原因之一。 
关键词  意大利蝗；线粒体 Cytb基因；地理种群；遗传分化；基因流 
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Abstract  [Objectives]  To analyze the genetic variation among different geographic populations of Calliptamus italicus in 

desert and semi-desert steppe in Xinjiang, and to reveal the molecular and biological mechanisms underlying recent persistent 

and serious outbreaks of this pest. [Methods]  Specimens of C. italicus were collected from 10 different geographic 

populations to obtain a total of 100 full-length sequences of the mitochondrial cytochrome b (Cytb) gene (1 140 bp). We then 

used DnaSP 5.0 and Arlequin 3.5 software to clarify the genetic structure, differentiation, and molecular variances, within and 

among populations. A Maximum Likelihood phylogenetic tree and a diagram of the haplotype network of Cytb were 

constructed. [Results]  We detected 54 haplotypes among the 100 full-length sequences. The total haplotype diversity index 
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(Hd) was 0.890 and haplotype diversity among the different geographical populations ranged from 0.818 to 1.000. The total 

fixed coefficient (Fst), total genetic differentiation coefficient (Gst), and total gene flow (Nm) were 0.0178, 0.0189 and 13.84, 

respectively. In addition, the genetic variation between populations (3.31%) was much less than that within each population. 

These results indicate that the C. italicus populations investigated in this study are stable in size and have not undergone recent 

population expansion. Geographic distance may not, therefore, be an important factor affecting the genetic distance between 

different populations. [Conclusion]  Gene exchange occurs frequently between different geographical populations of C. 

italicus in Xinjiang, increasing the genetic variation within populations and thereby enhancing their ability to adapt to different 

environmental conditions. This situation may be related to recent persistent and serious outbreaks of C. italicus in Xinjiang. 

Key words  Calliptamus italicus; mitochondrial Cytb gene; geographic populations; genetic differentiation; gene flow 

物种遗传多样性丰富程度可反映其适应外

界不良环境的能力，种群遗传多样性的研究对有

害生物综合控制具有重要作用，可为探讨其发展

进化原因及过程、推断其未来发生发展动态提供

重要理论基础（刘振国等，2015；李冉等，2015；
Men et al.，2017）。线粒体 Cytb基因是遗传进化
标记基因中应用最为广泛的基因之一（张学卫

等，2010；Wang et al.，2015），也是昆虫 mtDNA 
13 个蛋白质编码基因中结构及功能研究最为清
楚的基因之一（Gray，1989）。Cytb基因进化速
率适中，适合研究地理种群的遗传变异与进化

（戴金霞，2005；Chen et al.，2009）。利用线粒
体 Cytb 基因对我国北方甜菜夜蛾 Spodoptera 
exigua Hübner遗传多样性进行研究，结果表明，
各地理种群间基因交流充分，制约了地理种群间

的遗传分化，且其曾作为一个整体经历了种群扩

张（王兴亚和周俐宏，2016）；对二化螟 Chilo 
suppressalis线粒体 Cytb研究表明，该物种具有
较高的遗传多样性，在不同种群之间已有明显的

分化，且中国中部区域是北部和南部的过渡带，

为探讨其发展进化原因及过程以及推断其未来

发生发展动态提供了重要的理论基础（Tang 
et al.，2014）；对黄胫小车蝗 Oedaleus infernalis 
Saussure 线粒体 Cytb 研究表明，其种群间具有
较高的遗传多样性，可能由于其迁移能力较强，

