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摘  要  【目的】 为了明确中哈边境区域黑腿星翅蝗 Calliptamus barbarus Costa的遗传多样性，阐明其
区域性发生的遗传机制。【方法】 测定中哈边境新疆边境区域阿勒泰、塔城、博乐、伊犁等和哈萨克斯坦
境内黑腿星翅蝗 5个种群 100个体的 COⅠ基因全长序列（1 540 bp），利用 DnaSP 5.0，MEGA 6.0和 Arlequin 
3.5 等软件分析种群遗传多样性与分化情况。【结果】 共获得 100 条 COⅠ基因序列，在 5 个地理种群中
发现 122个变异位点，包含 69个单倍型，其中 1个单倍型为 4个种群所共享。种群间的遗传距离范围为
0.001-0.086。总群体单倍型多样性指数 Hd= 0.987，各地理种群单倍型多样性介于 0.973-0.995之间，总群
体核苷酸多样性 Pi=0.008 4，总群体的遗传分化系数 Gst=0.004 5，总群体固定系数 Fst=0.014 2，总基因流
Nm=4.61。中性检验（Tajimas D=－1.553 3，P >0.05；Fu’s Fs=－3.732 4，P >0.05）结果表明中哈边境黑
腿星翅蝗种群在较近的历史上没有出现群体扩张。单倍型网络图和 NJ单倍型系统树结果一致，博乐种群
与其他种群分化较明显，AMOVA分子变异分析结果表明中哈边境不同地理种群黑腿星翅蝗的遗传分化主
要来自种群内部（98.56%），种群间变异水平很低（1.44%）。不同地理种群的遗传距离与地理距离间的相
关性不显著。各单倍型散布在不同地理种群中，未形成明显的系统地理结构。【结论】 中哈边境区域不同
地理种群黑腿星翅蝗基因交流频繁，遗传分化程度低。 
关键词  黑腿星翅蝗；线粒体 DNA；细胞色素氧化酶亚基Ⅰ（COⅠ）；地理种群，基因流 
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Abstract  [Objectives]  To investigate the genetic diversity of Calliptamus barbarus in the border area between China and 

Kazakhstan, and reveal the molecular mechanism underlying serious regional outbreaks of this pest. [Methods]  Specimens 

of C. barbarus were collected from 5 different geographic populations (ALT, TC, BL, YL and Kazakhstan) on the border 

between China and Kazakhstan. A total of 100 full-length sequences of the mitochondrial cytochrome oxidase subunit I (COⅠ) 

gene (1 540 bp) were obtained, sequenced, and compared, using DnaSP 5.0 and Arlequin 3.5 software. [Results]  About 122 

mutations were found, including 69 haplotypes, one of which was shared by all 4 populations. The genetic distance between 

populations ranged from 0.001 to 0.086 and the total haplotype diversity index (Hd) was 0.987. The diversity of haplotypes 
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among different geographic populations ranged from 0.973 to 0.995. The total nucleotide diversity (Pi), total genetic 

differentiation coefficient (Gst), total fixed coefficient (Fst), and total gene flow (Nm) were 0.008 4, 0.004 5, 0.014 2 and 4.61, 

respectively. Neutrality test results（Tajima′s D=-1.553 3，P >0.05；Fu’s Fs=-3.732 4，P >0.05） indicated that C. barbarus 

populations on the border between China and Kazakhstan have not recently expanded. The information obtained from the 

haplotype network and a neighbour-joining phylogenetic tree were consistent, and the differentiation of the BL population 

from other populations was obvious. The genetic difference between populations (1.44%) is much less than the genetic 

variation within populations, indicating that geographic distance has no obvious effect on the genetic distance between 

different populations. No obvious geographic structure is apparent in a phylogenetic tree and a haplotype network based on 

haplotypes of the different geographic populations. [Conclusion] There is frequent gene exchange between different 

geographic populations of C. barbarus in the border area between China and Kazakhstan and genetic differentiation of this 

species in this region is consequently low. 

