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摘要：［目的］探讨基于微卫星标记分析刺槐叶瘿蚊遗传多样性指数与样本量的相关关系。［方法］设置了１２个样本
量梯度，选取１１对微卫星引物分析了我国刺槐叶瘿蚊５个种群的遗传多样性指数。［结果］表明，样本量的大小与
平均等位基因数（Ｎａ）呈显著正相关，与有效等位基因数（Ｎｅ）呈中度正相关，与观测杂合度（Ｈｏ）呈负相关，而与期
望杂合度（Ｈｅ）、Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数（Ｈ）和多态信息含量（ＰＩＣ）没有明显相关性。此外，当样本量小于２５时，随
着样本量的增加，有效等位基因数增幅明显，观测杂合度起伏变化较大，但当样本量大于３０时，随着样本量的增加，
上述两个指数增（降）幅度平缓。［结论］在利用微卫星 ＤＮＡ标记对我国刺槐叶瘿蚊种群的遗传多样性研究中，选
取的最适样本量应为２５ ３０，分析的最适遗传多样性指数应为期望杂合度、Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数和多态信息含
量。该研究结果将为我们后续研究提供科学数据，并有助于分析其他入侵昆虫种群遗传结构的研究，同时可为其他

双翅目昆虫的遗传多样性研究提供样本量参考。
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　　 刺槐叶瘿蚊 （Ｏｂｏｌｏｄｉｐｌｏｓｉｓｒｏｂｉｎｉａｅ（Ｈａｌｄｅ
ｍａｎｎ））隶属双翅目（Ｄｉｐｔｅｒａ）瘿蚊科（Ｃｅｃｉｄｏｍｙｉ
ｉｄａｅ），原产于北美洲东部［１］，但近十多年来迅速扩

