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　　摘要：玉米螟危害多种作物，对我国玉米产量与质量的影响尤为明显，我国作为农业大国，防治玉米螟至关重要。
为进一步研究不同种类玉米螟生长发育历程及习性，以达到更好地防治效果，利用遗传多样性分析和分子连接性指数

模糊聚类方法对不同地理位置和不同寄主的玉米螟进行生物进化研究，分析玉米螟基于不同地理位置和不同寄主２
种情况是否各自存在生物型分类。结果表明，在不同地理位置上玉米螟存在生物型分类，而在不同寄主上玉米螟不存

在生物型分类。这一研究成果为玉米螟的分类研究和玉米螟防治提供了一种有效的方法。
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　　玉米螟，别称玉米钻心虫，属鳞翅目螟蛾科，是
一种世界性害虫，在我国主要有亚洲玉米螟

［Ｏｓｔｒｉｎｉａｆｕｒｎａｃａｌｉｓ（Ｇｕｅｎéｅ）］和 欧 洲 玉 米 螟
［Ｏｓｔｒｉｎｉａｎｕｂｉｌａｌｉｓ（Ｈüｂｎｅｒ）］，其中亚洲玉米螟在我
国是优势种［１］。

玉米螟的分布非常广泛，在我国除了西藏和青

海等省份未见报道外，其他省份均有发生，其中黄

淮平原和北方地区发生最为严重。玉米螟除了分

布广泛外，寄主植物的种类也很多，包括玉米、大

豆、蔬菜等。相关调查结果显示，每年我国有１０多
个省份的农作物都受到玉米螟的危害，减产幅度达

到１７．５％ ～５１．０％。因此，玉米螟虫的防治对于我
国农业生产乃至世界农业生产都至关重要［１］。我

国目前防治玉米螟的手段主要有化学防治、生物防

治、农业防治等方法［２］。这些措施的综合使用对玉

米螟的防治虽然具有一定的效果，但还是没有从根

本上解决玉米螟的危害问题，大部分玉米螟依然继

续危害农作物。为更好地解决这一问题，国内外诸

多研究人员把目光放在了对玉米螟的分类研究上，

若玉米螟能够得到有效的种内分类，即可更好地研

究各个类别玉米螟生长发育习性，从而能够对玉米

螟进行针对性的防治，优化防治效果。

由于目前国内外针对玉米螟的种内分类尚无

明确标准，因此本研究试图利用模糊聚类方法对玉

米螟的ＣＯⅠ基因序列进行基于不同地理位置种群
和不同寄主种群的遗传多样性和分子连接性指数

聚类分析，探究玉米螟在不同地理位置和不同寄主

上有无生物型分类。

１　材料与方法

１．１　样本获取
本研究所用样本是通过玉米螟性诱捕器捕获

的６１个秆野螟属玉米螟昆虫（诱捕器主要为水盆
式诱捕器和黏板式诱捕器），其中包括捕自不同寄

主和不同地区的５７个亚洲秆野螟属玉米螟昆虫和
４个欧洲秆野螟属玉米螟昆虫（表１）。图１为玉米
螟样本图。

１．２　数据获取
１．２．１　试验器材与试剂　（１）器材主要有研磨机、
离心机、ＤＣ－８００涡旋混合器、水浴锅、ＰＣＲ仪、
ＤＹＹ－１２Ｃ型电泳仪，灭菌的 １．５ｍＬ离心管和
２ｍＬ收集、移液器、紫外分光光度仪等。（２）试剂
主要有ＩｎｓｅｃｔＤＮＡＫｉｔ（５０）Ｄ０９２６－０１ＤＮＡ提取试
剂盒、ＰＣＲ引物、Ｍｉｘｔｕｒｅ试剂，均购于吉林省库美生
物科技有限公司。

本试验操作室为吉林农业大学中药材学院分

子实验室。

１．２．２　基因提取　本研究所用数据为玉米螟的
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表１　样本基本信息

