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摘要:【目的】松墨天牛是松材线虫病的主要传播媒介，研究其种群遗传多样性与遗传结构特征，有助于厘清该物种在区域

内的种群历史动态和预测扩散路径。【方法】采用 10个松墨天牛的多态性微卫星位点，对广西壮族自治区范围内 12个地

理种群的 320头松墨天牛样本进行分子标记，分析其种群遗传多样性与遗传结构。【结果】（1）广西松墨天牛种群总体遗

传多样性处于中等水平（Na = 5.00，He = 0.522），但种群间存在显著遗传分化（Fst = 0.095，P < 0.05），部分种群表现出较

高的近交特征，如柳州（LZ）种群（F = 0.39）。（2）种群遗传多样性与年平均气温、最冷月平均气温以及平均日照时数具有

显著负相关性，与采样点的平均温差具有显著正相关性。（3）分子方差分析表明广西松墨天牛 90.47% 的遗传变异存在于

种群内部，9.53% 的遗传变异存在于种群间。（4）共祖先系数分析与遗传聚类分析总体格局一致（K = 3）；遗传聚类分析

进一步将 12个供试种群划分为桂北、桂南、桂东 3个地理类群。【结论】广西松墨天牛的遗传格局可能受到地理隔离、生

态异质性以及人为介导扩散的多重驱动，该结果为理解松墨天牛的区域扩散机制提供了关键信息。
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Abstract: [Objective] Monochamus  alternatus  is  the  primary  vector  of  pine  wilt  disease.  Clarifying  the
population genetic diversity and genetic structure characteristics of this species is crucial for understanding
its  demographic  history  and  predicting  its  dispersal  routes  in  regional  scale.  [Method]  Using  10
polymorphic microsatellite loci of M. alternatus, 320 individuals collected from 12 geographical populations
in Guangxi Zhuang Autonomous Region were genotyped to analyze population genetic diversity and genetic
structure.  [Result]  (1)  The  overall  genetic  diversity  of M.  alternatus  populations  in  Guangxi  was  at  a
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moderate  level  (Na  =  5.00,  He  =  0.522).  However,  significant  genetic  differentiation  existed  among
populations  (Fst  =  0.095, P  <  0.05),  and  several  populations  exhibited  obvious  inbreeding  characteristics,
such as the Liuzhou (LZ) population (F = 0.39). (2) The genetic diversity of the population has a significant
negative correlation with the annual average temperature, the average temperature of the coldest month, and
the average duration of sunshine. It also has a significant positive correlation with the average temperature
difference  at  the  sampling  sites.  (3)  Analysis  of  molecular  variance  revealed  that  90.47%  of  the  genetic
variation  in M.  alternatus  from  Guangxi  occurred  within  populations,  while  only  9.53%  was  distributed
among populations. (4) The coancestry coefficient analysis was overall consistent with the genetic clustering
analysis  at  the  optimal  clustering  value  of K = 3.  Genetic  clustering  analysis  further  divided the  12 tested
populations  into  three  geographical  groups  corresponding  to  northern,  southern  and  eastern  Guangxi.
[Conclusion]  The  genetic  pattern  of  M.  alternatus  in  Guangxi  may  be  jointly  driven  by  geographical
isolation, ecological heterogeneity and human-mediated dispersal.  These findings provide key insights into
understanding the regional dispersal mechanism of M. alternatus.
Key words: Monochamus alternatus; microsatellite; genetic diversity; genetic structure; molecular marker