散到欧亚地区［２－６］。在国内，２００４年该瘿蚊于河北
省秦皇岛市首次被发现，２００６年经南开大学卜文俊
先生鉴定并由杨忠岐先生首次发表报道［７］。

遗传变异被认为是入侵种定殖扩散的一种重要

因素［８－１１］，其中分子标记作为研究种群遗传结构有

效的手段，尤其是微卫星 ＤＮＡ标记，已经广泛应用
于入侵性害虫的种群结构的研究探讨中［８，１０－１５］，原

因在于微卫星 ＤＮＡ标记可以有效地分析出样本的
多态性和特异性，并能获得丰富的、高质量的遗传信

息，且实验过程简洁、方便，可重复性强，等位基因在

各个位点的分布频率也比较均匀。另外，微卫星

ＤＮＡ简单重复序列标记遵循孟德尔的共显性遗传
特征［１６－１７］。

然而，在微卫星 ＤＮＡ标记实验过程中，为满足
实验需求，首先要确定所试样本量的大小。此外，能

否得到足够的样本量还受到野外采集客观因素的限

制。因此，应该最大限度地提取每一个样本的有效

信息，确定样本量的大小。虽然不少科研工作者在

这个问题上做过相关研究，但至今尚无统一的定论。

迄今为止，在动物和部分昆虫方面已有利用微卫星

ＤＮＡ标记探讨不同样本量与种群遗传多样性指数
的影响分析的相关报道，如蝗虫、棉铃虫、草鱼、缢

蛏、鸡、镜鲤等［１８－２８］，并且得出了各生物种类相应的

研究结论，体现出各生物类群之间存在着一定的差

异。而在双翅目入侵昆虫的相关研究中，尚兴朴

等［２３］设置了１２个样本量梯度对我国刺槐叶瘿蚊１
个种群开展了样本量对遗传多样性指数影响的分

析。本文在尚兴朴等［２３］的研究基础上新增加了 ４
个种群，更加详细地探讨了样本量与遗传多样性指

数之间的关系。这５个种群（秦皇岛、北京、西安、泰
安、武汉）之间距离较远，相互之间影响较小，在地理

区域方面具有一定的代表性（华北沿海地区、华北内

陆地区、华中地区、华东地区和中南地区）。新增４
个种群之后，得出的数据更加可靠，降低了数据分析

的偶然性，相比一个种群更具有说服力。该结论可

为我们后续进一步开展我国刺槐叶瘿蚊种群遗传多

样性研究工作提供科学依据，同时为其他双翅目入

侵害虫的微卫星ＤＮＡ标记研究提供样本量参考。

１　材料与方法
设置１２个刺槐叶瘿蚊成虫样本量梯度 ５、１０、

１５、２０、２５、３０、３５、４０、４５、５０、５５、６０头，利用１１对微
卫星引物进行样本量和遗传多样性指数的相关性分

析［１１］。５个种群成虫分别采集于北京市（２０１３－０５
－２２，４０°００１８４′Ｎ，１１６°１４３６３′Ｅ）、河北省秦皇岛
市（２０１３－０５－２７，３９°５６１６１′Ｎ，１１９°３５４１１′Ｅ）、
陕西省西安市（２０１４－０６－０４，３４°１５４７４′Ｎ，１０８°
５８９３８′Ｅ）、山东省泰安市（２０１３－０６－２３，３６°
１２２２５′Ｎ，１１７°０７１０４′Ｅ）和湖北省武汉市（２０１４－
０６，３０°３６７３３′Ｎ，１１４°１７７７２′Ｅ）。每个地区以公
园及绿化带为主要采集目标，在东、西、南、北４个方
位共设置４个采样点，每个采样点也尽可能在这４
个方位的寄主上采集被刺槐叶瘿蚊危害的卷曲叶

片，并记录采集地的经纬度与海拔。但是，从我们野

外采集情况来看，由于刺槐叶瘿蚊在自然状态下呈

聚集分布，同时受寄主植物有无的影响，有时并不能

得到以上全部采集地的样本。

将采集到的受害刺槐叶片放入广口瓶（３０ｃｍ×
１４ｃｍ）中，瓶口覆盖纱布，用橡皮筋扎紧，防止虫体
羽化后逃出，在恒温恒湿条件下由专门工作人员管

理。待刺槐叶瘿蚊羽化后用小毛笔将羽化出的成虫

浸泡于装有无水乙醇的２ｍＬ离心管中，置于－２０℃
保存备用。所有样品均来自于中国林业科学研究院

森林生态与环境保护研究所植物检疫与外来有害生

物实验室。微卫星引物由上海生工公司合成（表

１）。由表１看出，Ｐ值均大于００５，满足哈迪温伯格
定律，且各位点之间都是相互独立的。

１．１　ＤＮＡ提取与ＰＣＲ扩增
每个种群选取 ６０头完整的刺槐叶瘿蚊成虫，

ＤＮＡ提取方法参照周志湘改进的 ＳＤＳ提取法［２４］，

提取完成后置于 －２０℃保存备用。扩增体系（１５
μＬ）：微卫星引物（５ｍｏｌ·Ｌ－１）１μＬ，ＴＰＭ１３（５ｍｏｌ
·Ｌ－１）荧光引物 ０８μＬ，２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ
７５μＬ，ＤＮＡ模版１μＬ，最后ｄｄＨ２Ｏ４７μＬ；ＰＣＲ扩
增程序为：９５℃预变性１５ｍｉｎ，９４℃变性３０ｓ，５６℃
（－１℃／ｃｙｃｌｅ）退火４５ｓ，７２℃延伸４５ｓ，共１０个循
环；然后９４℃变性３０ｓ，４６℃退火４５ｓ，７２℃延伸４５

９１１
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ｓ，共３５个循环，最后７２℃延伸１２ｍｉｎ，１６℃保存。
ＰＣＲ产物通过２％琼脂糖凝胶电泳检测，片段大小
≥２００ｂｐ的个体利用 ＡＢＩＰＲＩＳＭ３７３０ｘ１型基因分
析仪（ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ）进行检测。
１．２　数据分析

