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基于全基因组重测序的宁波市二化螟种群遗传分析

肖 山　柴伟纲　刘 健　谌江华*

（宁波市农业科学研究院，宁波市特色农产品质量安全检测与控制重点实验室，浙江 宁波 315040）

摘要： 为解析宁波市二化螟Chilo suppressalis不同地理种群的遗传结构以及种群间亲缘关系，对8个

二化螟种群（6 个宁波市地理种群、1 个北京种群和 1 个杭州种群）的 37 个样品进行全基因组重测

序，鉴定基因组间遗传变异，并进行种群遗传结构、基因组选择性清除、遗传多样性、历史有效种群

大小等种群遗传学分析。结果显示：在37个二化螟个体基因组中共鉴定到42 149 215个单核苷酸

多态性和11 912 812个插入缺失，这些变异均主要分布在基因间和基因内含子区域。在宁波市6个

二化螟种群中，鄞州、余姚、海曙种群的亲缘关系较近，象山种群与宁波市其他5个种群的亲缘关系

最远，并表现出中度的遗传分化。二化螟象山种群基因组选择性清除区域内的基因显著富集在黑

色素生成、昼夜节律夹带等7个信号通路。在宁波市各种群中，海曙种群和鄞州种群的核苷酸多样

性较高，象山种群和奉化种群的核苷酸多样性较低。宁波市二化螟种群在3 000年前—1 000年前

左右经历了快速收缩，随后种群规模快速增加。
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Genetic analysis of Asiatic rice borer Chilo suppressalis populations in 

Ningbo City based on whole-genome resequencing

Xiao  Shan　Chai  Weigang　Liu  Jian　Chen  Jianghua*

（Ningbo Key Laboratory of  Testing and Control for Characteristic Agro-Product Quality and Safety, Ningbo Academy of

Agricultural Sciences, Ningbo 315040, Zhejiang Province, China）

Abstract: To investigate the population structure and phylogenetic relationships among different geo‐

graphic populations of Asiatic rice borer Chilo suppressalis in Ningbo City, China,whole-genome rese‐

quencing was performed on 37 individuals from eight populations (six from Ningbo, one from Beijing, 

and one from Hangzhou). Genomic variations were identified, and population genetic analyses includ‐

ing population structure, selective sweeps, genetic diversity, and historical effective population size 

were conducted. The results showed that a total of 42 149 215 single nucleotide polymorphisms and 

11 912 812 insertions/deletions were identified across the 37 genomes, with most variations located in 

intergenic and intronic regions. Among the six Ningbo populations, Yinzhou, Yuyao and Haishu popula‐

tions were closely related, whereas the Xiangshan population showed the greatest genetic distance from 

the other Ningbo populations and exhibited moderate genetic differentiation. Genes within the selective 

sweep regions of the Xiangshan population was significantly enriched in seven signaling pathways, 

including melanogenesis and circadian entrainment. Among the Ningbo populations, nucleotide diver‐

sity was relatively higher in the Haishu and Yinzhou populations,  but lower in the Xiangshan and Feng‐

hua populations. The Ningbo populations experienced a rapid contraction approximately 3 000—1 000 
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years ago, followed by a rapid population expansion.

Key words: Chilo suppressalis; whole genome resequencing; population genetic structure; genetic 