样本号 寄主 采集地 样本号 寄主 采集地 样本号 寄主 采集地

１ 玉米 美国　　 ２２ 大豆 河南商丘 ４３ 玉米 湖北武汉

２ 大豆 美国　　 ２３ 高粱 河南商丘 ４４ 玉米 河南商丘

３ 玉米 美国　　 ２４ 甘蓝 河南商丘 ４５ 甘蓝 吉林长春

４ 大豆 美国　　 ２５ 甘蓝 湖北武汉 ４６ 甘蓝 河南商丘

５ 甘蓝 吉林长春 ２６ 大豆 湖北武汉 ４７ 大豆 河南商丘

６ 大豆 湖北武汉 ２７ 玉米 河南商丘 ４８ 玉米 湖北武汉

７ 大豆 吉林长春 ２８ 甘蓝 河南商丘 ４９ 甘蓝 河南商丘

８ 玉米 河南商丘 ２９ 高粱 吉林长春 ５０ 大豆 湖北武汉

９ 大豆 吉林长春 ３０ 大豆 河南商丘 ５１ 高粱 吉林长春

１０ 大豆 吉林长春 ３１ 大豆 吉林长春 ５２ 甘蓝 河南商丘

１１ 玉米 河南商丘 ３２ 大豆 吉林长春 ５３ 甘蓝 河南商丘

１２ 玉米 河南商丘 ３３ 玉米 吉林长春 ５４ 高粱 广西南宁

１３ 大豆 吉林长春 ３４ 甘蓝 吉林长春 ５５ 高粱 湖北武汉

１４ 甘蓝 安徽合肥 ３５ 玉米 河南商丘 ５６ 大豆 河南商丘

１５ 高粱 湖北武汉 ３６ 高粱 广西南宁 ５７ 大豆 河南商丘

１６ 甘蓝 湖北武汉 ３７ 高粱 河南商丘 ５８ 玉米 吉林长春

１７ 甘蓝 吉林长春 ３８ 高粱 广西南宁 ５９ 高粱 吉林长春

１８ 大豆 吉林长春 ３９ 高粱 河南商丘 ６０ 高粱 河南商丘

１９ 大豆 广西南宁 ４０ 大豆 安徽合肥 ６１ 高粱 河南商丘

２０ 玉米 吉林长春 ４１ 高粱 吉林长春

２１ 高粱 吉林长春 ４２ 甘蓝 河南商丘

ＤＮＡ序列，因此采用 ＩｎｓｅｃｔＤＮＡＫｉｔ（５０）Ｄ０９２６－
０１ＤＮＡ提取试剂盒对玉米螟进行ＤＮＡ提取。称取
单只玉米螟标本装入１．５ｍＬ离心管中，并装入２颗
小钢珠，放入液氮中，５ｍｉｎ后取出，将离心管置于
研磨机上研磨至标本粉碎，然后在１２０００ｒ／ｍｉｎ的
离心机中离心 １ｍｉｎ；加入 ３５０μＬＢｕｆｆｅｒＣＴＬ和
２５μＬＯＢ蛋白酶，涡旋均匀，于６０℃水浴箱中振荡
孵育３０ｍｉｎ后，加入５μＬＲＮａｓｅＡ混匀，于室温下
放置１０～１５ｍｉｎ，其他步骤参照ＩｎｓｅｃｔＤＮＡＫｉｔ（５０）
Ｄ０９２６－０１试剂盒说明。

完成操作步骤获取ＤＮＡ溶液，对溶液进行浓度
测定后，进行基因扩增等后续步骤，以获得 ＣＯⅠ 基
因序列。

１．２．２　引物设计与 ＰＣＲ扩增　根据所要提取的
ＣＯＩ基因片段进行ＰＣＲ引物设计，上下游引物分别
设计为ＹＲＳ－１：５′－ＴＴＡＴＣＧＣＴＴＡＡＡＴＣＴＣＡＧＣ－
３′，ＹＲＳ－２：５′－ＧＡＣＣＴＴＣＡＡＧＴＡＧＡＡＡＴＣＧ－３′［３］。
ＰＣＲ反应体系和反应程序分别见表２和表３。
　　最后在４℃下保存 ＰＣＲ产物。对 ＰＣＲ产物进
行电泳分析并在紫外分光光度仪下检测其浓度。