弱化了其种群间的遗传分化，使其种群间基因交

流频繁，地理距离并未对其种群间的基因交流产

生影响，也不是造成其种群间遗传分化的主导因

素（孙嵬等，2013）。 
意大利蝗 Calliptamus italicus L.属直翅目

（Orthoptera），蝗总科（Acridoidea），斑腿蝗科
（Catantopidae），星翅蝗属（Calliptamus Servill），

具有迁飞性和暴发性，国内主要分布于新疆北

部，甘肃、青海、内蒙古、陕西、河北等地（陈

永林和刘举鹏，1979；章士美和赵泳祥，1996）。
国外主要分布于地中海北部和东部边缘国家、中

欧、中亚地区、北非以及蒙古和西西伯利亚平原

（FAO Locust Watch Release，2011）。意大利蝗
是新疆北疆荒漠、半荒漠草原的重要害虫（陈永

林，2000；哈玛尔和韩小虎，2014），对农牧业
生产造成严重的经济损失。 
意大利蝗在新疆持续严重发生，除与气候条

件有密切关系外（李培先等，2017），是否与其
种群遗传多样性程度有关是本文关注的科学问

题。本研究利用线粒体 Cytb 基因序列分析新疆
意大利蝗的种群遗传多样性和遗传分化程度，探

讨其严重发生的内在遗传因素，揭示其地理历史

发生发展的规律和进化原因，为新疆意大利蝗不

同地理种群的分布动态和预测预报提供科学依

据和参考。 

1  材料与方法 

1.1  样本来源 

将采自新疆北疆 10 个不同地理种群的意大
利蝗作为供试虫源，采样信息及地理种群缩写见

表 1。为确保样本的代表性和普遍性，采集时考
虑纬度、海拔及不同生境类型等因素，包括新疆

北部的阿勒泰哈巴河和吉木乃，西北部的塔城和

裕民，西部的伊宁市、伊宁县和博乐，东部的巴

里坤，南部的玛纳斯和南山蝗区（图 1）。10 个
采集地点间的距离介于 47-1 000 km。将所采集
成虫带回实验室后用液氮冻死，置于﹣80 ℃超
低温冰箱中保存待用。 
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图 1  意大利蝗 10个地理种群在新疆的主要采集分布地 
Fig. 1  Distribution map of 10 geographic populations 

of Calliptamus italicus collected across the  
major distributing regions in XinJiang 

1. 塔城（TC）8360E，4635N；2. 哈巴河（HBH）
8631E，4810N；3. 吉木乃（JMN）8544E，4725N； 
4. 伊宁市（YNS）8116E，4440N；5. 伊宁县（YNX）
8133E，4400N；6. 博乐（BL）8158E，4560N； 
7. 玛纳斯（MNS）8615E，4393N；8. 裕民（YM）
8250E，4538N；9. 南山（NS）8739E，4320N； 
10. 巴里坤（BLK）9338E，4322N。 
1. Tacheng (TC) 8360E, 4635N; 2. Habahe (HBH) 
8631E, 4810N; 3. Jimunai (JMN) 8544E, 4725N;  
4. Yining (YNS) 8116E, 4440N; 5. Yining country 
(YNX) 8133E, 4400N; 6. Bole (BL) 8158E, 4560N;  
7. Manasi (MNS) 8615E, 4393N; 8. Yumin (YM) 
8250E, 4538N; 9. Nanshan (NS) 8739E, 4320N;  
10. Balikun (BLK) 9338E, 4322N. 

1.2  基因组 DNA 的提取 

取适量蝗虫股节肌肉，用液氮研磨至粉末，

采用 Ezup 柱式动物基因组 DNA 抽提试剂盒提
取全基因组 DNA（具体提取过程按照试剂盒说
明书步骤进行操作）。提取的 DNA用琼脂糖凝胶
电泳及微量紫外可见光度计（NanoDrop ND- 
2000）测定其浓度与纯度，于﹣20 ℃保存备用。 

1.3  Cytb 基因全长扩增和序列测定 

线 粒 体 Cytb 基 因 上 游 引 物 为

5-CTTGCATTATTGGCAGTAGTTA-3，下游引
物为 5-TTTATTGATTTCATTTATTTAGTGA-3，
扩增片段的长度约为 1 220 bp。 

PCR反应体系总体积为 25 μL，含 3.0 μL的
基因组 DNA 作为模板，12.5 μL 2×Taq PCR 
MastarMix，7.5 μL ddH2O，上下游引物各 1 μL。 
PCR扩增程序：94 ℃预变性 3 min，94 ℃变性
30 s，60 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 80 s，30个循
环，最后延伸 5 min。PCR产物经电泳检测确认
扩增成功后，委托成都擎科梓熙生物技术有限公

