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1 背景介绍 

我国的入侵物种已达544种  1.1 生物入侵现状 



1 背景介绍 

1.1 生物入侵现状 



1 背景介绍 

1.1 生物入侵现状 



烟粉虱 西花蓟马 

桔小实蝇 扶桑绵粉蚧 

 粉虱科 161属1556种  蓟马 约5500种 

 介壳虫类 1050属7500种  实蝇科 450属 4300 余种 

1 背景介绍 
1.2 重要入侵昆虫及鉴定 



介壳虫背腹半分图鉴定法 

1.2 重要入侵昆虫及鉴定 

1 背景介绍 

快速准确鉴定 

传统形态鉴定存在相当局限 

分子检测鉴定技术 

× 



长度适中、进化速度适宜。  

 ITS、28S rRNA、18S rRNA等。 

  2003年，Hebert提出比较物种间mtDNA COI
基因的某特定序列进行物种分类鉴定，称为

DNA Barcoding。 
 标准序列：靠近5’ 端约 
      650 bp的序列； 

1 背景介绍 

1.3 DNA条形码 



DNA 条形码技术工作流程 

计算遗传距离 

引物设计、COI基因PCR
扩增及序列测定 

数据库构建 

样品获取 

样品DNA的提取 

物种鉴定  

序列比对与分析  

构建系统发育树 
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1 背景介绍 

1.3 DNA条形码 



每个物种具有独特的DNA条形码      
物种间无共享型序列 

条
形
码
有
效
性
检
验 

种间遗传差异应远大于种内 
两者之间形成一个明显的间隔区 

1 背景介绍 

1.3 DNA条形码 



1 背景介绍 

1.4 昆虫DNA条形码数据库 



2 研究目的 



MEGA 5.2.2 Align 

3 介壳虫DNA条形码数据库 
3.1 多序列比对 



3 介壳虫DNA条形码数据库 

NCBI中的BLAST程序进行同源性比对 



种内遗传距离 0.0000~0.0059，平均 0.0014；
种间遗传距离0.0906~ 0.4031，平均 0.2794；
种间遗传距离是种内遗传距离的 199.6倍 

21种介壳虫种间与种内遗传距离 MEGA 5.2.2 Distance 

3 介壳虫DNA条形码数据库 



遗传距离频率分布分析：种内种间遗传距离不存在重叠区 

3 介壳虫DNA条形码数据库 





3 介壳虫DNA条形码数据库 



 特异性引物设计 

3 介壳虫DNA条形码数据库 



 预期结果 

3 介壳虫DNA条形码数据库 



西花蓟马13个地理种群COI序列 

MEGA 软件多序列比对，并修剪成长度为631bp的标准片段进行分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 

4.1 遗传多样性分析 



NCBI中的BLAST程序进行同源性比对 

4.1 遗传多样性分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 



种群 H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 H11 H12 H13 

FT 3 4 13                     
SJZ   6   1 1                 
TY   4 2     1               
BT   2 5                     
SY   2 3                     
SP   1 3       1             

HEB   6 7 6       1           
QD   14       5     6 2       
LY   4 3               1     
KM   12 9     4               
BJ   5 2                     
LZ   12 3                 1   
YC   8 3 8                 1 

各单倍型在不同地理种群中的分布 

FT: 北京丰台; SJZ:石家庄; TY:太原; BT:包头; SY:沈阳; SP:四平; HEB:哈尔滨; 
QD:青岛; LY:洛阳; KM:昆明; BJ:宝鸡; LZ:兰州; YC:银川 