松墨天牛（Monochamus alternatus）是危害松科

（Pinaceae）植物的蛀干害虫，也是松材线虫病（pine
wilt disease，PWD）传播的关键媒介昆虫之一[1]。松

墨天牛幼虫主要取食松树韧皮部与木质部组织，对

寄主植物造成严重损害[2−3]。松墨天牛的生活史与松

材线虫（Bursaphelenchus xylophilus）的传播过程密切

相关，是松材线虫病流行的重要生物学基础[4]。成虫

羽化后在健康松树上补充营养时，随即将携带的松

材线虫传播至树体内[5]。松墨天牛在我国广泛分布

于两广、江浙等多省（自治区、特别行政区），且种群

适生区呈现明显北扩趋势；国外主要分布于日本、韩

国、朝鲜、俄罗斯远东及越南北部区域[6−7]。此外，松

墨天牛成虫自然扩散能力有限，多数个体飞行距离

通常不超过 3 000 m[8]。该物种的空间传播格局受多

因素框架调控，其中人为活动是远距离传播的主要

驱动因素[9]。

作为关键传播媒介之一，松墨天牛的种群遗传

多样性研究对于理解松材线虫病的扩散机制和制定

有效防控策略具有重要意义。分子遗传学研究有助

于揭示松墨天牛的种群动态、进化轨迹及适应机制，

为害虫综合治理提供理论依据[10]。基于线粒体 DNA
与微卫星等分子工具，对松墨天牛的种群遗传结构

研究已取得一定进展。早期研究中，Kawai等[9]利用

线粒体 DNA和微卫星标记的联合分析发现，松墨天

牛在日本、韩国与中国大陆不同地理种群间存在显

著的种群遗传分化，基因交流有限。近年来，Qi等[11]

研究了中国秦岭至大巴山这一关键生态过渡带的松

墨天牛遗传结构，发现当地种群可划分为 3个相对

独立的谱系地理集群。上述研究均提及地理隔离和

区域生态环境差异可能影响着松墨天牛的遗传格局，

并为评估其扩散风险提供了重要依据。

广西壮族自治区地处亚热带向热带过渡地带，

复杂的地形地貌及气候异质性可能促进了松墨天牛

的种群隔离与遗传分化[12−14]。前期研究[15]已基于线

粒体细胞色素 c氧化酶亚基 I基因（COI 基因）对该

地区的松墨天牛遗传多样性进行了初步分析，但是

单一分子标记方法难以全面概括遗传结构特征。微

卫星是广泛分布于真核生物基因组中的短串联重复

基序[16]，具有高度多态性和共显性等特点，属于种群

遗传学研究中信息量较高的分子标记 [17−18]。因此，

本研究采用微卫星基因分型技术，分析广西松墨天

牛种群的遗传多样性及种群结构。鉴于广西复杂的

地形地貌与频繁的人为活动，推测该区域松墨天牛

可能呈现较为复杂的遗传格局。研究结果可为揭示

松墨天牛种群遗传结构及其驱动因素提供科学依据，

并为松材线虫病检测预警与精准防控提供重要参考。

 1   材料与方法

 1.1    试验昆虫

本研究所用松墨天牛成虫样本于 2022—2023
年间采集于广西壮族自治区 11个市辖区,覆盖广西

西部、南部、中部、东北部及东部地区，基本反映了

广西松墨天牛主要分布区的空间格局（图 1）。采样

点位于马尾松（Pinus massoniana）纯林内，各采样点

均设置在远离林缘的林分中。采用悬挂松墨天牛引

诱剂（杭州费洛蒙生物科技有限公司）的方式进行诱

捕。采集到的成虫个体分别置入 10 mL塑料冷冻管

中，加入 5 mL无水乙醇浸没保存，并立即置于液氮

中暂存。样品带回实验室后，转移至−80 ℃ 超低温

冰箱长期保存，共采集松墨天牛成虫 320头。
 1.2    DNA 的提取

在无菌条件下，取单头松墨天牛成虫胸部肌肉
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组织，于液氮中使用研钵和研杵充分研磨后，转移