diversity; genetic variation; genetic differentiation

二化螟 Chilo suppressalis 属鳞翅目草螟科，是

中国水稻上最主要的害虫之一，其幼虫钻蛀水稻茎

秆，造成水稻枯鞘、枯心、枯孕穗、白穗，甚至倒伏，严

重影响水稻的产量和品质。近年来，由于气候变暖、

单双季混栽面积增加、抗药性增强等原因，二化螟在

中国大部分稻区为害呈加重趋势（叶恭银等，2023）。

据统计，2013—2022年二化螟每年对中国水稻造成

的产量损失达 55.1万 t（卓富彦等，2024）。因此，构

建科学高效的二化螟防控技术体系已成为保障水稻

安全生产的重要课题。

目前，化学防治仍是控制二化螟的主要手段，但

长期大量使用杀虫剂导致其抗药性问题日益突出。

在宁波市，二化螟已对氯虫苯甲酰胺、阿维菌素、三

唑磷、乙基多杀菌素等多种主流杀虫剂产生了明显

抗性（任宗杰等，2025）。例如，2019年余姚种群、象

山种群对氯虫苯甲酰胺的抗性倍数分别为 702.6倍

和 2 087.5倍，2022年余姚种群对阿维菌素、三唑磷

的抗性已达中等水平，居全国前列（Huang et al.，

2021；Wang et al.，2024）。宁波市作为二化螟抗药

性严重的典型区域，揭示其种群抗性演化的分子机

制对于制订科学精准的防控策略具有重要意义。在

杀虫剂及环境因子的长期选择压力下，二化螟等害

虫通过积累适应性遗传变异来不断提升自身对环境

的适合度，进而增加防治难度（Zhu et al.，2019；范文

敏等，2025；Peng et al.，2025）。近年来，高通量测序

成本持续下降，全基因组重测序技术凭借其高效鉴

定全基因组遗传变异的优势被广泛用于动植物种质

资源评价、进化起源追溯、环境适应性解析、分子育

种和病虫害防控等多个领域（Bourgeois & Warren，

2021；Song et al.，2023）。例如，Pélissié et al.（2022）

对 6 个地理种群的 85 个马铃薯甲虫 Leptinotarsa 

decemlineata吡虫啉抗性及敏感个体进行重测序分

析，发现不同种群中抗药性相关基因均受到强烈选

择，但涉及的基因在不同种群间存在差异，呈现出

多样化的抗药性分子机制；Zhang et al.（2023）基于

全球橘小实蝇 Bactrocera dorsalis 地理种群的基因

组重测序鉴定出一个关键的热适应相关基因

Cyp6a9，并系统解析了橘小实蝇在全球的入侵与扩

散路径；Hu et al.（2024）基于全球褐飞虱 Nilapar‐

vata lugens地理种群的基因组重测序，系统解析了

其在全球的入侵与扩散路径；Peng et al.（2025）对

中国24个二化螟地理种群的群体结构与种群演化历

史进行了分析，并鉴定到一个耐寒性适应的关键基

因goosecoid，该基因的表达水平在低纬度和高纬度

种群中呈现显著差异。因此，本研究利用种群基因

组学分析解析二化螟演化历史与环境适应性机制。

为解析宁波市二化螟的遗传结构以及种群间亲

缘关系，本研究对 8个二化螟种群（6个宁波市地理

种群、1个北京种群和1个杭州种群）的37个样品进

行全基因组重测序，并进行基因组间遗传变异、种群

遗传结构、基因组选择性清除、遗传多样性以及历史

有效种群大小等种群遗传学分析，以期为二化螟抗

药性等环境适应性机制研究提供遗传学基础，并为

制订区域性的精准防控策略提供科学依据。

1 材料与方法

1.1   材料

供试种群：2024 年 6 月自宁波市鄞州区、海曙

区、奉化区、象山县和余姚市水稻田共采集27头二化

螟3~5龄幼虫，即27个样品，其中鄞州区东钱湖镇采

集5头，海曙区古林镇和集士港镇各采集5头，奉化

区江口街道采集3头，象山县西周镇采集4头，余姚市

阳明街道采集5头，分别命名为YZ、HS-GL、HS-JSG、

FH、XS和YY种群。2024年5月自杭州市富阳区中

国水稻研究所田间采集 5 头二化螟幼虫，2024 年

5月自北京绽诺思特生物科技有限公司购买 5头二

化螟幼虫，为室内长期饲养种群，分别命名为FY种

群和BJ种群，作为外群。

仪器：Agilent 2100 Bioanalyzer型核酸分析仪，

美国安捷伦科技有限公司；SUB Cell GT 型水平电

泳槽和 PowerPac Basic 型电泳仪，美国伯乐公司；

MGISEQ-T7型高通量测序仪，深圳华大智造科技股

份有限公司。

1.2   方法

1.2.1    二化螟全基因组重测序及测序数据处理

对 8个种群的 37头二化螟进行单头建库测序。

将 37头试虫依次经 75%酒精、纯水表面清洗后，置

于-80 ℃保存备用。采用CTAB法提取每个二化螟

样品的全基因组DNA，用核酸分析仪和电泳仪检测

基因组DNA的质量，选取高质量的样品建库。检测
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合格文库即可在测序仪上进行测序。建库及测序均