司测序。 

1.4  数据整理与分析 

测序结果采用 Chromas（Staden，1996）读
取并观察峰值，运用 DNAStar 拼接和校对所得 

 
表 1  意大利蝗 10 个地理种群样本信息 

Table 1  Specimen date of 10 geographic population of Calliptamus italicus 

种群代码 
Population 

code 

样本数 
Number of 
specimens 

采集地点 
Collecting locality 

经度（E）
Longitude

纬度（N）
Latitude

海拔（m） 
Elevation 

生境类型 
Habitat types 

TC 10 新疆塔城 Tachen，Xinjiang 8360 4635 470 荒漠半荒漠草原

HBH 10 新疆哈巴河 Habahe，Xinjiang 8631 4810 680 荒漠半荒漠草原

JMN 10 新疆吉木乃 Jimunai，Xinjiang 8544 4725 1 070 荒漠半荒漠草原

YNS 10 新疆伊宁市 Yining，Xinjiang 8116 4440 1 030 荒漠半荒漠草原

YNX 10 新疆伊宁县 Yining country，Xingjiang 8133 4400 1 020 荒漠半荒漠草原

BL 10 新疆博乐 Bole，Xinjiang 8158 4560 1 010 荒漠半荒漠草原

MNS 10 新疆玛纳斯 Manasi，Xinjiang 8615 4393 1 292 荒漠半荒漠草原

YM 10 新疆裕民 Yumin，Xinjiang 8250 4538 1 850 荒漠半荒漠草原

NS 10 新疆乌市南山 Nanshan，Xinjiang 8739 4320 1 930 荒漠半荒漠草原

BLK 10 新疆巴里坤 Balikun，Xinjiang 9338 4322 2 030 高山半高山草原
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序列，去除两端侧翼序列后在 NCBI 上进行
BLAST 比对、确认，采用 DNAMAN 进行多重
序列比对。应用 MEGA6.0（Kimura，1980；Tamura 
et al.，2013）计算遗传距离及用最大似然法
（Maximum likelihood，ML）构建系统发育树。
用 PopART（Leigh and Bryant，2015）基于
Median-joining 构建种群内所有单倍型的中介网
络图。利用 DnaSP 5.0（Rozas et al.，2003）分
析种群内的单倍型多样度 Hd、核苷酸多样度 Pi

等遗传学系数，并进行中性检验（Tajima，1989）。
采用 Arlequin 3.5（Excoffier and Lischer，2010）
进行 AMOVA分子变异分析。利用经纬度信息计
算出地理距离，使用 TFPGA检验种群间遗传距
离和地理距离之间的相关性。 

2  结果与分析 

2.1  意大利蝗不同地理种群单倍型及系统发育

分析 

在 100 条意大利蝗 Cytb 序列中，共检测出 

54 个单倍型 H1-H54，其中包括 16 个共享单倍
型（H3，H4，H5，H8，H9，H10，H11，H13，
H14，H15，H19，H21，H23，H44，H48和 H51）。
单倍型 H4 与其他单倍型关系紧密，为 10 个地
理种群的共享单倍型（图 2）。 

运用 Maximum likelihood（ML）法，以同
属短星翅蝗（Calliptamus abbreviatus）Cytb基因
序列（GenBank登录号：28262458）作为外群，
对 10个地理种群意大利蝗 Cytb基因进行聚类关
系分析（图 3）。结果显示，新疆各地理种群聚
为一大支，且都与外群分开，形成 2个不同的大
分支。伊宁市（YNS）、裕民（YM）、哈巴河
（HBH）、塔城（TC）、吉木乃（JMN）、博乐（BL）
及伊宁县（YNX）种群先聚在一起，再与南山
（NS）种群、玛纳斯（MNS）种群聚为一支，
巴里坤（BLK）种群与其他种群相对独立，在系
统发育树中为孤立一支。有距离较近的地理种群

聚在一起（YNS 与 YM），但也有距离较远的地
理种群聚在一起（JMN 与 BL），各分支上的聚 

 

 
 

图 2  意大利蝗线粒体 Cytb 基因的单倍型中介网络图 
Fig. 2  Median-joining network of haplotypes of Calliptamus italicus based on Cytb gene of mtDNA 

圆面积代表单倍型出现频率，彩色扇形面积代表各种群在同一单倍型中所占的比例。Circle areas are proportional to 
haplotype frequencies, while colored portions represent the proportions of the same haplotype that occurs in each region. 