原始数据通过Ｇｅｎｅｍａｒｋｅｒ２２０软件（ＳｏｆｔＧｅｎ
ｅｔｉｃｓ）进一步分析；利用 Ｇｅｎｅｐｏｐ４３０软件（Ｌａｂｏ

ｒａｔｉｏｒｅｄｅＧｅｎｅｔｉｑｕｅｅｔＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ）统计分析平均等
位基因数（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）、期望杂合度
（Ｈｅ）、观测杂合度（Ｈｏ）、Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数
（Ｈ）、哈迪温伯格平衡等；通过Ｃｅｒｖｕｓ３０软件（Ｆｉｅｌｄ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓ）计算多态信息含量；利用 ＪＭＰＰｒｏ１１０软
件（ＳＡＳＩｎｓｔｉｔｕｔｅ）对样本量和各遗传多样性指数进
行相关性分析和曲线拟合。

表１　刺槐叶瘿蚊１１个微卫星位点的相关特征
Ｔａｂｌｅ１　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｏｆ１１ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉｏｆＯ．ｒｏｂｉｎｉａｅ

位点

Ｌｏｃｕｓ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（５′３′）
退火温度

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ／℃
哈温平衡（Ｐ值）
ＨＷＥ（Ｐｖａｌｕｅ）

Ｗ３（ＫＰ２６０５１８）
Ｆ：ＣＧＴＣＡＴＡＴＣＧＣＡＧＴＡＧＣＡＡＴ
Ｒ：ＣＧＣＣＧＣＡＴＴＴＡＡＡＡＴＡＴＡＣＡＴ

５６ ４６ｔｏｕｃｈｄｏｗｎ ０．５３４６

Ｗ５（ＫＰ２６０５１９）
Ｆ：ＡＣＣＧＧＣＧＡＡＡＡＡＣＡＡＴＴＡＴ
Ｒ：ＡＧＴＴＧＡＴＧＡＡＴＧＣＧＴＴＧＴＧＴＴ

５６ ４６ｔｏｕｃｈｄｏｗｎ ０．５２３３

Ｗ６（ＫＰ２６０５２０）
Ｆ：ＡＡＡＴＣＧＴＧＧＡＧＣＡＡＡＣＡＣＴＴ
Ｒ：ＡＣＡＣＴＧＣＴＴＧＡＡＡＴＡＴＧＡＣＧＡＡ

５６ ４６ｔｏｕｃｈｄｏｗｎ ０．８８６９

Ｗ８（ＫＰ２６０５２１）
Ｆ：ＴＴＧＡＡＧＣＧＡＡＧＣＡＣＴＴＧＧＡ
Ｒ：ＡＧＣＡＡＣＧＡＡＡＡＧＡＡＡＣＡＣＡＧＡＧ

５６ ４６ｔｏｕｃｈｄｏｗｎ ０．２８７４

Ｗ３１（ＫＰ２６０５２３）
Ｆ：ＣＡＣＧＣＡＧＡＡＡＣＣＡＡＴＣＡＴＴＡＴＣ
Ｒ：ＡＧＣＣＡＡＡＣＴＣＡＡＴＧＡＣＧＡＡＣＡ

５６ ０．６８７０

Ｗ３３（ＫＰ２６０５２４）
Ｆ：ＣＣＴＴＣＧＣＧＴＡＣＡＴＴＴＧＣＡ
Ｒ：ＡＡＣＧＣＧＴＣＴＧＡＴＡＡＧＣＴＧＡＡ

５６ ０．２１０２

Ｗ８２（ＫＰ２６０５２８）
Ｆ：ＧＣＡＣＡＴＴＣＡＣＴＣＡＣＧＡＡＡＣＧ
Ｒ：ＴＴＧＣＡＣＡＣＧＡＡＡＴＧＣＡＴＣＡＴ

５６ ０．８１９５

Ｗ８３（ＫＰ２６０５２９）
Ｆ：ＡＡＡＧＡＣＴＣＡＧＣＧＴＴＴＴＴＧＣＡＧ