委托武汉希望组生物科技有限公司完成。使用

fastp 0.24.0软件对测序获得的原始数据进行质控，

对含接头序列、10%以上为未知序列、质量值小于

20 的位点总数超过 reads 长度 50%的 reads 进行过

滤。自 InsectBase（http://v2. insect-genome.com/）下

载二化螟基因组。使用 BWA-MEM2 2.2.1 软件将

质控后的测序数据比对到二化螟参考基因组上，软

件参数默认。利用 bamdst（https://github.com/shi‐

quan/bamdst）软件对各样本比对率、测序深度及覆

盖度进行统计。取基因组比对率大于 70%及测序

深度大于10倍的样品进行下一步分析。

1.2.2    二化螟基因组遗传变异检测与注释

使用GATK 4.6.1.0软件内MarkDuplicates模块

去除测序数据中因 PCR 扩增而产生的重复序列；

使用HaplotypeCaller模块检测每个样品的变异，利

用 CombineGVCFs 模块对所有样品变异信息进行

合并，采用 SelectVariants 模块鉴定各样品的单核

苷酸多态性和插入缺失；使用VariantFiltration模块

过滤低质量的变异。使用SnpEff 5.2软件对获得的

每个样品的基因组遗传变异信息进行功能注释。

1.2.3    二化螟种群遗传结构分析

采用种群结构分析、主成分分析和系统发育分

析3种方法对测序的8个二化螟种群进行种群遗传

结构分析。使用 vcftools 0.1.16 软件提取单核苷酸

多态性中双等位基因、最小等位基因频率大于0.02、

缺失率小于 0.2的位点；采用PLINK 1.90b6.21软件

在窗口10 bp、步长10 bp下进一步过滤连锁程度 r2>

0.2的单核苷酸多态性；使用Admixture 1.3.0软件对

过滤后的独立单核苷酸多态性进行种群结构分析，

种群的祖先个数K设定为1~5，计算每个K值对应的

交叉验证误差，根据最小交叉验证误差确定最接近

种群真实情况的祖先个数。采用 PLINK 1.90b6.21

软件对去连锁的单核苷酸多态性数据集进行主成分

分析并构建遗传距离矩阵。根据遗传距离矩阵，使

用MEGA 11.0软件采用邻接法构建系统发育树，重

复1 000次，使用 iTOL（https://itol.embl.de/）在线网站

对进化树进行美化。采用PLINK 1.90b6.21软件计

算每两个种群间的遗传分化指数Fst。当 0≤Fst≤0.05

时表示种群间遗传分化程度很小，当 0.05<Fst≤0.15

时表示种群间遗传分化程度中等，当 0.15<Fst≤0.25

时表示种群间遗传分化程度较大，而 Fst>0.25 表示

种群间遗传分化程度很大（Wright，1965）。

1.2.4    二化螟种群选择性清除分析

根据1.2.3结果，二化螟象山种群与浙江省其他

6个种群表现中度分化。因此对二化螟象山种群和

浙江省其他 6个种群进行基因组选择性清除分析。

在滑动窗口 10 kb 下，以 5 kb 为步长使用 vcftools 

0.1.16软件分别计算鄞州、奉化、富阳、海曙集士港、

海曙古林和余姚这6个浙江省二化螟种群的核苷酸

多样性 πother与象山种群的核苷酸多样性 πXS的比值

和遗传分化指数，使用R语言将 πother/πXS取对数，即

log2（πother/πXS）；使用 R 语言计算遗传分化指数的标

准分数，即Z（Fst），取这两个值前 5%的区域为二化

螟象山种群基因组的受选择区域。根据基因组注释

文件，利用 R 包 GenomicRanges 1.58.0 获得受选择

区域内的基因信息。利用基迪奥在线网站（https://

www. omicshare. com/）对受选择基因进行 KEGG

（Kyoto encyclopedia of genes and genomes）通路富

集分析。

1.2.5    二化螟种群遗传多样性分析

为分析种群的遗传多样性，使用 vcftools 0.1.16

软件分别计算 8 个二化螟种群的核苷酸多样性和

Tajima’s D值。核苷酸多样性计算时窗口大小设置

为 10 kb，步长为 5 kb。Tajima’s D值计算时窗口大

小设置为10 kb。当Tajima’s D值为正时，表明种群

经历了瓶颈效应或平衡选择；当Tajima’s D值接近0

时，表明种群处于中性进化状态，没有显著的选择压

力或种群历史变化；当Tajima’s D值为负时，表明种

群可能经历了扩张或者近期正选择（Tajima，1989）。

1.2.6    二化螟种群历史有效种群大小分析

将奉化、海曙古林镇、海曙集士港镇、象山、余姚

和鄞州6个宁波市地理种群所有个体的单核苷酸多