至 1.5 mL 离心管中。采用 EasyPure®基因组 DNA

提取试剂盒（北京全式金生物技术有限公司）提取样

品基因组 DNA。采用超微量分光光度计（UL-5000，

上海美析仪器有限公司）检测 DNA的纯度及质量浓

度，将质量合格的 DNA样品于−20 ℃ 保存备用，共

计提取 320份松墨天牛 DNA样本。

 1.3    微卫星位点扩增与基因分型

基于前期建立的限制性酶切位点相关 DNA测

序技术，筛选获得 10个扩增稳定的松墨天牛微卫星

位点，命名为 MonA ~ MonJ（表 1）[19]。PCR反应体

系为 2 × 热启动 PCR预混液 25.0 μL（上海生工生物

工程股份有限公司），1.0 μmol/L浓度的正反引物各

1.0  μL， 100  ng/μL质量浓度的模板 DNA  1.0  μL，

dd H2O补足至 50.0 μL。PCR反应程序为 95.0 ℃ 预

变性 3 min；95 ℃ 变性 15 s，52 ℃ 退火 15 s，72 ℃

延伸 10 s，循环 30次；72 ℃ 终延伸 5 min。扩增产

物经 2.0% 琼脂糖凝胶电泳质检合格后，送至上海生
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图 1    样本采集地点

Fig. 1    Sample collection locations

 

表 1    10对微卫星引物

Tab. 1    10 pairs of microsatellite primers

位点名 基序 正向引物 反向引物 长度/bp

MonA （AGT）6 TTTCCTTCTGATAAAACCGTTCA GGTGATGTTTCATGATATAATAACGTA 198

MonB （GT）6 TCGTGATTGAATGAAGTTATTAATTG AATCGGTTGAAACGTAACGC 202

MonC （TG）8 TCTCCCCACGTCGTAATGAT TGTGTGCGTACAACTCGACA 209

MonD （TA）6 CAAATCGTTATTCGGGCCTA CATTCGTTGTATACCGATGACA 231

MonE （TAA）9 TCAAAGGCCTTGATATCGACTT GGTGGCCTACCAACGTAAGA 137

MonF （GAA）6 TCACCAGTACAAGCACCGAC GCACCTCTGGAGACGGTTAG 112

MonG （TAA）9 TGCGTATTTTCAATATTTTGTGC TGTTTATTACTTCTTTTTGTGATGAAA 154

MonH （ATA）6 TGTGTCAGAAATTTGAAGCATT ACATCTCACTATGGGGTCGG 113

MonI （TC）11 TGGACAGCATTGTTGCTACC CAATACTGCGGCTGAGCATA 136

MonJ （GA）12 CGCGACAGAATTCCTTCTACTT TTCCTGCAACTTTCCCATTC 215

注：引自文献[19]。
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工生物工程有限公司进行毛细管电泳检测与基因分

型，后对位点数据进行人工校对。

 1.4    遗传多样性分析

毛细管电泳获得的峰值数据按 GeneAlex ver.
6.5软件要求格式录入 Excel，后续所需格式转换通

过 GeneAlex  ver.  6.5插件完成 [20]。利用 GeneAlex
ver. 6.5计算遗传多样性指数，包括等位基因数（Na）、
有效等位基因数（Ne）、Shannon信息指数（I）、观察

杂合度（Ho）、期望杂合度（He）及近交系数（F）。采

用 R 4.2.2软件的 pegas包分析各种群的哈迪−温伯

格平衡（Hardy-Weinberg Law，HWE）[21]。从国家气

象科学数据中心（data.cma.cn）获取采样点环境因子

数据，包括年平均气温、最冷月平均气温、最热月平

均气温、平均温差、年平均降水量、相对湿度、年日

照时数、年平均风速。采用 Python计算遗传多样性

指标与环境因子的 Pearson相关系数以及 Spearman
秩相关系数，并绘制相关性热图。

 1.5    遗传结构分析

采 用 Arlequin  ver.  3.5进 行 分 子 方 差 分 析

（AMOVA），采用 IBM SPSS  ver.  26.0进行独立样

本 t 检验（Student’s  t）[22]。利用 R ver.  4.2.2软件的

hierfstat包计算遗传分化系数及遗传距离（Fst）[23]。
基于 Rver.4.2.2中 LEA程序包的非负矩阵分解算法

估算个体 间共祖先系数；依据最小交叉熵原则确定

最优祖先种群数 （K 值 ）。种群间遗传距离使用

hierfstat计算，经轮廓系数法确定最优聚类数后，进

行 Ward最小方差聚类（ward.D2法）[24]。采用 R ver.