Ｒ：ＡＣＡＣＡＣＡＴＡＣＡＣＡＣＧＣＡＡＡＣＡ

５６ ０．７０２３

Ｗ１０７（ＫＰ２６０５３０）
Ｆ：ＴＴＴＣＣＴＧＴＴＧＴＴＴＧＴＣＧＴＴＴＴＣ
Ｒ：ＣＴＴＧＣＣＧＣＴＧＴＴＣＴＣＴＡＡＣＡＡ

５６ ０．７０３８

Ｗ１２６（ＫＰ２６０５３２）
Ｆ：ＧＧＡＣＧＧＧＴＴＧＧＣＴＧＡＴＧＴＡ
Ｒ：ＡＴＴＧＣＴＣＴＧＧＣＴＧＴＡＡＡＧＴＧＧ

５６ ０．５０８２

Ｗ１３２（ＫＰ２６０５３３）
Ｆ：ＴＴＴＧＣＧＴＧＡＡＣＡＡＡＡＧＴＣＡＧＡ
Ｒ：ＡＣＡＣＧＡＣＣＴＡＡＡＴＡＣＡＴＧＧＣＡ

５６ ０．２０５９

　　注：５６ ４６ｔｏｕｃｈｄｏｗｎ：指第一个循环５６℃，每一循环降低１℃，１０个循环降低到４７℃；然后４６℃退火３５个循环。
Ｎｏｔｅ：５６４６ｔｏｕｃｈｄｏｗｎ：５６℃ ｆｏｒｔｈｅｆｉｒｓｔｃｙｃｌｅ，ｔｈｅｎｒｅｄｕｃｅ１℃ ｐｅｒｃｙｃｌｅｔｏ４７℃；Ｆｉｎａｌｌｙ４６℃ ｆｏｒ３５ｃｙｃｌｅｓ．

２　结果与分析
通过１１对微卫星引物对５个刺槐叶瘿蚊种群

１２个样本量梯度共３００个个体的遗传多样性指数
进行统计分析（表２）。结果表明，样本量的大小与
平均等位基因数（Ｎａ）呈显著正相关，与有效等位基
因数（Ｎｅ）呈中度正相关，与观测杂合度（Ｈｏ）呈负相
关，而与期望杂合度（Ｈｅ）、Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数
（Ｈ）和多态信息含量（ＰＩＣ）没有明显相关性。当样
本量小于２５时，有效等位基因数（Ｎｅ）增幅明显，观
测杂合度（Ｈｏ）起伏变化较大，但当样本量大于 ３０
时，随着样本量的增加，上述两个指数增（降）幅度

平缓，因此，最适样本量应为２５ ３０，最适指数为期
望杂合度（Ｈｅ）、Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数（Ｈ）和多态

信息含量（ＰＩＣ）。
２．１　样本量对平均等位基因数（Ｎａ）和有效等位基
因数（Ｎｅ）的影响
　　经检测后的每个位点等位基因数在２ １０个
之间，有效等位基因数在１２８００ ５１６１３之间。
由图１可以看出平均等位基因数随着样本量的增加
显著增大，特别是当样本量小于２５时，５个种群的
平均等位基因数量陡增（表２），随后逐渐趋于平缓；
有效等位基因数则不同于平均等位基因数，当样本

量小于２５的时候，有效等位基因数随着样本量的增
加有轻微的上升趋势，当大于３０的时候，拟合曲线
非常平缓（图２），从５个种群的平均值来看（表２），
当样本量小于３０时，平均等位基因数量变动幅度明
显，但当样本量大于３０时，变化较小。
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表２　刺槐叶瘿蚊１１个微卫星位点的遗传多样性指数
Ｔａｂｌｅ２　Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｏｆ１１ＭｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｌｏｃｉｏｆＯ．ｒｏｂｉｎｉａｅ