态性作为SMC++ 1.15.4软件的输入文件，平均世代

时间设为 0.4 年，突变速率设为 8.4×10-9（Haag-

Liautard et al.，2007；Peng et al.，2025），使用SMC++ 

1.15.4软件分析这6个种群的历史有效种群大小。

2 结果与分析

2.1   二化螟种群基因组重测序数据及质量评估

二化螟 8 个种群测序数据经质量过滤后的

clean data为 12.5~15.4 Gb，测序质量Q30为 92.8%~

97.1%，表明各样品测序质量很高（表1）。与二化螟

参考基因组相比，8 个种群基因组的比对率为

86.9%~99.5%；8个种群的测序深度为14.5倍~18.2倍，

4 倍覆盖度为 81.9%~83.1%，10 倍覆盖度为 65.1%~

73.4%，表明样品的测序深度以及覆盖度足够，可满
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足后续基因组重测序分析。

2.2   二化螟种群基因组遗传变异检测与注释

在 37 个二化螟个体的基因组中共鉴定到

42 149 215个单核苷酸多态性以及 11 912 812个插

入缺失。单核苷酸多态性主要分布在基因间区域，

占总单核苷酸多态性数的 50.430%，其次是位于内

含子区域，占比为 31.010%；558 734 个单核苷酸多

态性位于基因质编码区，其中 292 430 个为同义突

变，而非同义突变中造成起始子丢失、终止子获得、

终止子丢失以及终止子延长的单核苷酸多态性分别

为 585、9 344、4 510和 1 612个（表 2）。插入缺失的

分布与单核苷酸多态性类似，主要分布在基因间及内

含子区域，占比分别为50.330%和31.280%；37 217个

插入缺失位于基因编码区，占总插入缺失数的

0.280%，其中24 156个插入缺失会造成移码（表2）。

基因组中平均每 kb含有 48.7个单核苷酸多态性和

13.8个插入缺失，且单核苷酸多态性和插入缺失均

主要分布在染色体两端（图1）。

2.3   宁波市二化螟种群遗传结构分析

2.3.1    二化螟种群结构分析

当祖先个数为2时，交叉验证误差最小，所以8个

二化螟种群祖先个数为 2最可信（图 2-A）。当祖先

个数为2时，北京种群与其他7个二化螟种群分离，

当祖先个数为3时，象山种群的3个个体与浙江省其

他6个二化螟种群分离，而当祖先个数为4时，富阳

种群的部分二化螟进一步分离（图2-B）。

表1  二化螟种群基因组重测序样本测序信息统计

Table 1  Sequencing statistics of genome resequencing samples from Chilo suppressalis  populations

种群
Population

鄞州种群Yinzhou population

海曙古林种群Haishu-Gulin population

海曙集士港种群Haishu-Jishigang population

奉化种群Fenghua population

象山种群Xiangshan population

余姚种群Yuyao population

富阳种群Fuyang population

北京种群Beijing Population

Clean
data/Gb

13.8±1.8

14.8±1.5

15.4±2.6

14.7±3.3

13.3±1.1

13.2±1.5

12.5±0.7

14.7±2.6

Q30/%

92.9±0.6

92.8±0.9

92.9±0.7

97.1±0.1

93.5±0.7

94.1±0.9

97.0±0.2

97.0±0.1

比对率
Mapping rate/%

99.0±0.5

99.5±0.1

99.4±0.1

86.9±9.4

92.9±11.2

98.4±2.1

99.1±0.1

99.1±0.3

测序深度
Sequencing depth

16.3±2.1

17.5±1.8

18.2±3.1

15.4±5.1

14.5±0.9

15.3±1.9

14.7±0.8

17.3±3.2

覆盖度Coverage/%

4×

82.3±0.7

83.0±0.6

83.1±0.8

81.9±1.6

82.2±0.6

82.1±0.8

81.9±0.4

82.0±0.5

10×

69.6±3.5

72.1±3.3

72.6±4.6

65.1±10.0

67.8±4.1

68.6±4.8

66.9±2.4

73.4±3.4

表中数据为平均数±标准差。Data in the table are presented as mean±SD.