4.2.2的 geosphere包计算种群间地理距离，利用

stats包进行遗传距离与地理距离间的 Spearman 秩
相关分析。采用 R ver. 4.2.2的 poppr包进行种群间

主成分判别分析（discriminant  analysis  of  principal
components，DAPC），以表征种群间遗传分化模式。

遗传聚类关系使用 R ver. 4.2.2的 ggtree包进行可视

化[25]，最终组合图件在 Adobe Illustrator 2021软件中

完成。

 2   结果与分析

 2.1    微卫星位点检测与种群遗传多样性分析

研究结果表明，广西 12个松墨天牛种群在微卫

星位点上表现出中等水平的遗传多样性，不同种群

间各遗传多样性参数存在显著差异（P < 0.05）（表 2）。
等位基因数（Na）为 3 ~ 7，其中三江县（SJ）种群最高，

崇左市（CZ）种群最低，平均值为 5。有效等位基因

数（Ne）在 SJ种群最高、钦州市（QZ）种群最低，平均

值为 2.6；Shannon信息指数（I）同样在 SJ种群最高、

CZ种群最低，平均值为 1.05。观察杂合度（Ho）为
0.33 ~ 0.48，平均值为 0.40；期望杂合度（He）为 0.40 ~
0.63，平均值为 0.52。多数种群的 Ho低于 He，例如

LZ种群的 Ho（0.33）低于其 He（0.60）。近交系数（F）
大多为正值，其中柳州市（LZ）种群最高（F = 0.39），
CZ种群最低。

 2.2    种群遗传多样性与环境因子的相关性分析

遗传多样性与采样点的环境因子相关性分析表

明，广西松墨天牛部分遗传多样性与环境因子存在

 

表 2    松墨天牛 12个地理种群遗传多样性统计值

Tab. 2    Genetic diversity statistics of 12 geographical populations of Monochamus alternatus

种群名 Na Ne I Ho He uHe F

GL 6.00a 2.64a 1.15a 0.41a 0.56a* 0.57a 0.27a

QZ 4.00b 1.89b 0.73b* 0.37a 0.39b* 0.40b* 0.16b

BS 4.00b 1.96b 0.86b 0.34a 0.43b* 0.44b 0.19b

CZ 3.00c* 1.88b* 0.73b* 0.35a 0.40b* 0.44b 0.08c*

GG 5.00ab 2.54a 0.98ab 0.40a 0.48ab 0.50ab 0.20ab

HC 5.00ab 2.59a 1.13a 0.48a 0.56a 0.57a 0.15b

HZ 5.00ab 3.06a 1.17a 0.46a 0.56a 0.58a 0.23ab

LZ 6.00a 2.86a 1.21a 0.33a 0.60a 0.60a 0.39a*

SJ 7.00a* 3.56a* 1.35a* 0.47a 0.63a* 0.64a* 0.22ab

NN 5.00ab 2.52a 1.02ab 0.41a 0.52ab 0.54ab 0.21ab

WZ 6.00a 3.16a 1.20a 0.43a 0.59a 0.60a 0.26ab

YL 4.00b 2.88a 1.01ab 0.42a 0.53ab 0.55ab 0.22ab

平均值 5 2.63 1.05 0.40 0.52 0.54 0.22

注：Na为等位基因数，Ne为有效等位基因数，I为Shannon信息指数，Ho为观察杂合度，He为期望杂合度，uHe为无偏期望杂合度，F为近交系数。*
表示该种群与总体均值存在显著差异（P < 0.05）。同列不同小写字母表示差异显著（P < 0.05），相同字母表示差异不显著（P > 0.05）。下同。
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着显著相关性（P < 0.05）（图 2）。其中，Na、I、He以
及 uHe与采样点的年平均气温、最冷月平均气温以