Key words  Calliptamus barbarus; mitochondrial DNA; COⅠ gene; geographic population; gene flow 

一个物种对环境变化的适应能力在一定程

度上取决于其群体内部的遗传多样性和相应的

遗传结构。物种或种群的遗传多样性越高或遗传

变异度越大，表明其对环境变化适应能力越强。

迁移扩散是昆虫种群内和种群间基因交流和遗

传变异的重要途径，基金交流是种群遗传结构均

质化的主要因素之一，具有高水平基因流的物种

通常比有限基因交流的物种的遗传分化小（孙

嵬，2013；Rouibah et al.，2016）。因此，掌握
物种的遗传多样性及分化方向，有助于阐明物种

适应能力的遗传学基础，并可为制定种群控制策

略提供科学决策（杨现明和陆宴辉，2018；张丽
娟等，2018）。 
黑腿星翅蝗Calliptamus barbarus Costa广泛

分布于北非和亚欧大陆（Sergeev，1992），是中
亚地区及其边境区域的重要害虫（Sergeev，
1992；Azhbenov et al.，2015），尤其在中国与哈
萨克斯坦（以下简称中哈）相邻边境区域以及新

疆北部的荒漠半荒漠草原发生严重。黑腿星翅蝗

具有迁飞能力，迁移扩散能力强，常常给扩散区

域造成突发性危害（Baybussenov et al.，2014，
2015；Azhbenov et al.，2015；Rouibah et al.，
2016）。但针对中哈边境区域黑腿星翅蝗遗传多
样性及遗传分化还未见报道。 
线粒体 DNA具有分子结构简单，母系遗传、

重组几率小，高拷贝数量及进化速度快的特点。

其中细胞色素氧化酶亚基Ⅰ（COⅠ）基因作为 
研究昆虫系统发育、种群遗传结构与变异等最常

用的分子标记（Bensasson et al.，2000；Ma et al.，
2012），已广泛用于不同分类阶元层次上蝗虫分
子系统学和遗传多样性研究。例如应用线粒体

COⅠ基因序列研究了蝗总科、斑腿蝗科系统进
化与发育（霍光明，2006；杨亮，2008；张陵，
2008；徐淼洋，2009）；应用线粒体 COⅠ基因序
列研究黄脊竹蝗 Rammeacris kiangsu（姜石生，
2011）、意大利蝗 C. italicus及近缘种（Blanchet 
et al.，2010，2012a，2012b）、黄胫小车蝗 Oedaleus 
infernalis（孙嵬等，2013）、亚洲小车蝗 Oedaleus 
asiaticu（高书晶等，2011；李云龙等，2013）、
黑腿星翅蝗（Rouibah，et al.，2016）不同地理
种群的遗传多样性。 
本研究采用线粒体 COⅠ作为分子标记，通

过对中哈边境区域 5 个不同地点黑腿星翅蝗种
群的遗传多样性进行分析，阐明不同种群间的遗

传分化和基因交流，探讨中哈边境区域黑腿星翅

蝗严重发生的遗传机制，为制定防控策略提供科

学参考。 

1  材料与方法 

1.1  试虫采集 

2017和 2018年 6-8月于黑腿星翅蝗严重发
生期，沿中哈边境新疆境内的阿勒泰、塔城、博

乐、伊犁等边境区域采集，哈萨克斯坦境内的黑

腿星翅蝗采自与中国新疆毗邻的阿拉木图州

Altyn-Emel 区域（图 1），共采集 5 个不同地理
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种群黑腿星翅蝗 100 头。每个地理种群 20 头。
新疆境内采集的黑腿星翅蝗活体带回实验室用

液氮处死后放置于﹣70 ℃冰箱中保存待用，哈

萨克斯坦采集的黑腿星翅蝗单头短期存于无水

乙醇的 1.5 mL的离心管中。各地理种群采集的
具体信息及群体缩写代码详见表 1。 

 