表2  二化螟种群基因组单核苷酸多态性和插入缺失的功能注释

Table 2  Functional annotation of single nucleotide polymorphisms and insertions/deletions

in the genome of Chilo suppressalis populations

功能类别
Functional category

基因间 Intergenic

内含子 Intronic

编码序列Coding sequences

5'非翻译区5′ untranslated region

3'非翻译区3′ untranslated region

同义Synonymous

起始子丢失Start lost

终止子获得Stop gained

终止子丢失Stop lost

终止子延长Stop retained

剪接位点区域Splice site region

移码Frameshift

单核苷酸多态性
Single nucleotide polymorphism

数量Number

23 153 111

14 238 777

558 734

193 080

902 739

292 430

585

9 344

4 510

1 612

52 070

-

比例Percent/%

50.430

31.010

1.220

0.420

1.970

0.640

0.001

0.020

0.010

0.004

0.110

-

插入缺失
Insertion/deletion

数量Number

6 681 603

4 152 489

37 217

48 994

262 918

-
469

2 135

1 336

43

14 101

24 156

比例Percent/%

50.330

31.280

0.280

0.370

1.980

-
0.004

0.016

0.010

0.001

0.110

0.180
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图1  二化螟29条染色体上单核苷酸多态性（A）和插入缺失（B）的密度分布图

Fig. 1  Density distribution of single nucleotide polymorphisms (A) and insertions/deletions (B)

across 29 chromosomes of Chilo suppressalis
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2.3.2    二化螟种群主成分分析

在第1主成分上，二化螟北京种群与浙江省7个

种群明显分开；而在第2主成分上，二化螟象山种群、

富阳种群与浙江省其他5个种群分开，且象山种群偏

离程度更大，与种群结构分析结果一致（图3）。

2.3.3    宁波市二化螟种群系统发育分析

二化螟富阳、余姚、鄞州种群聚为一簇，二化螟

海曙集士港、海曙古林种群聚为一簇，而剩下的奉化

种群、象山种群以及北京种群各聚为一簇，与种群结

构分析以及主成分分析结果一致（图4）。

2.3.4    二化螟种群的分化程度

8 个二化螟种群的遗传分化指数介于 0~0.349

之间，其中北京种群与其他 7个种群的遗传分化指

数较大，均大于 0.250；象山种群与浙江省其他 6个

种群以及奉化种群与富阳种群的遗传分化指数均大

于 0.050，为中度分化；其他种群之间的遗传分化指

数均很小（表3）。

2.4   象山种群基因组选择性清除

log2（πother/πXS）>2.082且Z（Fst）>1.81的区段为二

化螟象山种群基因组受选择区段（图 5）。对相邻区

段进行合并后共鉴定到747个区段，总长度为9.705 Mb，

A：8个二化螟种群的交叉验证误差；B：祖先个数K为2~4时二化螟的种群结构。BJ：北京种群；YZ：鄞州种群；FH：奉化种群；

FY：富阳种群；HS-JSG：海曙集士港种群；HS-GL：海曙古林种群；YY：余姚种群；XS：象山种群。A：Cross-validation errors of 

eight Chilo suppressalis populations; B: population structure of C. suppressalisp with ancestral population K=2-4. BJ: Beijing 

population; YZ：Yinzhou population; FH: Fenghua population; FY: Fuyang population; HS-JSG: Haishu-Jishigang population; HS-

GL: Haishu-Gulin population; YY: Yuyao population; XS: Xiangshan population.

图2  8个二化螟种群的遗传结构分析

Fig. 2  Genetic structure analysis of eight Chilo suppressalis populations

图3  37个二化螟样品的主成分分析

Fig. 3  Principal component analysis of 37 Chilo suppressalis samples
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共有461个基因位于选择区段内。KEGG通路富集