及平均日照时数均呈显著负相关，即年平均气温、最

冷月平均气温以及平均日照时数越低，松墨天牛的

遗传多样性指数越高。相反，Na、I、He以及 uHe与
采样点的平均温差呈显著正相关，即年平均温差越

大，种群遗传多样性水平越高。

 2.3    哈迪−温伯格平衡检验

哈迪−温伯格平衡（HWE）检验结果显示，不同

种群及位点间的遗传结构存在显著异质性（图 3）。
其中，MonD位点在 9个种群中显著偏离 HWE（P <
0.05），表明该位点可能受自然选择或高突变率影响。

相比之下，MonB位点在所有种群中均严格符合

HWE（P = 1），表明该位点遗传平衡状态较稳定。在

种群水平上，LZ种群中有 8个位点偏离 HWE（P <

0.05），表明 LZ种群的遗传结构较其他种群更为复杂。

 2.4    种群间的遗传分化

分子方差分析（AMOVA）显示，松墨天牛总遗

传变异中，9.527% 来源于种群间，90.473% 来源于

种群内（表 3）。种群间遗传分化系数（Fst）显示，不

同种群间遗传分化程度存在差异（表 4）。具体而言，

BS种群与 QZ种群间的分化系数最高，表明二者遗

传分化程度较为明显；而 HC种群与 SJ种群间的分

化系数较低，表明其遗传相似性较高。不同地理种

群间存在遗传距离差异，总体呈现中等程度的遗传

分化（表 5）。其中，WZ与 YL种群间遗传距离最小，

GG与 CZ种群间遗传距离最大。此外，QZ种群与

GG、YL等种群的遗传距离普遍较高。遗传距离与

地理距离的相关性分析表明，12个地理种群的遗传

距离与地理距离存在显著的弱正相关关系（r = 0.283，
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图 2    松墨天牛遗传多样性与环境因子的相关性分析

Fig. 2    Correlation analysis between genetic diversity and environmental factors of Monochamus alternatus
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图 3    松墨天牛 12个地理种群的 Hardy-Weinberg平衡检测

Fig. 3    Hardy-Weinberg equilibrium detection of 12 geographical populations of the M. alternatus
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P = 0.013），表明随着地理距离增加，种群间遗传差

异有增大的趋势。

 2.5    主成分判别分析

主成分判别分析（DAPC）结果表明，广西松墨天

牛种群在空间分布上均存在重叠，表明了大部分种

群间存在基因交流现象（图 4）。其中，YL、GG、SJ
及 HZ种群的样本在遗传结构上表现出相对主体群

居的偏离趋势，划分为 4个遗传分支。进一步分析

 

表 3    基于微卫星的 AMOVA分析

Tab. 3    AMOVA analysis based on microsatellites

变异来源 自由度 平方和 变异组成 变异百分比/% 固定系数

种群间 11 87.193 0.210 9.527

0.095种群内 331 659.769 1.993 90.473

全部 342 746.962 2.203 100.000

 

表 4    松墨天牛 12个地理种群遗传分化系数（左下）和基因流量（右上）统计值

Tab. 4    Statistical values of genetic differentiation coefficient (lower left) and gene flow (upper right) of 12 geographical
populations of M. alternatus