样本量

Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ

平均等位

基因数Ｎａ
标准偏

差ＳＤ

平均有效

等位基因

数Ｎｅ

标准偏

差ＳＤ

平均

观测杂

合度Ｈｏ

标准偏

差ＳＤ

平均

期望杂

合度Ｈｅ

标准偏

差ＳＤ

Ｎｅｉ’ｓ遗传
多样性指

数Ｈ

标准偏

差ＳＤ
多态信息

含量ＰＩＣ
标准偏

差ＳＤ

５ ２．７３４６ ０．３０９４ ２．１３７２ ０．２８２５ ０．５６４４ ０．０７７４ ０．５２６５ ０．０５６３ ０．４９６３ ０．０３１６ ０．４５８６ ０．０６１０
１０ ３．０９８７ ０．３７３１ ２．３３９１ ０．２２５２ ０．５４５６ ０．０５４８ ０．５４１９ ０．０３４７ ０．５１４８ ０．０３３０ ０．４８５７ ０．０２１０
１５ ３．４０７７ ０．３２８０ ２．３２５３ ０．２３６０ ０．５３１９ ０．０５００ ０．５２９５ ０．０３３９ ０．５１１９ ０．０３２８ ０．４８３３ ０．０２５３
２０ ３．５７７８ ０．１９６４ ２．３９２８ ０．１５０９ ０．５２８６ ０．０６５５ ０．５２９９ ０．０３０１ ０．５１６６ ０．０２９３ ０．４９１２ ０．０２０６
２５ ３．７５５７ ０．１５８７ ２．４５２６ ０．１４８１ ０．５０８７ ０．０７６６ ０．５３０６ ０．０３４１ ０．５２００ ０．０３３５ ０．５００１ ０．０１１２
３０ ３．７９５７ ０．１６６１ ２．４５４５ ０．１１４５ ０．４９１８ ０．０７４５ ０．５２８２ ０．０２６１ ０．５１９４ ０．０２５７ ０．４９９７ ０．０１５２
３５ ３．９１６１ ０．３１８９ ２．４３３４ ０．１１９０ ０．４８９４ ０．０７４０ ０．５２５３ ０．０２９４ ０．５１７８ ０．０２９０ ０．４９９４ ０．０１６８
４０ ３．９３４３ ０．３２１０ ２．３７５８ ０．１５１０ ０．４８３１ ０．０６７４ ０．５１５８ ０．０３１３ ０．５０９３ ０．０３０９ ０．４９３１ ０．０１６４
４５ ４．１７１８ ０．４２２３ ２．４４６９ ０．１９２５ ０．４７８０ ０．０６８６ ０．５２０９ ０．０３７８ ０．５１５１ ０．０３７４ ０．５０２８ ０．０２６９
５０ ４．３０８２ ０．４２４９ ２．４８５９ ０．２２５６ ０．４６９４ ０．０６６９ ０．５２３５ ０．０４３４ ０．５１８３ ０．０４２９ ０．５０８５ ０．０３３３
５５ ４．３５０４ ０．４５５６ ２．５２２４ ０．２４４４ ０．４６７０ ０．０６４８ ０．５２３５ ０．０４５７ ０．５１８７ ０．０４５３ ０．５１０３ ０．０３７０
６０ ４．３８８６ ０．４９４２ ２．５３１７ ０．２７７７ ０．４６１９ ０．０６４０ ０．５２０４ ０．０４９４ ０．５１６０ ０．０４９１ ０．５０９５ ０．０３７８

　　Ｎｏｔｅ：Ｎａ：Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓｐｅｒｌｏｃｕｓ；ＳＤ：Ｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎ；Ｎｅ：Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｐｅｒｌｏｃｉ；Ｈｏ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｒｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；Ｈｅ：Ｅｘｐｅｃ
ｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；Ｈ：Ｎｅｉ＇ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；ＰＩＣ：Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ．