分析结果显示，这 461个基因主要富集在黑色素生

成、昼夜节律夹带等7个通路（图6）。

2.5   二化螟种群遗传多样性

8 个二化螟种群的核苷酸多样性介于 1.36×

10-3~3.33×10-3之间，其中北京种群的核苷酸多样性

最低，这可能是因为北京种群为室内种群，长期的地

理隔离及人工饲养驯化导致其遗传多样性降低；在

其他 7个种群中，奉化种群和象山种群的核苷酸多

样性相对较低，分别为 2.87×10-3和 2.98×10-3，而海

曙古林、海曙集士港以及鄞州种群的核苷酸多样性

较高，表明其遗传多样性相对较高（表4）。8个二化

螟种群的Tajima’s D值介于0.427~0.878之间，其中

北京种群的 Tajima’s D 值最高，而奉化种群的

Tajima’s D值最低；8个二化螟种群的Tajima’s D值

均大于 0，表明各种群可能经历了瓶颈效应或者平

衡选择。

2.6   宁波市二化螟历史有效种群大小分析

宁波市6个二化螟种群最早可追溯到40万年前，

各二化螟种群历史较一致。在40万年前—1 000年前

左右，各种群规模整体呈下降趋势，尤其是3 000年

表3  8个二化螟种群间的遗传分化指数

Table 3  Genetic differentiation indices among eight Chilo suppressalis populations

种群
Population

鄞州种群Yinzhou population

富阳种群Fuyang population

余姚种群Yuyao population

海曙集士港种群Haishu-Jishigang population

海曙古林种群Haishu-Gulin population

奉化种群Fenghua population

象山种群Xiangshan population

北京种群

Beijing 
population

0.272

0.296

0.284

0.272

0.252

0.349

0.348

鄞州种群

Yinzhou 
population

-
0.028

0.015

0.003

0.003

0.025

0.056

富阳种群

Fuyang 
population

-
0.039

0.031

0.031

0.060

0.086

余姚种群

Yuyao 
population

-
0.019

0.019

0.045

0.073

海曙集士港种群

Haishu-Jishigang 
population

-
<0.001

0.025

0.055

海曙古林种群

Haishu-Gulin 
population

-
0.024

0.054

奉化种群

Fenghua 
population

-
0.090

BJ1~BJ5：北京种群；YZ1~YZ5：鄞州种群；FH1~FH3：奉化种群；FY1~FY5：富阳种群；HS-JSG1~HS-JSG5：海曙集士港种群；

HS-GL1~HS-GL5：海曙古林种群；YY1~YY5：余姚种群；XS1~XS4：象山种群。BJ1-BJ5: Beijing population; YZ1-YZ5: Yinzhou 

population; FH1-FH3: Fenghua population; FY1-FY5: Fuyang population; HS-JSG1-HS-JSG5: Haishu-Jishigang population; 

HS-GL1-HS-GL5: Haishu-Gulin population; YY1-YY5: Yuyao population; XS1-XS4: Xiangshan population.

图4  37个二化螟样品的系统发育树

Fig. 4  Phylogenetic tree of 37 Chilo suppressalis samples
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前—1 000 年前左右期间种群经历了快速收缩；而

1 000 年前左右—400 年前，各二化螟种群规模增

加。在宁波市 6个二化螟种群中，象山种群的历史

有效种群最早降到最低值，且远低于其他5个种群，

但在近期其快速扩张，在 400年前象山种群的历史

有效种群大于其他5个种群；在宁波市6个二化螟种

群中，奉化种群的历史有效种群最晚降到最低值，且

在400年前的历史有效种群最小（图7）。

图7  宁波市二化螟种群历史有效种群大小

Fig. 7  Historical effective population size of Chilo suppressalis populations in Ningbo City

表4  8个二化螟种群的核苷酸多样性和Tajima’s D值

Table 4  Nucleotide diversity and Tajima’s D values of

eight Chilo suppressalis populations

种群
Population

鄞州种群Yinzhou population

海曙古林种群
Haishu-Gulin population

海曙集士港种群
Haishu-Jishigang population

奉化种群Fenghua population

象山种群Xiangshan population

余姚种群Yuyao population

富阳种群Fuyang population

北京种群Beijing population

核苷酸多样性
Nucleotide 

diversity

0.003 31

0.003 33

0.003 31

0.002 87

0.002 98

0.003 19

0.003 15

0.001 36

Tajima’s D

0.691

0.666

0.683

0.427

0.642

0.632

0.743

0.878

πxs：二化螟象山种群的核苷酸多样性；πother：分别为二化螟鄞

州、奉化、富阳、海曙集士港、海曙古林和余姚种群的核苷酸

多样性。πxs: Nucleotide diversity of the Xiangshan population  

of C. suppressalis; πother: nucleotide diversity of the Yinzhou, 

Fenghua, Fuyang, Haishu-Jishigang, Haishu-Gulin, and Yuyao 

populations, respectively.