种群名 GL QZ BS CZ GG HC HZ LZ SJ NN WZ YL

GL 1.37 1.17 1.57 1.10 2.76 1.94 2.81 2.94 2.17 2.30 1.46

QZ 0.15 0.87 2.11 0.92 1.70 1.24 2.06 1.68 2.36 1.63 1.06

BS 0.18 0.22 1.28 1.21 2.36 1.83 2.12 2.72 1.98 1.98 1.26

CZ 0.14 0.11 0.16 1.0 2.39 1.59 3.73 2.30 4.63 1.96 1.14

GG 0.19 0.21 0.17 0.20 1.64 1.75 1.73 2.04 1.35 2.26 1.88

HC 0.08 0.13 0.10 0.10 0.13 4.51 7.67 10.60 5.55 8.08 3.02

HZ 0.11 0.17 0.12 0.14 0.13 0.05 4.84 4.91 2.55 10.38 4.19

LZ 0.08 0.11 0.11 0.06 0.13 0.03 0.05 6.73 5.36 8.00 3.30

SJ 0.08 0.13 0.08 0.10 0.11 0.02 0.05 0.040 4.89 7.30 2.75

NN 0.10 0.10 0.11 0.05 0.16 0.04 0.09 0.05 0.05 3.59 1.82

WZ 0.10 0.13 0.11 0.11 0.10 0.03 0.02 0.03 0.03 0.07 7.36

YL 0.15 0.19 0.17 0.18 0.12 0.08 0.06 0.07 0.08 0.12 0.03

 

表 5    12个地理种群的遗传距离（左下）与地理距离（右上）统计值

Tab. 5    The statistical values of genetic distance (lower left) and geographical distance (upper right)
for 12 geographical populations

种群名 GL QZ BS CZ GG HC HZ LZ SJ NN WZ YL

GL 416.9 464.2 435.3 235.4 185.3 160.4 131.8 108.1 307.8 193.1 284.2

QZ 0.12 321.6 155.0 212.6 291.1 411.6 290.8 460.9 124.2 345.2 233.2

BS 0.23 0.33 170.7 413.2 280.2 560.5 353.7 429.8 265.1 525.7 476.2

CZ 0.19 0.11 0.25 301.0 262.4 483.9 304.8 442.2 146.5 431.3 349.2

GG 0.31 0.31 0.22 0.39 206.5 199.1 147.0 313.5 156.4 134.5 72.9

HC 0.09 0.20 0.13 0.20 0.27 290.2 82.0 180.5 167.0 272.6 279.2

HZ 0.20 0.27 0.22 0.34 0.24 0.17 209.5 268.3 338.3 74.2 204.1

LZ 0.10 0.13 0.17 0.12 0.27 0.10 0.16 175.2 176.8 191.4 215.6

SJ 0.10 0.23 0.11 0.25 0.20 0.08 0.17 0.13 340.0 298.0 373.3

NN 0.14 0.11 0.16 0.09 0.34 0.12 0.28 0.12 0.15 284.9 212.5

WZ 0.15 0.21 0.19 0.26 0.15 0.09 0.08 0.10 0.12 0.20 130.0

YL 0.31 0.32 0.36 0.44 0.19 0.24 0.16 0.20 0.28 0.38 0.09

注：地理距离单位为km。
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发现，HZ种群的松墨天牛与整体的重叠部分偏离程

度较大，表明该种群存在着遗传分化现象。

 2.6    种群遗传结构分析

共祖先系数分析结果表明，当 K = 3时种群分组

最为适宜（图 5A）。祖源分析显示，大多数种群的样

本个体间杂合程度存在显著差异，表明遗传分化明显

（图 5B）。相比之下，QZ、BS、CZ和 GG区域的样本

杂合度水平较低。除 QZ区域（蓝色成分占主导）与

GG和 BS区域（红色成分占主导）表现出清晰的分

化外，其余区域间未观察到明显的聚类格局。

采用平均轮廓系数法确定最优聚类参数（K = 3），
并构建松墨天牛地理种群的 Upgma系统发育树

（图 6A）。系统发育分析表明，12个地理种群可划分

为 3个主要分支（图 6B）：SJ、HC、GL、LZ和 BS种

群聚为分支 I，NN、CZ和 QZ种群归为分支 II，WZ、
HZ、YL和 GG种群聚合构成分支 III。结合地理分

布可知，分支 I主要对应桂北地区，分支 II主要对应

桂南地区，分支 III主要对应桂东地区。

 

SJ
HC
GL
LZ
BS
NN
CZ
QZ
WZ
HZ
YL
GG

黑色虚线表示种群与主体的分化。

图 4    松墨天牛 12个地理种群的 DAPC分析

Fig. 4    DAPC analysis of 12 geographical populations of the M. alternatus
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图 5    松墨天牛 12个地理种群的遗传结构分析

Fig. 5    Genetic structure analysis of 12 geographical populations of M. alternatus
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 3   讨　　论