·512· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 56卷 
 

 

 
 

图 3  意大利蝗 10 个地理种群 Cytb 基因 ML 
系统发育树（以短星翅蝗为外群） 

Fig. 3  Maximum Likelihood phylogenetic tree of  
Cytb gene in 10 geographic populations of  

Calliptamus italicus based on nucleotide sequence  
(Calliptamus abbreviatus as the outgroup) 

 
类和地理位置没有明显的关系，未形成明显的系

统地理格局。 

2.2  遗传多样性分析 

表 2 结果表明，10 个地理种群的总群体单
倍型多样性指数 Hd为 0.890，种间核苷酸多样性
指数Pi为 0.002 2，核苷酸平均差异数K为 2.000。
各地理种群单倍型数量介于 3-9个之间，平均 5.4
个，其中塔城（TC）种群单倍型最丰富，10 个
检验个体中共定义了 9个单倍型。不同地理种群

Cytb基因的单倍型多样性Hd范围为 0.818-1.000，
平均值为 0.922，种群内平均核苷酸多样性指数
Pi为 0.002 5，不同种群的 Pi变化范围在 0.001 8- 
0.004 0 之间。各地理种群核苷酸平均差异数 K
的分布范围为 1.745-4.511，均值为 2.804。单倍型
多样性及 Pi、K值最高、最低的分别是博乐（BL）、
玛纳斯（MNS）种群。总群体的 Tajimas D值为
﹣2.315 7，中性检验结果不显著（0.10>P>0.05）。 

2.3  基因流及遗传分化分析 

种群间的核苷酸平均差异数 K x y 在 
2.380 0-4.300 0之间，均值为 3.225 2，核苷酸歧
义度 Dxy在 0.002 1-0.003 8之间，均值为 0.002 8。
博乐（BL）种群的核苷酸平均差异数（Kxy）、核

苷酸歧义度（Dxy）与其他种群的差异较大（表 3）。
总体遗传分化系数 Gst为 0.018 9，总群体的固定
系数 F s t 为 0.017 8，种群间 F s t 值范围为 
﹣0.039 9-0.142 4，均值为 0.017 7；遗传分化系
数 Gst值范围在﹣0.019 7-0.058 8，均值为 0.010 4
（表 4）。除南山（NS）种群外，其他种群的 Fst

值均<0.05，表明遗传分化程度较弱。总基因流
Nm为 13.84，表明种群间的基因交流较充分。 

AMOVA分子变异分析结果显示，意大利蝗 
 

表 2  意大利蝗 10 个地理种群 Cytb 基因单倍型多样度、核苷酸多样性分析及 Tajimas D 中性检验 
Table 2  Cytb haplotype diversity,nucleotide diversity and Tajimas D test in  

10 geographic populations of Calliptamus italicus 

种群代码 
Population  

code 

单倍型多样性 
Haplotype  

diversity (Hd) 

核苷酸多样性 
Nucleotide  

diversity (Pi) 

核苷酸平均差异数 
Average number of  

nucleotide difference (K)
Tajimas D 

中性检验显著性
Statistical 

significance 

TC 0.945 0.002 6 2.909 ﹣1.724 8 0.10>P>0.05 

HBH 0.927 0.002 3 2.582 ﹣1.037 8 P>0.10 

JMN 0.927 0.002 7 3.091 ﹣0.403 1 P>0.10 

YNS 0.927 0.002 8 3.164 ﹣0.989 3 P>0.10 

YNX 0.945 0.002 8 3.164 ﹣1.490 1 P>0.10 

BL 1.000 0.004 0 4.511 ﹣1.358 6 P>0.10 

MNS 0.818 0.001 8 1.745 ﹣1.493 4 P>0.10 

YM 0.909 0.001 9 2.036 ﹣1.052 7 P>0.10 

NS 0.873 0.002 2 2.509 ﹣0.770 9 P>0.10 

BLK 0.945 0.002 0 2.327 ﹣1.355 2 P>0.10 

Total 0.890 0.002 2 2.000 ﹣2.315 7 0.10>P>0.05 
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10个地理种群间的遗传差异（3.31%）远小于种
群内的遗传变异（96.69%）（表 5），表明意大利
蝗的遗传变异主要来自种群内部，种群间的遗传 
 

差异较低。Mantel相关性分析表明，意大利蝗种
群间的遗传距离与地理距离之间无显著相关性

（r=﹣0.310，P=0.931>0.05）。 
 

表 3  意大利蝗种群间 Cytb 核苷酸平均差异数 Kxy（上三角）与核苷酸歧义度 Dxy（下三角） 
Table 3  Pairwise average number of nucleotide difference Kxy (above the diagonal) and nucleotide  

divergence Dxy (below the diagonal) of Cytb of Calliptamus italicus among different populations 