图5  二化螟象山种群基因组选择性清除结果

Fig. 5  Selective sweep analysis of the genome in the 

Xiangshan population of Chilo suppressalis

图6  二化螟象山种群受选择基因的KEGG通路富集分析

Fig. 6  KEGG pathway enrichment analysis of selected genes 

in the Xiangshan population of Chilo suppressalis
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3 讨论

昆虫种群遗传学研究种群内基因组成、遗传变异

及其时空动态变化规律，为解析昆虫的起源演化、迁移

扩散以及环境适应机制提供理论支撑（Hopper，2023）。

已有二化螟种群遗传学研究主要基于线粒体基因、核

糖体基因和微卫星等分子标记，然而这类标记数量有

限，基因组覆盖度低（Meng et al.，2008；袁龙宇等，

2025）。本研究采用全基因组重测序技术在二化螟

基因组中鉴定到数千万个单核苷酸多态性，避免了

传统分子标记信息量有限、统计效力不足的局限。

二化螟种群遗传结构具有尺度依赖性。例如，

Meng et al.（2008）和Peng et al.（2025）研究结果显示

在全国范围内二化螟种群可划分为 5个遗传种群，

种群间遗传分化明显，遗传距离与地理距离呈显著

正相关；于文娟等（2021）研究结果显示在四川省范

围内二化螟种群间遗传分化较小，地理隔离效应不

明显；鲁艳辉等（2022）研究结果显示在浙江省范围

内二化螟种群间遗传分化较小，地理隔离效应不明

显。本研究的系统发育分析结果显示二化螟象山种

群单独聚为一支，并与宁波市其他二化螟种群发生

了中等程度的分化，究其原因可能是在地理位置上

象山县与宁波市鄞州区、奉化区等隔港相望，存在一

定的地理隔离，种群间基因交流较少。

本研究通过选择性清除分析发现，在演化过程

中二化螟象山种群的黑色素生成、昼夜节律夹带等

通路基因可能经历了强烈的定向选择（Stephan，

2019）。宁波市象山县三面环海，受海洋水体的影

响，其气温、光照、昼夜温差等与宁波市其他区域存

在一定差异，而黑色素生成和昼夜节律夹带等通路

基因在紫外线防护、温度调节、免疫调节、光照感知

与适应、生理节律调节和行为调节等方面发挥着重

要作用，有助于种群更好地适应当地环境，从而提高

适合度（D’Mello et al.，2016；Sugumaran & Barek，

2016；Dubowy & Sehgal，2017）。Peng et al.（2025）

研究结果显示不同纬度二化螟种群的昼夜节律通路

基因受到了定向选择，与本研究结果一致。

二化螟对杀虫剂的抗性机制主要是解毒酶介导

的代谢抗性以及靶标突变引起的靶标抗性（范文敏

等，2025）。目前，关于代谢抗性相关基因的挖掘主

要通过酶活性检测、实时荧光定量 PCR检测、转录

组分析等方法，而靶标抗性的研究则主要是对靶标

受体基因的PCR克隆（Zhao et al.，2019；Wang et al.，

2025）。但基因组中拷贝数增加、启动子区等非编码

区域的遗传突变也可导致基因表达量变化，进而介

导抗药性的增强或产生（Heckel，2022；Hu et al.，

2025）。近年来，越来越多的研究通过全基因组重

测序系统鉴定基因组内与抗药性等相关的遗传变

异。例如，在褐飞虱烟碱型乙酰胆碱受体基因

nAChR-7-like 及细胞色素 P450 CYP4C61 基因中鉴

定到多个单核苷酸多态性，这些遗传变异影响褐飞

虱对吡虫啉及抗褐飞虱水稻 IR36的抗性，其中3个

单核苷酸多态性可用于区分抗性与敏感基因型

（Pang et al.，2024）。目前主要依靠线粒体基因分

析二化螟种群的抗性水平与遗传多样性间的关系，

尚未有在全基因组层面鉴定抗药性相关遗传变异

的研究（鲁艳辉等，2022；黄芊等，2025）。

本研究通过全基因组重测序方法分析了宁波市

6个二化螟种群基因组的遗传变异，未对各种群进

行抗药性测定，后续可通过全基因组关联分析等方

法分析与多种杀虫剂相关的遗传变异，为揭示宁波

市二化螟抗药性等环境适应性分子进化机制以及防

治策略制订提供参考。
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