4.1 遗传多样性分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 



Dnasp5.0 polymorphic sites 

4.1 遗传多样性分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 



mtDNA 基因变异分析 COI基因 

分析样本数Number of sequences 175 

分析序列长度Length of sequence analyzed 631 

保守位点数Number of conserved sites 596 

变异位点数Number of variable sites 35 

自裔位点Singleton variable sites 12 

简约信息位点Parsimony informative sites 22 

总突变数 Total number if mutations 70 

不同地理种群西花蓟马的COI基因序列变异分析 

4.1 遗传多样性分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 



Dnasp5.0 DNA Polymorphism 

4.1 遗传多样性分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 



Dnasp5.0 Tajima’s D 

4.1 遗传多样性分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 



种群 单倍型数量 单倍型多样度 Hd 核苷酸多样度π Tajima’s D 

FT 3 0.542 0.00096 0.02839 
SJZ 3 0.464 0.00792 -1.83149** 
TY 3 0.667 0.00121 -0.27492 
BT 2 0.476 0.00075 0.55902 
SY 2 0.600 0.00095 1.22474 
SP 3 0.700 0.00444 -1.16172 

HEB 4 0.732 0.01506 2.60706** 
QD 4 0.667 0.00132 1.2766 
LY 3 0.679 0.00170 -0.30441 
KM 3 0.640 0.00070 1.02588 
BJ 2 0.476 0.00075 0.55902 
LZ 3 0.425 0.00131 -1.49119 
YC 4 0.689 0.01594 2.97956** 

Total 13 0.691 0.00652 -1.00687 
单倍型多样性、核苷酸多样性分析及中性检验 

4.1 遗传多样性分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 



Dnasp5.0 Gene Flow and Genetic Differentiation 

4.1 遗传多样性分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 



  FT SJZ TY BT SY SP HEB QD LY KM BJ LZ YC 

FT   1.08 0.72 -7.00 -11.93 -13.04 0.57 0.23 3.40 0.81 0.57 0.49 0.36 

SJZ 0.18764   15.13 1.44 2.33 1.63 3.56 5.22 3.54 5.14 14.38 29.12 1.48 

TY 0.25813 0.01626   1.34 35.75 2.34 0.64 1.76 -9.63 -2.98 -2.28 -5.75 0.41 

BT -0.03701 0.14815 0.15741   -1.66 -6.14 0.59 0.27 -8.13 1.52 1.03 0.70 0.37 

SY -0.02141 0.09677 0.00694 -0.17708   -7.08 0.62 0.41 -2.44 21.25 28.25 1.78 0.39 

SP -0.01954 0.13333 0.09662 -0.04242 -0.03659   0.70 0.61 33.87 2.71 2.15 1.39 0.44 

HEB 0.30655 0.06568 0.27986 0.29849 0.28635 0.26227   0.57 0.66 0.63 0.63 0.63 -8.25 

QD 0.52271 0.04569 0.12433 0.48494 0.38042 0.28941 0.30675   0.67 1.01 0.87 1.26 0.39 

LY 0.06850 0.06593 -0.02667 -0.03175 -0.11429 0.00733 0.27557 0.27106   -40.06 -8.13 1.58 0.41 

KM 0.25643 0.04636 -0.09153 0.14153 0.01163 0.08436 0.28395 0.19811 -0.00628   -8.54 6.60 0.40 

BJ 0.30549 0.01709 -0.12346 0.19540 0.00877 0.10417 0.28558 0.22254 -0.03175 -0.03016   -4.71 0.40 

LZ 0.33669 0.00851 -0.04549 0.26397 0.12308 0.15205 0.28324 0.16575 0.05179 0.03647 -0.05604   0.41 

YC 0.41153 0.14444 0.37766 0.40485 0.39237 0.36410 -0.03127 0.38859 0.37825 0.38268 0.38397 0.37678   

西花蓟马种群间固定指数Fst (下三角形)和基因流Nm (上三角形) 

固定指数Fst为0.24359，基因流Nm为0.78 4.1 遗传多样性分析 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 



4 传播扩散趋势分析（蓟马） 

4.2 西花蓟马溯源 



推测我国云南昆

明种群的西花蓟

马可能来源于荷

兰、澳大利亚、

美国加利福尼亚、

美国堪萨斯、新

西兰、日本、肯

尼亚、美国纽约

或者英国。 

KM种群西花蓟马入侵来源示意图 

4 传播扩散趋势分析（西花蓟马） 

4.2 西花蓟马溯源 



5  结论 
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