图２为部分ＰＣＲ产物电泳结果。

表２　ＰＣＲ反应体系

物质 体积（μＬ）

ＤＮＡ １．０

Ｍｉｘｔｕｒｅ １２．５

上游引物 ０．５

下游引物 ０．５
ｄｄＨ２Ｏ ９．５

ｔｏｔａｌ ２５．０

　　电泳条带大小为１６１２ｂｐ（图２）。将浓度高的
ＰＣＲ产物送到吉林省库美生物科技有限公司进行
纯化测序，最终获得玉米螟ＣＯⅠ基因序列。测序采
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表３　ＰＣＲ反应程序

温度

（℃） 时间

９４ ４ｍｉｎ

９４ ３０ｓ

}５２ ３０ｓ　 ３５个循环

５４ ３０ｍｉｎ

７２ ５ｍｉｎ

用荧光测序法进行正反向测通，测序引物与扩增引

物一致［３］。

１．３　玉米螟遗传研究
玉米螟的取食选择具有多样性，目前针对玉米

螟寄主植物种类的研究较多，但对于玉米螟是否存

在寄主分类的研究少之又少，本研究利用玉米螟

ＣＯＩ基因探讨玉米螟基于不同寄主和不同地理位置
的分类。

１．３．１　采自不同地理位置的玉米螟种群遗传研究
　将玉米螟依据采集的地理位置不同划分为美国、
吉林长春、河南商丘、广西南宁、湖北武汉、安徽合

肥６个种群，讨论玉米螟是否存在基于不同地理位
置的遗传分化。

　　由表４可知，除河南商丘种群外，其他５个种群

内部无显著遗传差异（Ｐ＞０．１），而河南商丘种群内
部存在显著的遗传差异（Ｐ＜０．０１）。然后进一步分
析固定指数（Ｆｓｔ）。
　　由表５可知，各地理位置种群间的 Ｆｓｔ均大于
０２５，表明不同地理位置的种群之间存在遗传分化，
之后利用聚类分析进一步验证。