 TC HBH JMN YNS YNX BL MNS YM NS BLK 

TC  2.920 0 3.360 0 3.400 0 3.240 0 4.011 1 3.140 0 2.820 0 3.140 0 2.760 0

HBH 0.002 6  3.060 0 3.080 0 3.040 0 3.822 2 3.000 0 2.560 0 2.920 0 2.620 0

JMN 0.003 0 0.002 7  3.460 0 3.520 0 4.300 0 3.400 0 3.200 0 3.400 0 3.040 0

YNS 0.003 0 0.002 7 0.003 0  3.440 0 4.255 6 3.260 0 2.920 0 3.240 0 3.000 0

YNX 0.002 8 0.002 7 0.003 1 0.003 0  4.033 3 3.200 0 2.860 0 3.160 0 2.960 0

BL 0.003 5 0.003 4 0.003 8 0.003 7 0.003 5  3.933 3 3.688 9 3.955 6 3.788 9

MNS 0.002 8 0.002 6 0.003 0 0.002 9 0.002 8 0.003 5  2.760 0 3.066 7 2.840 0

YM 0.002 5 0.002 3 0.002 8 0.002 6 0.002 5 0.003 2 0.002 4  2.600 0 2.380 0

NS 0.002 8 0.002 6 0.003 0 0.002 8 0.002 8 0.003 5 0.002 7 0.002 3  2.580 0

BLK 0.002 4 0.002 3 0.002 7 0.002 6 0.002 6 0.003 3 0.002 5 0.002 1 0.002 3  

 
表 4  意大利蝗种群间 Cytb 遗传分化系数 Gst（上三角）与固定系数 Fst（下三角） 

Table 4  Pairwise Gst (above the diagonal) and Fst (below the diagonal) values of  
Cytb of Calliptamus italicus among different populations 

 TC HBH JMN YNS YNX BL MNS YM NS BLK 

TC  ﹣0.019 3 0.007 5 ﹣0.003 5 ﹣0.019 7 0.005 7 ﹣0.009 6 ﹣0.002 9 0.046 5 ﹣0.003 5

HBH ﹣0.016 0  ﹣0.018 6 ﹣0.002 9 ﹣0.008 7 0.001 1 0.001 1 ﹣0.002 4 0.052 6 0.002 3

JMN 0.047 6 0.008 7  0.013 4 0.012 6 0.017 1 0.011 9 0.014 1 0.058 8 0.023 6

YNS 0.032 7 ﹣0.013 7 0.030 2  ﹣0.008 7 0.005 8 0.001 1 0.002 9 0.052 6 0.012 6

YNX ﹣0.015 1 ﹣0.027 1 0.046 7 ﹣0.001 3  0.005 7 ﹣0.009 6 0.002 3 0.041 5 ﹣0.003 5

BL ﹣0.006 9 ﹣0.013 1 0.045 2 0.014 4 ﹣0.039 9  0.000 2 0.011 5 0.040 7 0.011 4

MNS ﹣0.008 5 0.000 0 0.049 0 ﹣0.019 1 ﹣0.038 2 ﹣0.035 3  0.006 9 0.040 5 0.006 2

YM 0.050 4 0.019 1 0.142 4 0.029 7 0.009 3 0.028 6 0.017 7  0.058 8 0.008 2

NS 0.069 4 0.056 3 0.120 9 0.050 1 0.026 0 0.032 3 0.034 1 0.051 3  0.005 5

BLK ﹣0.022 5 ﹣0.013 6 0.049 7 0.007 4 ﹣0.006 0 0.016 1 ﹣0.005 5 0.005 6 ﹣0.012 1  

 
表 5  意大利蝗 10 个地理种群线粒体 Cytb 基因的分子变异 

Table 5  Molecular varianceof mitochondrial Cytb gene in 10 geographic populations of Calliptamus italicus 

变异来源 
Source of variation 

自由度 
d.f. 