  
 

图 1  中哈边境不同地理种群黑腿星翅蝗的主要采集分布地 
Fig. 1   Distribution map of different geographic population of Calliptamus barbarus  

collected in Sino-Kazakh border areas 
 

表 1  中哈边境区域黑腿星翅蝗不同地理种群采样信息 
Table 1  Specimen information of different geographic population of  

Calliptamus barbarus in Sino-Kazakh border areas 

种群代码 
Population code 

采集地点 
Sampling site 

样本量 
Number 

经纬 
Longitude 

纬度 
Latitude 

海拔（m）
Altitude 

TC 塔城，中国新疆 Tacheng, Xinjiang, China 20 8360 4635 470 

ALT 阿勒泰，中国新疆 Altai, Xinjiang, China 20 8631 4810 680 

YL 伊犁，中国新疆 Yili, Xinjiang, China 20 8133 4400 1 020 

BL 博乐，中国新疆 Bole, Xinjiang, China 20 8158 4560 1 010 

KZ Altyn-Emel，哈萨克斯坦 Altyn-Emel, Kazakhstan 20 8020 4347 500 

 

1.2  DNA 提取 

取黑腿星翅蝗后足腿节肌肉，用液氮研磨粉

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用经 1.0%
琼脂糖凝胶电泳检测和微量紫外可见光度计

（NanoDropND-2000）测定浓度和纯度，合格样

品保存于﹣20 ℃冰箱中备用。 

1.3  PCR 扩增和产物测序 

使用一对特异性引物从NCBI下载近缘种意
大利蝗 Calliptamus italicus 线粒体 COⅠ基因全
长序列，并设计引物。从黑腿星翅蝗线粒体 CO
Ⅰ基因中扩增出 1 540 bp。线粒体 COⅠ基因上、
下游引物分别为 5-CTAGAATTGCAGTCTAGA-
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ATCAT-3，5-AGTGGTGAAGCTCCATCTTGTA-
ATG-3。引物由上海生工生物工程公司合成。 

PCR扩增采用 Taq PCR Master Mix扩增试
剂盒，反应体系为 25 μL：12.5 μL Taq PCR Master 
Mix，7.5 μL ddH2O，DNA模板 3.0 μL，上下游
引物各 1 μL。 

扩增 PCR反应条件：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。取 PCR 反应产物
3 μL经 1.0%琼脂糖凝胶 60 V电压电泳 30 min，
在凝胶成像分析系统（Gel Doc XR+，美国伯乐
BIO-RAD）下观察和拍照。扩增成功的 PCR 产
物委托成都擎科梓熙生物技术有限公司测序。 

1.4  数据处理与分析 

1.4.1  遗传多样性分析  将测序所得的 5 个黑
腿星翅蝗种群的线粒体 COⅠ基因序列利用
Chromas 软件读取并观察峰值，采用 DNAStar
软件对序列进行编辑、校正，通过 DNAMAN软
件进行多重序列比对，去除序列两端测序误差较

大的区域，将处理后的序列在 NCBI网站上进行
BLAST 比对、确认。应用 MEGA6.0（Tamura 
et al.，2013）软件分析碱基组成、保守位点、变
异位点、简约信息位点、转换和颠换碱基对数等；

应用 DnaSP 5.0（Rozas et al.，2003；Librado and 
Rozas，2009）软件分析遗传多样性指数，包括
单倍型多样性、核苷酸多样性、核苷酸平均差异

数、基因流、遗传分化系数、固定系数等。 
1.4.2  遗传结构与系统发育分析   应用
Arlequin 3.5（Schneider et al.，2000）软件计算
种群间、种群内的遗传变异情况并进行中性检验