表４　各地理位置种群 ＣＯⅠ基因的单倍型、核苷酸多样性及中性检验

地理位置 单倍型数（个） 单倍型多样度 核苷酸多样度 核苷酸平均差异数 统计检验量 中性检验显著性

美国 ３ ０．８３３ ０．００１８８ ３．１６７ －０．３１４４６ Ｐ＞０．１０

吉林长春 ５ ０．６７３ ０．００１２２ ２．０５８ －０．６９９８４ Ｐ＞０．１０

河南商丘 １０ ０．８２６ ０．００１１７ １．９６０ －２．１７７７８ Ｐ＜０．０１

广西南宁 ３ ０．８３３ ０．０００８９ １．５００ －０．７５４４５ Ｐ＞０．１０

湖北武汉 １ ０．９２５ ０．００２５６ ２．１５８ －０．６７４９１ Ｐ＞０．１０

安徽合肥 １ ０．８２１ ０．００１９２ ３．０２５ －０．５７７３０ Ｐ＞０．１０

　　注：Ｐ＜０．０５表示种群内部具有遗传差异。表６同。

表５　各地理位置种群间的Ｆｓｔ

地理位置
Ｆｓｔ

美国 长春 广西 河南 湖北

长春 ０．９１１９７

广西 ０．９３７７８ ０．７６６８０

河南 ０．９３０６１ ０．７２５０１ ０．８０４０

湖北 ０．９４６７８ ０．５５３１４ ０．９０３２３ ０．８６９６８

安徽 ０．９４６７８ ０．５５３１４ ０．９０３２３ ０．８６９６８ ０．７９２９

　　注：当Ｆｓｔ∈［０，０．０５］时，表示种群间遗传分化低；当Ｆｓｔ∈［００５，０．１５］时，表示遗传分化水平中等；当Ｆｓｔ∈［０．１５，０．２５］时，表示遗传分化

水平较高；当Ｆｓｔ＞０．２５时，表示遗传分化水平很大。表７同。

１．３．２　采自不同寄主的玉米螟种群遗传研究　根
据样本信息依据不同寄主将玉米螟分为４个种群，
分别为玉米、大豆、高粱、甘蓝等种群。由表６可知，

４个种群内部整体无显著遗传差异（Ｐ＞０．１），且各
个种群之间的单倍型多样度（Ｈｄ）和核苷酸多样度
（Ｐｉ）相近，无显著规律可循。然后进一步分析固定
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指数（Ｆｓｔ）。由表７可知，各寄主种群间的 Ｆｓｔ均趋
近于０，表明种群间分化水平非常低，可以认为，各

寄主种群间无遗传分化。之后进一步利用聚类分

析进行验证。

表６　各寄主种群ＣＯⅠ基因的单倍型、核苷酸多样性及中性检验

寄主种群 单倍型数 单倍型多样度 核苷酸多样度 核苷酸平均差异数 统计检验量 中性检验显著性

玉米 ９ ０．９３６ ０．００７８１ １３．０００ ０．０３７９６ Ｐ＞０．１

甘蓝 ８ ０．９１２ ０．００２９０ ４．９１２ ０．８１０２０ Ｐ＞０．１

大豆 １０ ０．８９５ ０．００６１７ １０．３５１ －０．６４１４９ Ｐ＞０．１

高粱 １１ ０．９５２ ０．００３２２ ５．４１０ －０．０９２６３ Ｐ＞０．１

表７　各寄主种群间的Ｆｓｔ

寄主种群
Ｆｓｔ

玉米 甘蓝 大豆

甘蓝 ０．０４２６９

大豆 －０．０２６８２ ０．０１８９８

高粱 ０．０４０６５ －０．０５８１７ ０．００７９１

　　因此，以横轴为样本间遗传距离（Ｐ），纵轴为碱
基转换距离（Ｔｓ）和颠换距离（Ｔｖ），构造散点图，当
序列间分歧逐渐变大，坐标点呈线性分布时，表示

序列间替换尚未达到饱和，序列能够进行后续的系

统发育分析［３］。

本研究采用统计学中的回归分析检验遗传距

离与颠换距离、转换距离是否符合线性关系，使用

ＭＡＴＬＡＢ软件编程计算所得 ＣＯⅠ 基因碱基替换拟
合结果见图３。
１．４　碱基饱和度检验

利用分子生物学构建系统发育树需要首先对

碱基的饱和度进行检验，作为能否进行系统发育分

析的判断依据。若分子生物学分析显示，分子数据

不能构造系统发育树，那么，统计学中的聚类分析

缺乏前提保障，得到的聚类结果在生物学领域没有

意义，缺乏说服力。

　　生物学中的碱基饱和度分析与统计学中的回

归分析一致，即分析碱基间的遗传距离与碱基转换

（ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ）和颠换（ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ）距离是否构成线性
相关关系。其中，遗传距离为多个性状基因型值构

成的多维空间的几何距离，是评定物种间遗传差异

程度的指标；颠换为异型碱基的置换，颠换距离为

序列对之间发生的颠换位点数与序列长度的比值；

而转换是同型碱基的置换，转换距离为序列对之间

发生的转换位点数与序列长度的比值。其中碱基

的类型分为２种，即嘌呤和嘧啶。
　　由图３、表８可知，遗传距离与碱基转换距离之
间呈线性关系（Ｐ＝０．０３７３０９０６３），且拟合程度良
好（ｒ２＝０．９９９４５０２３８），精确度高（标准误差小）。