本研究采用微卫星标记对采集自中国广西 12
个采样点的 320头松墨天牛进行基因分型，旨在探

究其遗传多样性水平和遗传格局。在松墨天牛遗传

多样性研究方面，Shoda-Kagaya等[26]利用微卫星标

记对日本多个地点的松墨天牛种群遗传多样性进行

了研究，结果显示观察杂合度（Ho）平均值为 0.364，
表明其遗传多样性处于中等水平。Han等 [27]采用

SNP重测序标记分析了中国顺昌市的松墨天牛种群，

发现多个采样点的期望杂合度（He）值介于 0.202 ~
0.238之间，表明其遗传多样性相对较低。与上述研

究相比，广西松墨天牛与日本种群类似，总体呈现中

等遗传多样性水平。因此，可推测区域松墨天牛整

体保留了较为丰富的遗传变异，有助于该物种提升

种群的环境适应能力，有利于种群维持与延续。

生态环境异质性可通过推动种群积累特异性遗

传变异来加剧分化，尤其是植被类型与气候条件的

差异[28]。Gao等[29]证实，月平均气温、最冷月平均气

温和最暖季度平均气温影响了松墨天牛潜在分布，

而本研究也发现了温度变化可显著影响其遗传多样

性。结合胡蓉等[30]研究，低温可致松墨天牛寿命缩

短，从而抑制其自然扩散，间接提升种群遗传多样性。

综上所述，广西松墨天牛遗传多样性存在地域差异，

而温度相关气候因子是调控其遗传多样性的重要环

境因素。

AMOVA分析显示，松墨天牛的遗传分化主要

存在于种群内部，90.473% 的总变异归因于种群内

差异，而种群间分化仅占 9.527%，这种高水平的种

群内变异可能源于物种较强的扩散能力与繁殖策

略[31]。基于共组先系数的遗传结构分析表明，同一

采样点的不同样本间存在显著的遗传差异，导致总

体上缺乏明显的聚类格局。前期关于分子遗传学的

研究已证实松墨天牛是一种具有广泛传播能力的物

种，人为活动（如疫木调运）增强了其长距离扩散能

力[26, 32]。先前研究也证实了这一现象，在广西松墨天

牛种群中检测到长距离基因流的证据[15]。DAPC分

析结果显示，广西地区松墨天牛种群整体呈现单一

群落结构特征，这一结果与 AMOVA分析所揭示的

结果呼应，进一步印证了该区域松墨天牛种群间基

因交流较为充分。与此同时，DAPC分析发现该种群

存在遗传分化，所形成的 4个遗传分支，进一步说明

松墨天牛在发生广泛基因交流的同时，仍受到地理

隔离或环境异质性等因素的制约，进而表现出特定

的遗传结构。结合前人研究成果[33]，可总结出携带

松墨天牛卵或幼虫的松木或未经检疫的松木制品跨

区域流通是种群间基因流的重要通道，印证了疫木

调运对遗传结构的导向作用。

广西松墨天牛种群间存在中等程度遗传分化，

此现象可能是地理隔离与生态差异共同作用所致[34]。

广西地域辽阔且采样点间距较远，地理隔离对种群

间基因流形成一定限制[35−36]。研究显示，12个地理

种群的遗传距离与地理距离呈显著弱正相关，表明

地理隔离对其遗传结构存在影响，但非主要驱动因
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图 6    松墨天牛 12个地理种群的遗传聚类分析

Fig. 6    Genetic clustering analysis of 12 geographical populations of M. alternatus
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素。此外，广西地形复杂，采样点涵盖多种地貌类型，