图１　样本量与平均等位基因数（Ｎａ）之间的相互关系

Ｆｉｇ．１　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｓａｍｐｌｅｓｉｚｅａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅ（Ｎａ）

图２　样本量与有效等位基因数（Ｎｅ）之间的相互关系

Ｆｉｇ．１　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｓａｍｐｌｅｓｉｚｅａｎｄｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒ

ｏｆａｌｌｅｌｅ（Ｎｅ）

２．２　样本量对观测杂合度（Ｈｏ）、期望杂合度
（Ｈｅ）、Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数（Ｈ）和多态信息含量
（ＰＩＣ）的影响
　　分析结果显示，样本量的大小与观测杂合度（图

３）呈负相关，而与期望杂合度（图４）、Ｎｅｉ’ｓ遗传多
样性指数（图５）和多态信息含量（图６）没有显著相
关性。当样本量在５ ２５之间时，观测杂合度和期
望杂合度变动幅度分别为００５５７和００１５４，当样
本量大于３０时，随着样本量增大，观测杂合度缓慢
降低，而期望杂合度变化不大，从５个种群平均期望
杂合度来看，随着样本量的增大，变化幅度小于

００１。Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数也是同样的情况，当样
本量大于３０时，随着样本量增大，该指数基本不变，
５个种群平均Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数增幅同样小于
００１。多态信息含量随着样本量的增加变化不明
显，从５个种群平均多态信息含量来看，当样本量为
５时，ＰＩＣ＝０４５８６，大于５时，在０４８３３ ０５１０３
之间变化，当样本量大于３０时，增幅小于００２，没有
出现大的波动。

图３　样本量与观测杂合度（Ｈｏ）之间的相互关系

Ｆｉｇ．３　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｓａｍｐｌｅｓｉｚｅａｎｄｏｂｓｅｒｖｅｄ

ｈｅｒｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ（Ｈｏ）
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图４　样本量与期望杂合度（Ｈｅ）之间的相互关系

Ｆｉｇ．４　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｓａｍｐｌｅｓｉｚｅａｎｄｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ（Ｈｅ）

图５　样本量与Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数（Ｈ）之间的相互关系

Ｆｉｇ．５　ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｓａｍｐｌｅｓｉｚｅａｎｄＮｅｉ＇ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｈ）

图６　样本量与多态信息含量（ＰＩＣ）之间的相互关系

Ｆｉｇ．６　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｓａｍｐｌｅｓｉｚｅａｎｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ（ＰＩＣ）

３　讨论
本研究探讨了我国刺槐叶瘿蚊５个种群样本量

与遗传多样性指数之间的相关性，在１１对微卫星引
物的统计分析中表明，样本量的大小与平均等位基

因数、有效等位基因数和观测杂合度呈现一定的相

关性，而与期望杂合度、Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数没有
明显相关性，该结论与前人结果一致［１８，２５－２８］。等位

基因数随着样本量的增加而增加，这反映了该种群

的遗传多样性并揭示了许多稀有基因的存在。另

外，随着样本量的增加，最初有效等位基因数增加，

之后略微下降，最终呈平稳状态，出现平台期，并且

稀有基因也被检测出来。观测杂合度决定了两个等

位基因在随机样本中不相同的概率，而期望杂合度

主要反映了在一定种群中优势等位基因所占的分布

频率。Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数基本不受样本量大小
的影响，并且它更加倾向于等位基因的分布频率而