表８　Ｐ－Ｔｓ线性回归分析

项目 回归分析 残差 总计

离均差平方和 ０．００８６４７１３９ ４．７５６４８×１０－６ ０．００８６５１８９６

均方 ０．００８６４７１３９ ３．５７６３×１０－８

统计量 ２４１７８９．８８２６

显著性 １．１５０６×１０－２１８

Ｐ值 ０．０３７３０９０６３

相关系数ｒ ０．９９９７２５０８０

ｒ２ ０．９９９４５０２３８

校正决定系数 ０．９９９４４６１０４

标准误差 ０．０００１８９１１１
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　　由图３、表９可知，遗传距离与碱基颠换距离之
间也符合线性关系（Ｐ＝０．０３７３０９０６３），拟合程度

良好（ｒ２＝０．７６５０１１２７９），精确度高（标准误差
小）。

表９　Ｐ－Ｔｖ线性回归分析

项目 回归分析 残差 总计

离均差平方和 １．５４８４８×１０－５ ４．７５６４８×１０－６ ２．０２４１３×１０－５

均方 １．５４８４８×１０－５ ３．５７６３×１０－８

统计量 ４３２．９８４６１１

显著性 １．１７７６３×１０－４３

Ｐ值 ０．０３７３０９０６３

相关系数ｒ ０．８７４６４９２３２

ｒ２ ０．７６５０１１２７９

校正决定系数 ０．７６３２４４４４６

标准误差 ０．０００１９１６７０

　　综上所述，Ｔｓ与 Ｐ之间呈良好线性关系，表明
转换尚未饱和；Ｔｖ伴随 Ｐ的变化已趋于稳定状态，
表明已饱和，但Ｔｖ与 Ｐ依然呈线性关系，所以该批
分子数据可以用来构造系统发育树，为后续聚类分

析提供了前提保障。

１．５　聚类分析
１．５．１　分子连接性指数　本研究提取的特征向量
为碱基的分子连接性指数，分子连接性指数通常应

用于化学中分子的拓扑结构等的相关计算。分子

连接性指数的前身为Ｒａｎｄｉｃ指数，后由于处理有些
分子和原子存在局限性，Ｋｉｅｒ等对 Ｒａｎｄｉｃ指数进行
了改进，并于１９７６年提出分子连接性指数，它完全
以分子的拓扑结构为基础，并以原子数目、种类及

周围环境的有关数值为参数，即用数值指数为参

数，使之与分子的多种理化性质及生物学性质定量

地联系起来，其优点在于建立的参数是以分子结构

为基础的，并非实验值或经验值，且能处理含杂原

子、不饱和键、环等分子结构［４］。

分子连接性指数计算公式为

ｘｐ＝∑（δ１δ２δ３…δｎδｎ＋１）
－１／２。

式中：ｎ为非原子编号；δｎ为相应编号下的非原子点
价，本研究中δｎ为中心原子支化度序列相邻元素的
乘积。支化度即支化点密度，２相邻支化点间链的
平均分子量，若中心原子支化度 δｎ序列为 ｘ１—ｘ２—
ｘ３…—ｘｎ，则δｎ的公式为

δｎ＝ｘｎ×ｘｎ＋１。
１．５．２　提取ＤＮＡ序列的特征向量并标准化　（１）
随机在１６种碱基对中选取碱基 ＣＧ，计算每条序列
碱基对ＣＧ的中心位置。如果碱基 Ｇ的位置为 ｍ，
则碱基Ｃ的位置为ｍ－１，碱基ＣＧ的中心位置Ｄ为