包括喀斯特地貌（如 GL）、丹霞地貌（如 GG）、流水

地貌（如 LZ）和滨海地貌（如 QZ）[37]。其中，GG与

QZ区域，以及 BS与 QZ区域的 Fst值偏高，地理

距离与生态差异共同导致上述分化。QZ地区与其

他区域遗传距离较大，与其独特生境及人为调控相

关。据调查，QZ地区的松林呈不连续斑块状分布，

而木麻黄 （Casuarina  equisetifolia）、桉树和杉木

（Cunninghamia lanceolata）等伴生树种构成了异质

性景观[38−39]，这显著降低了局域种群的有效规模，可

能导致该地区松墨天牛种群的相对隔离。此外，作

为沿海城市，QZ的木材监管相对严格，非法木材流

通案例较少，从而限制了松墨天牛的长距离基因流。

此外，HWE检验显示广西大多数松墨天牛种群均

有 2 ~ 8个微卫星位点不符合 HWE。据此推测多数

种群可能受到遗传漂变影响，部分种群甚至可能经

历了显著的扩张事件。此外，HWE的广泛偏离，特

别是观察杂合度普遍低于期望杂合度（Ho < He）的
趋势，也可能表明某些位点存在无效等位基因。前

期研究表明，GG种群近期经历了大规模扩张[15]。结

合本研究发现该地区 7个位点偏离哈迪−温伯格平

衡的结果，进一步表明历史扩张事件已导致该区域

遗传多样性的丧失与近交程度的加剧[40]。总体而言，

在非自然因素影响下，地理隔离也可导致广西松墨

天牛形成特定的遗传结构。其中人为活动影响着松

墨天牛自然扩散，导致其种群呈局域化遗传分化

特征。

遗传聚类分析将 12个地理种群划分为不同的

分支，分别在桂北、桂南和桂东形成 3条遗传谱系。

这反映了不同区域的松墨天牛种群在历史演化过程

中已发展出相对独立的遗传支系。与 Massicus
raddei[41]和 Aromia bungii[42]类似，松墨天牛也形成了

特定的地理遗传结构。然而，蛀干害虫独特的扩散

能力会影响其遗传结构[42−43]。值得注意的是，基于

共祖先系数的遗传结构分析显示存在广泛基因混合

且聚类界限模糊，而基于Ward最小方差聚类法的聚

类分析结果则显示出 3个明显的地理分支。该现象

为广西松墨天牛的种群动态提供了更为精细的遗传

背景，遗传结构所揭示的广泛基因混合很可能反映

了近期及正在持续的基因流，该过程受到人为活动

的重大影响，从而在个体水平上模糊了遗传边界。

种群大小波动可改变其有效种群大小，从而加剧遗

传漂变，导致等位基因丢失或固定以及杂合度降

低 [44]。如悬铃木方翅网蝽（Corythucha ciliata）在入

侵东亚过程中，少数个体作为奠基者建立新种群时，其

基因组多样性显著下降[45]；光肩星天牛（Anoplophora

glabripennis）在种群建立后的本地扩张过程中同样

经历了遗传瓶颈，导致入侵种群相较原产地种群出

现明显的遗传多样性丧失[46]。然而，遗传聚类分析

揭示了长期地理隔离塑造的更深层次历史遗传结构，

表明尽管目前松墨天牛存在较大的基因交流，历史

系统地理格局仍然可被检测，从而反映出其遗传结

构的复杂性。此外，本研究存在着一定的局限性，采

样范围仅限广西境内，且仅采用微卫星标记，难以全

面解析跨区域遗传格局及演化历史。后续研究将结

合多分子标记技术，拟扩增广西相邻省份采样点，为

厘清其遗传格局成因与扩散路径提供更全面的科学

依据。

 4   结　　论

本研究利用 10个微卫星标记揭示了广西松墨

天牛复杂的遗传结构，发现其遗传多样性处于中等

水平，且大部分变异存在于种群内部，存在显著的基

因流。此外，广西松墨天牛存在清晰的历史遗传结

构，种群聚类为 3个地理谱系，分别为桂北、桂南和

桂东。这种历史隔离与当代混合并存的双重格局，

可能分别由自然屏障和人为介导的扩散所驱动，凸

显了采取多层面管理策略的必要性。后续研究将增

加广西相邻省份的样本采集，结合多分子标记与 GIS
解析其遗传格局及扩散路径。
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