非个数。本研究通过微卫星 ＤＮＡ标记对刺槐叶瘿
蚊遗传多样性研究，同样发现期望杂合度和 Ｎｅｉ’ｓ
遗传多样性指数基本不受样本量的影响，几乎稳定

不变，所以最适遗传多样性指数为期望杂合度和

Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数。
此外，本研究增加了多态信息含量（ＰＩＣ）指数

分析，并且认为ＰＩＣ也是刺槐叶瘿蚊微卫星ＤＮＡ标
记研究中的最适指数。ＰＩＣ常用来衡量基因变异程
度，是分析种群遗传分化程度的重要指数。根据

Ｂｏｔｓｔｅｉｎ［２９］，当ＰＩＣ值 ＞０５时，表明该位点为高度
多态性；当０２５＜ＰＩＣ＜０５时，表明中度多态性；当
ＰＩＣ＜０２５时，则为低度多态性。理想的多态性位
点应具有较大的多态信息含量，较低的遗传相似性

和较高的特异性。在本研究中，５个种群的平均ＰＩＣ
值在０４５８６ ０５１０３之间，表明１１个位点具有中
度到高度的多态性，且当样本量大于３０时，增幅小
于００２，样本量的大小与多态信息含量的相关性并
不明显，这可能是因为样本量越大，虽然检出的等位

基因数量越大，但与基因变异程度无直接关系。采

用微卫星标记开展种群遗传多样性研究中，最小样

本量在不同的类群中得出的结果也存在一定的差

异，在棉铃虫微卫星多样性研究中表明，当样本量大

于１５时，遗传多样性与样本量之间没有显著相关
性［２５］。分析缢蛏的遗传多样性指数和样本量相关

性结果表明，当样本量小于２０时，样本量对杂合度
和Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数呈显著相关；当样本量大
于３０时，则趋于稳定［２２］。关于鸡的样本量与遗传

多样性指数相关性研究中，最适指数为期望杂合度，

最适样本量为２０ ２５［２０］。在蝗虫的遗传多样性分
析中，最适样本量为３０ ５０之间 ［１８］。本研究对５
个种群刺槐叶瘿蚊不同样本量的遗传多样性指数进

行统计分析，最终认为在运用微卫星标记研究刺槐

叶瘿蚊种群遗传多样性时，最适样本量应为 ２５
３０，这与尚兴朴等的结论（最小样本量为２０）稍有差
异，可能是因为基于一个种群所得出的数据偶然性

较大，不具有代表性，此外，对于期望杂合度和Ｎｅｉ’ｓ
遗传多样性指数而言，样本量的差异并没有表现出

２２１
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对其具有明显的影响。同时本研究增加了多态信息

含量（ＰＩＣ）指数分析，研究结论更为可靠，进一步验
证了该类群的在运用微卫星标记研究中的最适样本

量和最适分析指数。另外，从上述拟合曲线可以看

出，在采用微卫星标记开展刺槐叶瘿蚊种群遗传多

样性研究中，样本量在２０、２５、３０…时，有些指数的
曲线变化不明显，如多态信息含量、期望杂合度和

Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数，但对于观测杂合度而言，当
样本量大于３０时，虽然表现出较为平缓的变化趋势
（图３），但是从５个种群的平均观测杂合度来看（表
２），观测杂合度仍然处于下降趋势，这可能是因为样
本量越大，随机抽取的２个样本等位基因不相同的
概率就越小，观测杂合度也就越小。因此与期望杂

合度不同，观测杂合度受样本量大小的变化而出现

明显差异，在遗传多样性探讨中需要慎重。

４　结论
本研究通过利用１１对微卫星引物对我国刺槐

叶瘿蚊５个种群样本量与遗传多样性指数之间进行
了研究，结果表明，样本量的大小与平均等位基因数

（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）和观测杂合度（Ｈｏ）呈
现一定的相关性，而与期望杂合度（Ｈｅ）、Ｎｅｉ’ｓ遗传
多样性指数（Ｈ）和多态信息含量（ＰＩＣ）没有明显相
关性；在利用微卫星ＤＮＡ标记对我国刺槐叶瘿蚊种
群的遗传多样性研究中，选取的最适样本量应为２５
３０，分析的最适遗传多样性指数为期望杂合度