Ｄ＝ｍ＋ｍ－１２ ＝ｍ－０．５。

　　（２）定义各序列每个碱基对 ＣＧ的中心位置为
变量Ｌ，则

Ｌ＝ｍ－０．５ｋ 。

其中ｋ为碱基对ＣＧ所在序列的总长度。
　　（３）构建变量 Ｌ的支化度序列 Ｌ１—Ｌ２—Ｌ３—
…—Ｌｎ，计算δｎ

δｎ＝Ｌｎ×Ｌｎ＋１。
式中：ｎ为变量Ｌ的位置；δｎ为支化度序列相邻元素
的乘积。

　　（４）计算各序列的分子连接性指数（ｘｐ），构建
特征向量。

　　表１０即为求得的分子连接性指数。
　　对表１０中的数据进行标准化处理，消除变量间
的量纲关系：

　　ｘｉｊ＝
ｘｉｊ－ｍｉｎ｛ｘｉｊ｜１≤ｉ≤６１｝

ｍａｘ｛ｘｉｊ｜１≤ｉ≤６１｝－ｍｉｎ｛ｘｉｊ｜１≤ｉ≤６１｝
，

（０≤ｊ≤１）。
式中：ｍｉｎ｛ｘｉｊ｜１≤ｉ≤６１｝表示第 ｊ列的最小值；
ｍａｘ｛ｘｉｊ｜１≤ｉ≤６１｝表示第ｊ列的最大值。
　　表１１为标准化后的数据。
１．５．３　模糊相似矩阵的建立　本研究利用处理后
各样本的分子连接性指数计算样本间的相关程度，

计算方法有距离法和相关系数法，具体方法视具体

情况而定。本研究的数学模型为

ｒｉｊ＝１－ｄ（ｘｐｉ，ｘｐｊ）；
ｄ（ｘｐｉ，ｘｐｊ）＝｜ｘｐｉ－ｘｐｊ｜（１≤ｉ≤６１，１≤ｊ≤６１）。
式中：ｄ（ｉ，ｊ）表示特征向量ｘｐｉ和ｘｐｊ之间的距离；ｒｉｊ表
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表１０　ＤＮＡ序列分子连接指数