（Tajima，1989）分析检测群体是否经历扩张事
件。采用 TFPGA软件计算种群间遗传距离与地
理距离的相关性，显著性检验通过 1 000次的重
复取样实现。利用 Popart 1.7（Leigh and Bryant，
2015）构建单倍型网络图，应用 MEGA6.0邻接
法（Neighbour-joining，NJ）以 Kimura-2-Parameter
模型构建单倍型系统发育树，各支点的支持率采

用 Bootstrap法，重复 1 000次。 

2  结果与分析 

2.1  碱基组成和序列变异 

COⅠ基因片段预期扩增长度为 1 664 bp，经
多重序列比对剪切后，最终获得 5个黑腿星翅蝗
地理种群线粒体COⅠ基因序列长度为 1 540 bp。
本研究共获得 COⅠ基因序列 100条，存在碱基
的缺失或插入，保守位点 1 418个（92.08%）；
变异位点 122 个（7.92%），其中简约信息位   
点 63 个（51.64%）。核苷酸替换分析表明，转
换的位点数为 1 526 个，A 与 G 之间的转换为
755个，C与 T之间的转换为 771个。发生颠换
的位点数为 12 个，总体序列变异中转换多于颠
换，符合亲缘关系较近的分类阶元核苷酸替换的

转换多于颠换的研究结果。所测序列 COⅠ基因
片段组成中，A+T平均含量分别为 65.80%，明
显高于 C+G 含量（34.20%），表现出明显的碱
基偏向性，符合昆虫线粒体基因序列碱基组成

特点。 

2.2  遗传多样性和单倍型分析 

在 5个黑腿星翅蝗地理种群 COⅠ基因序列
中共获得 69种单倍型，分别记录为 H1-H69，其
中单倍型 H4出现频率最多 8次，分布在所检测
的 4 个种群中（TC，YL，BL，KZ）；单倍型
H6、H9、H13、H17 分别出现 5 次，分布在 3
个不同种群中；单倍型 H7、H34、H44分别为不
同的 2个种群共享，61种单倍型为独有单倍型。
Kimura-2-Parameter 模型计算结果表明，不同单
倍型间遗传距离介于 0.001-0.086，平均遗传距
离=0.012。单倍型网络图显示，各单倍型散布在
不同地理种群中（图 2）。 

DnaSP5.0软件分析结果表明，黑腿星翅蝗 5
个地理种群存在一定程度的遗传差异（表 2）。
总群体单倍型多样性（Haplotype diversity，Hd）= 
0.987，核苷酸多样性（Nucleotide diversity，Pi）= 
0.008 4，核苷酸平均差异数（Average number of 
nucleotide differences，K）=12.939。各地理种群
单倍型介于 15-18种。其中 TC、KZ种群的单倍 
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图 2  中哈边境不同地理种群黑腿星翅蝗 COⅠ基因单倍型网络图 
Fig. 2  Haplotype network based on mitochondrial COⅠ gene among different geographic populations of 

Calliptamus barbarus in Sino-Kazakh border areas 

圆面积代表单倍型出现频率，彩色扇形面积代表不同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 sampling region. 
 

表 2  中哈边境不同地理种群黑腿星翅蝗 COⅠ基因单倍型分布、遗传多样性及中性检测 
Table 2   Distribution of COⅠhaplotypes, genetic diversity and neutral test among different  

geographic populations of Calliptamus barbarus in Sino-Kazakh border areas  
中性检验及显著性 Neutrality test and significance test 种群 

Population 
Hd Pi K 

Tajimas D值 Tajimas D value Fus Fs检验 Fus Fs value 
TC 0.973 0.006 9 10.568 ﹣1.233 8 P=0.090 0 ﹣11.930 4 P=0.000 0 