（Ｈｅ）、Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数（Ｈ）和多态信息含量
（ＰＩＣ）。该结论将有助于其他入侵种群遗传结构的
研究，同时在样本量选取方面也为其他双翅目昆虫

的遗传多样性研究提供参考。
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群体遗传多样性指标的影响［Ｊ］．中国畜牧杂志，２００７，４３

（１）：６－９．

［２１］李　鸥，赵莹莹，郭　娜，等．草鱼种群ＳＳＲ分析中样本量及
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标记数量对遗传多度的影响［Ｊ］．动物学研究，２００９，３０（２）：

１２１－１３０．

［２２］牛东红，陈　慧，林国文，等．缢蛏群体微卫星分析中样本量

对遗传多样性指标的影响［Ｊ］．海洋科学进展，２０１０，２８（４）：

２０３－２０８．

［２３］尚兴朴，赵文霞，淮稳霞，等．刺槐叶瘿蚊群体微卫星分析中

样本量对遗传多样性指标的影响［Ｊ］．植物检疫，２０１６，３０

（１）：３２－３５．

［２４］周志湘，万方浩，张桂芬，等．烟粉虱基因组ＤＮＡ快速提取方

法［Ｊ］．植物保护，２００７，３３（５）：１３１－１３３．

［２５］吉亚杰．我国棉铃虫主要种群的遗传结构、种群动态和相互关

系的初步研究［Ｄ］．北京：中国科学院研究生院，２００３．

［２６］ＳｕｎＭ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅ，ｍａｔｉｎｇｓｙｓｔｅｍ，ａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

ｏｒｉｇｉｎｏｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎＳｐｉｒａｎｔｈｅｓｓｉｎｅｎｓｉｓａｎｄＳ．Ｈｏｎｇｋｏｎ

ｇｅｎｓｉｓ［Ｊ］．ＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎＢｉｏｌｏｇｙ，１９９６，１０（３）：７８５－７９５．

［２７］ＳｃｈｍｉｄｔＫ，ＪｅｎｓｅｎＫ．ＧｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄＡＦＬＰｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆ

ｒｅｍｎａｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅｒａｒｅｐｌａｎｔＰｅｄｉｃｕｌａｒｉｓｐａｌｕｓｔｒｉｓ（Ｓｃｒｏ

ｐｈｕｌａｒｉａｃｅａｅ）ａｎｄｉｔｓｒｅｌａｔｉｏｎｔｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅａｎｄｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ［Ｊ］．ＡｍｅｒｉｃａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｏｔａｎｙ，２０００，８７（５）：６７８

－６８９．

［２８］ＰａｓｃｈｋｅＭ，ＡｂｓＣ，ＳｃｈｍｉｄＢ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｚｅａｎｄｐｏｌ

ｌｅｎｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｎｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｓｕｃｃｅｓｓａｎｄｏｆｆｓｐｒｉｎｇｓｉｚｅｉｎｔｈｅｎａｒｒｏｗ

ｅｎｄｅｍｉｃＣｏｃｈｌｅａｒｉａｂａｖａｒｉｃａ（Ｂｒａｓｓｉｃａｃｅａｅ）［Ｊ］．ＡｍｅｒｉｃａｎＪｏｕｒ

ｎａｌｏｆＢｏｔａｎｙ，２００２，８９（８），１２５０－１２５９．

［２９］ＢｏｔｓｔｉｅｉｎＤ，ＷｈｉｔｅＲＬ，ＳｋｏｌｎｉｃｋＭ．ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆａｇｅ

ｎｅｔｉｃｌｉｎｋａｇｅｍａｐｉｎｍａｎｕｓｉｎｇｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒ

ｐｈｉｓｍｓ［Ｊ］．ＡｍｅｒｉｃａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｕｍａｎＧｅｎｅｔｉｃｓ，１９８０，３２（３）：

３１４－３３１．
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