样本号
分子连接指数

ＣＧ ＴＡ
样本号

分子连接指数

ＣＧ ＴＡ
样本号

分子连接指数

ＣＧ ＴＡ

１ ２８．６７４１９ １９０１．９２３ ２２ ３７．７３０６９ １９０８．２７３ ４３ ３２．３４５６６ １９９３．１４５

２ ２８．８７４７９ ２４００．４５５ ２３ ３７．３９５９５ １６６３．５３１ ４４ ３７．７４７２１ １９０９．２８３

３ ２８．８１７９７ １７８４．４９７ ２４ ３７．５８８８４ ２１６７．９１４ ４５ ３６．７４８６９ １７９３．７２２

４ ２８．７５８５１ １９０７．５１７ ２５ ３２．３４５６６ １９９３．１４５ ４６ ３７．８２７３ ２０７３．９９９

５ ３６．４１３２７ ２１７１．２０４ ２６ ３２．４０２４４ １９９６．６４６ ４７ ３７．９６６７５ １７９２．１０４

６ ３２．６１５３５ ２０８０．９４５ ２７ ３７．５１０５０ １９９２．５７３ ４８ ３２．５６１４８ １９１２．５７１

７ ３６．９６４６５ １８０１．２２４ ２８ ３７．５１０５０ １９９２．５７３ ４９ ３７．５１０５ １９９２．５７３

８ ３７．５８８８４ ２１６２．１８７ ２９ ３６．２７１２３ １９９３．１４５ ５０ ３２．２７４６８ １８６９．１４９

９ ３６．６５１７２ ２０７７．２８８ ３０ ３７．４３２６１ １８６５．８６８ ５１ ３６．５２６０４ ２００７．１４８

１０ ３６．７０８４３ １７９２．９１０ ３１ ３６．１９３５１ １８６９．４１１ ５２ ３７．４３２６１ １８６５．８６８

１１ ３７．５８８８４ ２１６６．８２４ ３２ ３６．４９００３ １８８４．４０９ ５３ ４３．９６７４９ １１１９．１４７

１２ ３７．７５２０６ １９９２．５８８ ３３ ３６．４１１６７ ２１６７．３９５ ５４ ３７．５１０５ １９８９．８６２

１３ ３６．７４８６９ １７９３．７２２ ３４ ３６．７８５８１ １９３１．２０９ ５５ ３８．６５９７８ １６６０．９３７

１４ ３２．８５６７６ １９３２．５９９ ３５ ３７．４３２６１ １８６５．８６８ ５６ ３２．４１７０７ ２１６７．３９５

１５ ３２．３４５６６ １９９３．１２１ ３６ ３８．５７３７８ １５７９．５４３ ５７ ３７．５１０５ １９８９．８６２

１６ ３２．３４５６６ １９９３．１２１ ３７ ３７．８２７３０ ２０９２．２５６ ５８ ３７．４９８３２ １８６９．１４３

１７ ３６．２０７４９ １９９３．１２１ ３８ ３８．６７４６０ １８７０．４４１ ５９ ３６．６２６２ ２１６４．３０６

２８ ３６．３４９３９ ２１６７．３９５ ３９ ３７．５１０５０ １９９１．０６７ ６０ ３６．４７０５５ ２１８３．９０１

２９ ３８．５１１１２ ２０５８．１４３ ４０ ３２．８３９９４ １９７９．８８４ ６１ ３７．５１０５ １９８９．８６２

２０ ３６．２６９６５ １９９３．１２１ ４１ ３６．２７１２３ １９９３．１４５

２１ ３６．７４８４０ １７９３．７２２ ４２ ３７．９８９０１ １７９０．４３２

表１１　标准化的ＤＮＡ序列分子连接指数

样本号 ＣＧ ＴＡ 样本号 ＣＧ ＴＡ 样本号 ＣＧ ＴＡ

１ ０．０５５８９０ ０．６１０９１９ ２２ ０．４１５９３５ ０．６１５８７５ ４３ ０．２０１８５１ ０．６８２１１４

２ ０．０６３８６５ １．００００００ ２３ ０．４０２６２７ ０．４２４８６５ ４４ ０．４１６５９２ ０．６１６６６４

３ ０．０６１６０６ ０．５１９２７４ ２４ ０．４１０２９５ ０．８１８５１２ ４５ ０．３７６８９５ ０．５２６４７４

４ ０．０５９２４２ ０．６１５２８５ ２５ ０．２０１８５１ ０．６８２１１４ ４６ ０．４１９７７５ ０．７４５２１６

５ ０．３６３５６０ ０．８２１０８ ２６ ０．２０４１０８ ０．６８４８４６ ４７ ０．４２５３１９ ０．５２５２１１

６ ０．２１２５７２ ０．７５０６３８ ２７ ０．４０７１８１ ０．６８１６６７ ４８ ０．２１０４３１ ０．６１９２２９

７ ０．３８５４８０ ０．５３２３２９ ２８ ０．４０７１８１ ０．６８１６６７ ４９ ０．４０７１８１ ０．６８１６６７

８ ０．４１０２９５ ０．８１４０４３ ２９ ０．３５７９１３ ０．６８２１１４ ５０ ０．１９９０２９ ０．５８５３４１