ALT 0.990 0.007 3 11.190 ﹣1.176 7 P=0.116 0 ﹣11.455 2 P=0.000 0 
BL 0.995 0.012 3 18.990 ﹣0.497 7 P=0.769 0 ﹣7.686 9 P=0.005 0 
YL 0.979 0.007 6 11.690 ﹣0.105 1 P=0.595 0 ﹣9.936 7 P=0.001 0 
KZ 0.984 0.007 5 11.516 ﹣1.468 4 P=0.490 0 ﹣11.221 2 P=0.000 0 

Total 0.987 0.008 4 12.939 ﹣0.655 2 P=0.323 8 ﹣10.446 1 P=0.001 2 

TC、ALT、BL、YL、KZ分别代表塔城种群、阿勒泰种群、博乐种群、伊犁种群、哈萨克斯坦种群。TC、ALT、BL、
YL、KZ indicate Calliptamus barbarus collected from Tacheng, Altai, Bole, Yili, Kazakhstan, respectively.  
Hd: 单倍型多样性 Haplotype diversity; Pi: 核苷酸多样性 Nucleotide diversity; K: 核苷酸平均差异数 Average number of 
nucleotide difference. 
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型数量最丰富，在 20个检验个体中均定义了 18
种单倍型；BL种群单倍型数量最少，在 20个检
验个体中定义了 15 种单倍型。各地理种群单倍
型多样性 Hd介于 0.973-0.995，平均值=0.984，
核苷酸多样性 Pi介于 0.006 9-0.012 3，平均值= 
0.008 3 ， 核 苷 酸 平 均 差 异 数 K 介 于

10.568-18.990，平均值=12.791。BL种群的单倍
型多样性 Hd、Pi及 K值最高，TC种群的最低。
总群体中性检验结果均不显著（P＞0.10），表明
5 个黑腿星翅蝗种群在较近的历史时期种群稳
定，未经历明显的种群扩张。 

2.3  系统发育和遗传分化分析 

以近缘种意大利蝗 C. italicus和短星翅蝗 C.  
abbreviates COⅠ基因序列（GenBank 登录号分

别为 6947227 和 28262466）作为外群构建黑腿
星翅蝗 COⅠ基因单倍型的 NJ 系统发育树（图
3）。结果显示，绝大多数分支间置信度较低，说
明单倍型之间差异较小，不能形成可靠的分支。

仅有一组置信度较高（86%），由 H7 和 H50 组
成，其中 H7为 TC种群和 KZ种群共享单倍型，
H50为 YL种群独有单倍型，结果与单倍型网络
图结果一致，表明 3个地理种群间存在一定程度
的基因交流。 
黑腿星翅蝗 COⅠ基因序列总群体遗传分化

系数 Gst=0.004 5，总群体固定系数 Fst=0.014 2，
总群体基因流 Nm=4.61。各地理种群间 Gst值介

于﹣0.004 8-0.013 3，平均值=0.004 0；各地理种
群间 Fst值介于﹣0.030 7-0.057 8，平均值=0.008 9；
核苷酸平均差异数 Kxy介于 10.735 0-16.015 0， 

 

 
 

图 3  邻接法构建中哈边境不同地理种群黑腿星翅蝗 COⅠ基因单倍型系统发育树（以意大利蝗和短星翅蝗为外群） 
Fig. 3  Neighbour-joining phylogenetic tree of COⅠgene haplotypes among different geographic populations of 

Calliptamus barbarus in Sino-Kazakh border areas (Calliptamus italicus and Calliptamus abbreviatus as the outgroup) 
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平均值=12.974 8；核苷酸歧义度Dxy介于 0.007 0- 
0.010 4，平均值=0.008 4。博乐种群与塔城、阿
勒泰、哈萨克斯坦种群间的 Fst 值＞0.05，表明
群体间存在中等水平的遗传分化，其他 4个种群
间 Fst ﹣值在 0.030 7-0.017 6之间，遗传分化程度
较低（表 4，表 5）。 

种群间 AMOVA 分析结果表明（表 6），种
群间遗传差异（1.44%）远小于种群内的遗传变
异（98.56%），表明黑腿星翅蝗的遗传变异主要
来自种群内部，种群间未发生明显的遗传分化。 