平方和 
Sum of squares 

方差组分 
Variation components 

变异百分率 
Percentage of variation

种群间 Among populations 9 162.225 0.460 9Va 3.31 

种群内 Within a population 90 1 198.189 13.462 8Vb 96.69 

总变异 Total variance 99 1 360.414 13.923 7  
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3  讨论 

一个种群的遗传变异程度主要表现为遗传

多样性水平的高低，且种群的遗传多样性越高，

则该种群的进化潜力就越大（Lohman et al.，
2008）。本研究结果表明意大利蝗种群具有较高
的单倍型多态性和总群体的遗传多样性，即具有

较强的适应能力和遗传变异潜力，这也可能是 
构成意大利蝗在新疆持续严重发生的内在遗传

基础。 
意大利蝗种群的进化过程遵循中性进化模

型，各地理种群在进化过程中没有出现群体扩

张，且主要通过种群内部遗传变异提升适应外界

环境能力，使其种群在自然选择作用下能够稳定

存在。意大利蝗 10个地理种群产生的 54种单倍
型中，单倍型 H4是各种群共享的主体单倍型，
可以推断其是较原始的、适应能力强，并能在意

大利蝗种群中稳定存在的优势单倍型（李继变和

任竹梅，2009）。从 ML系统发育树来看，伊宁
市（YNS）、裕民（YM）、哈巴河（HBH）、塔
城（TC）、吉木乃（JMN）、博乐（BL）及伊宁
县（YNX）种群的亲缘关系较近，与玛纳斯
（MNS）、南山（NS）和巴里坤（BLK）种群亲
缘关系较远，伊宁市（YNS）等 7个地理种群均
分布在毗邻哈萨克斯坦的新疆西北边陲地区，可

能是由于与跨境迁入的意大利蝗存在基因交流

的原因，使各地理种群间遗传分化程度较小，关

于这一问题有待于进一步增加国外不同地理种

群样本来综合分析研究。巴里坤（BLK）种群聚
类地位相对独立，推测可能与其分布的地理位置

和海拔气候有关。巴里坤蝗区位于新疆最东部，

与其他种群相距较远，且分布海拔较高，平均 
2 000 m左右，通常则为 800-2 300 m。 
固定系数（Fst）和基因流（Nm）通常作为

判断遗传分化程度指标。固定系数在一定程度上

揭示遗传漂变程度和种群间基因流（Rousset，
1997），基因流是种群遗传结构均质化的主要因
素之一，基因流水平高的种群间比基因流有限的

种群间遗传分化程度小。基因流 Nm<1时，表明
影响种群间遗传分化的主要因素是遗传漂变，

Nm>4 时，则说明种群间存在较强的基因流水平
（Millar et al.，1991；Boivin et al.，2004）。本
研究得出，除南山（NS）种群外，意大利蝗其
他种群的 Fst值均<0.05，表明不同地理种群间遗
传分化程度较弱。南山（NS）种群的栖息地资
源丰富、植被种类多样，环境异质程度高，可能

是形成遗传分化程度相对较高的原因（郭选政，

1993）。意大利蝗总群体基因流 Nm为 13.84，表
明各地理种群间基因流水平高，分析这与意大利

蝗较强的迁飞能力有关（黄辉和朱恩林，2001；
窦洁等，2017）。再者，采自新疆北疆意大利蝗
10 个地理种群有着较大的地理距离跨度，最大
距离超过 1 000 km，但结果表明不同地理种群间
的遗传距离与地理距离之间无显著相关性，表明

地理距离不是意大利蝗地理种群间遗传分化的

主要原因，再次证明了意大利蝗较强的迁飞能力

是其基因交流频繁的主要原因。 
本研究利用 Cytb 基因全长序列分析了意大

利蝗持续严重发生的内在遗传因素，为其遗传多

样性研究提供科学依据。使用 Cytb 基因全长序
列分析种群间的遗传分化研究优点在于能够包

含更丰富的信息，获得了充分的变异位点及较全

面的遗传学数据。但若要全面深入揭示意大利蝗

持续严重发生的分子机制，尚需配合使用包括线

粒体的控制区及核基因上的分子标记；另一方

面，意大利蝗在中哈边境及周边中亚国家或地区

的边境区域发生严重，常有迁飞为害的报道

（Kokanova，2014；Azhbenov et al.，2015），新
疆与中亚及周边区域意大利蝗种群之间的遗传

差异及关系值得探讨。 
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