９ ０．３７３０４０ ０．７４７７８３ ３０ ０．４０４０８５ ０．５８２７８０ ５１ ０．３６８０４３ ０．６９３０４３

１０ ０．３７５２９４ ０．５２５８４０ ３１ ０．３５４８２４ ０．５８５５４５ ５２ ０．４０４０８５ ０．５８２７８０

１１ ０．４１０２９５ ０．８１７６６２ ３２ ０．３６６６１２ ０．５９７２５１ ５３ ０．６６３８８１ ０．００００００

１２ ０．４１６７８４ ０．６８１６７９ ３３ ０．３６３４９７ ０．８１８１０８ ５４ ０．４０７１８１ ０．６７９５５１

１３ ０．３７６８９５ ０．５２６４７４ ３４ ０．３７８３７１ ０．６３３７７５ ５５ ０．４５２８７１ ０．４２２８４１

１４ ０．２２２１７０ ０．６３４８６０ ３５ ０．４０４０８５ ０．５８２７８０ ５６ ０．２０４６９ ０．８１８１０８

１５ ０．２０１８５１ ０．６８２０９５ ３６ ０．４４９４５２ ０．３５９３１７ ５７ ０．４０７１８１ ０．６７９５５１

１６ ０．２０１８５１ ０．６８２０９５ ３７ ０．４１９７７５ ０．７５９４６５ ５８ ０．４０６６９７ ０．５８５３３６

１７ ０．３５５３７９ ０．６８２０９５ ３８ ０．４５３４６０ ０．５８６３４９ ５９ ０．３７２０２５ ０．８１５６９７

１８ ０．３６１０２１ ０．８１８１０８ ３９ ０．４０７１８１ ０．６８０４９２ ６０ ０．３６５８３７ ０．８３０９９

１９ ０．４４６９６１ ０．７３２８４２ ４０ ０．２２１５０１ ０．５２８９４１ ６１ ０．４０７１８１ ０．６７９５５１

２０ ０．３５７８５０ ０．６８２０９５ ４１ ０．３５７９１３ ０．６８２１１４

２１ ０．３７６８８３ ０．５２６４７４ ４２ ０．４２６２０４ ０．５２３９０６
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示样本ｉ和样本ｊ之间的相关程度，且ｒｉｊ∈［０，１］。
由上式可以得到６１个样本间的相似关系，从而

得到模糊相似矩阵。

１．５．４　模糊等价矩阵的构建　由于“１．５．３”节中
所求得的矩阵（Ｒ）是否具有传递性尚不明确，因此
为了分类，需根据（Ｒ）构造模糊等价矩阵（Ｒ）。本

研究采用平方法构建（Ｒ）。
　　当ｋ使（Ｒ）２ｋ＝（Ｒ）２ｋ＋１时，此时的（Ｒ）２ｋ即为所
求的模糊等价矩阵Ｒ，即（Ｒ） ＝（Ｒ）２ｋ。
　　根据求得（Ｒ）后可知，在不同的分类水平（λ）
上，所得到的截距阵不同，从而获取的分类情况也

不同。图４为模糊聚类分析动态聚类谱系图。

　　由图４可知，不同的分类水平，有不同的分类数
与之对应。当λ＝０．９９８２时，美国、吉林长春、河南
商丘、广西南宁、湖北武汉、安徽合肥６个种群都单
独聚在一起，即河南商丘种群包括８、１１、２４、６１、２３、
３０、３５、５２、２７、２８、３９、４９、５３、５６、６０、５７、１２、４４、２２、
３７、４６、４２、４７，美国种群包括１、２、３、４，吉林长春种
群包括５、３３、１８、３２、５９、５１、１７、３１、２０、２９、４１、９、５８、
１０、１３、２１、４５、３４、７，广西南宁包括１９、３６、３８、５４，湖
北武汉包括 ６、４８，安徽合肥包括 １４、４０，当 λ＝
０９６６６时，样本得到不同的国家分类，分为欧洲和
亚洲２个类别，也属于依据不同的地理位置范畴，说
明各个不同地理位置种群之间具有种类区别。

２　结论与讨论

对６个不同地理位置种群和４个不同寄主种群
进行生物型分类研究，针对不同地理位置种群，遗

传多样性分析结果显示，除河南商丘种群外，其他５
个种群内部无显著遗传差异现象，河南商丘种群种

内存在显著的遗传差异，并且各个种群间的遗传分

化水平很大，聚类结果存在同一地理位置的种群均

聚在同一分支的分类情况，表明不同地理位置种群

存在生物型分类，形成这种现象的原因是不同地理

位置的种群由于地理隔离需要适应各自的地理环

境和生存环境，经过长时间的物种进化形成基于地

理位置的种群差异。针对不同寄主植物种群，遗传

多样性分析结果显示，４个不同寄主种群内部也不
存在遗传差异现象且种群间遗传分化水平低，说明

种群内部基因交流现象频繁，聚类结果中不同寄主

的标本交叉存在，没有将相同寄主种群聚为独立分

支，表明基于不同寄主的种群不存生物型分类。
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