Mantel检测结果表明，种群间的遗传距离与地理

距离无显著相关性（r=－0.357，P=0.872），即各

地理种群间基因交流受地理距离的影响较小。 

3  讨论 

3.1  中哈边境区域黑腿星翅蝗种群的遗传多样

性与遗传分化 

一个种群或物种的遗传多样性越高或遗传

变异度越大，则其对环境变化的适应能力就越 
 
表 4  中哈边境不同地理种群黑腿星翅蝗 COⅠ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 COⅠgene among different 
geographic populations of Calliptamus barbarus in Sino-Kazakh border areas 

 TC ALT BL YL KZ 

TC  0.005 5 0.003 0 ﹣0.004 7 ﹣0.004 8 

ALT ﹣0.013 4  0.013 3 0.009 5 0.009 4 

BL 0.051 9 0.057 8  0.004 4 0.003 1 

YL ﹣0.030 7 ﹣0.011 0 0.017 6  0.001 7 

KZ ﹣0.006 1 ﹣0.020 9 0.050 9 ﹣0.007 4  

TC、ALT、BL、YL、KZ分别代表塔城种群、阿勒泰种群、博乐种群、伊犁种群、哈萨克斯坦种群。下表同。 
TC, ALT, BL, YL, KZ indicate Calliptamus barbarus collected from Tacheng, Altai, Bole, Yili, Kazakhstan, respectively. The 
same as follows.  

 
表 5  中哈边境黑腿星翅蝗种群间 COⅠ基因核苷酸平均差异数 Kxy（上三角）与核苷酸歧义度 Dxy（下三角） 

Table 5  Pairwise average number of nucleotide difference Kxy (above the diagonal) and nucleotide divergence Dxy 
(below the diagonal) of COⅠgene among different populations of Calliptamus barbarus in Sino-Kazakh border areas 

 TC ALT BL YL KZ 

TC  10.735 0 15.587 5 10.797 5 10.975 0 

ALT 0.007 0   16.015 0 11.315 0 11.120 0 

BL 0.010 1 0.010 4   15.615 0 16.070 0 

YL 0.007 0 0.007 4 0.010 1   11.517 5 

KZ 0.007 1 0.007 2 0.010 4 0.007 5   
 

表 6  中哈边境不同地理种群黑腿星翅蝗 COⅠ基因遗传分子变异 
Table 6  AMOVA analysis of COⅠgene among different geographic populations of  

Calliptamus barbarus in Sino-Kazakh border areas 
变异来源 

Source of variation 
自由度 

df 
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 4 34.020 0.095 96Va 1.44 

种群内Within a population 95 625.650 6.585 79Vb 98.56 

总变异 Total variance 99 659.670 6.681 75  

Va，Vb：方差组分的数量 Number of variance components. 
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强。种群间的遗传变异主要是突变、遗传漂变、

选择和基因交流等因素相互作用的结果，其中突

变、遗传漂变和选择压力是促进遗传分化的产

生，而基因交流则通过配子、个体或整个群体的

迁移，使种群间保持遗传上的相似性（Bensasson 
et al.，2000；Burgov et al.，2006；Rouibah et al.，
2016）。本研究我们测定了黑腿星翅蝗线粒体
COⅠ基因全长序列（1 540 bp）中有 122个变异
位点，5 个种群间的平均遗传距离为 0.012，共
获得 69 种单倍型，总群体单倍型多样性 Hd 为

0.987，具有较高的单倍型多样性。单倍型 H4被
4个种群共享，单倍型 H6、H9、H13、H17分别
为不同的 3 个种群所共享；单倍型 H7、H34、
H44分别为不同的 2个种群所共享，独有单倍型
61 种。通常认为共享单倍型源于共同的祖先，
是一种较为稳定、能够适应环境选择的单倍型；

独有单倍型和共享单倍型并存表明中哈边境黑

腿星翅蝗不同地理种群有一定基因交流的同时，

也出现了一定的遗传分化，而且在较近的历史时

期范围内，黑腿星翅蝗种群未经历明显的种群扩

张，这与多数蝗虫的研究结果一致（霍光明等，

2006；杨亮，2008；张陵，2008；徐淼洋，2009；
姜石生，2011；孙嵬等，2013；李云龙等，2013）。 

孙嵬等（2013）研究认为，栖息环境多样性
是黄胫小车蝗 O.infernalis 种群内具有丰富多样
性的原因；黄脊竹蝗 R.kiangsu 遗传多样性水平
较低与其局限分布在一定生态区域有密切关系

（姜石生，2011）；迁移扩散能力强、各种群间
基因交流频繁等是造成亚洲小车蝗 O. asiaticu
（高书晶等，2011，李云龙等，2013）、意大利
蝗 C. italicus（Blanchet et al.，2010，2012a，2012b）
不同地理种群遗传分化程度低的原因。本研究得

出中哈边境黑腿星翅蝗总群体基因流 Nm＞4，表
明各种群间基因交流充分，群体间发生了遗传物

质交换和传递，遗传分化程度较低，分析这与黑

腿星翅蝗较强的迁移扩散能力有关。研究结果与

Rouibah等（2016）对阿尔及利亚黑腿星翅蝗不
同地理种群遗传多样性的研究结果一致。中国新

疆北部和哈萨克斯坦东部都处在中亚干旱区，在

地理位置上是相邻的两个区域，地理位置相距较

近，海拔高度和小气候相似，在区域盛行西北气

流的作用下，黑腿星翅蝗常因种群密度、食物或

生理因素等发生迁飞扩散，这必然与相邻区域的

种群之间发生基因交流，因此，遗传漂变引起的

种群分化在一定程度上被基因交流所稀释，这也

是中哈边境黑腿星翅蝗遗传分化水平较低，表现

出均质性的原因。另一方面，研究发现博乐种群

与塔城、阿勒泰、哈萨克斯坦种群的 Fst值达到

0.05以上，遗传分化程度处于中等水平，究其原
因可能与博乐地区特殊的地形地貌有关，其南、

西、北三面环山，仅东面毗邻准噶尔盆地，“暖

湿型”气候对植被生长非常有利，植被种类丰富

（陈涛等，2013），导致黑腿星翅蝗种群生境异
质程度高，促进了群体内遗传分化的产生。 

3.2  研究结果对中哈边境区域黑腿星翅蝗防控

实践的意义 

中哈边境区域时常发生害虫跨境迁飞严重

危害事件（王磊等，2006；芦屹等，2013；Azhbenov 
et al.，2015），并逐渐成为国际区域间重要的生
态问题之一。黑腿星翅蝗有较强的迁移扩散能

力，这种非远距离的扩散在外部因素如气流、食

物的作用下，连续或渐次发生经过若干代（年）

后则有可能使相邻区域种群间发生基因交流。研

究结果亦证实中哈边境区域黑腿星翅蝗不同地

理种群基因交流频繁，弱化了群体间的遗传差

异，种群间遗传距离小，使种群间始终保持遗传

上的相似性。针对虫源相似，群体遗传结构相近，

在进行化学防治时，应尽量避免施用与虫源地使

用相似的药剂类型，以避免产生抗药性而影响防

治效果。研究结果在一定程度上可为区域性综合

防治提供参考。 
自 2013 年以来中哈边境区域未发生蝗虫跨

境迁飞事件，这确保了所采集的蝗虫样本均为当

地种群而非当年境外迁入虫源，但整体而言，采

样点较少。研究报道当遗传分化程度较弱时，需

要更多的样本量或基因来保证分析结果的可靠

性（Kalinowski et al.，2005）。 
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