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中华稻蝗等位酶基因型对杀虫剂氯氟氰菊酯

致死性的响应
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摘 要：用氯氟氰菊酯（０．５３ｇ·ｋｇ－１）注射中华稻蝗，研究比较了在Ｌｄｈ、Ｇｐｉ和Ｐｇｍ基因座位上各基因型个体的死亡率
差异，列联表进行 ｘ２检验。结果表明，氯氟氰菊酯对 Ｌｄｈ和 Ｇｐｉ各基因型个体的选择呈现随机特征，各基因型与死亡率
未见显著的相关（Ｐ＞０．０５）。但在 Ｐｇｍ基因座位上，各基因型个体的死亡率分别为２４％（Ｐｇｍ－ＡＢ），４８％ （Ｐｇｍ－ＢＢ），
４８％（Ｐｇｍ－ＢＣ），５２％（Ｐｇｍ－ＣＣ）和６２％（Ｐｇｍ－ＡＡ）。且 Ｐｇｍ－ＡＢ与Ｐｇｍ－ＡＡ，Ｐｇｍ－ＢＢ，Ｐｇｍ－ＢＣ，Ｐｇｍ－ＣＣ之间的
基因型与死亡率存在显著相关关系（Ｐ＜０．０５）。以上结果表明本中华稻蝗种群中Ｐｇｍ－ＡＢ基因型很可能与氯氟氰菊酯
的抗药性有关。

关键词：中华稻蝗牷氯氟氰菊酯牷等位酶牷基因型牷死亡率
中图分类号：Ｓ４８１．９ 文献标识码：Ａ 文章编号：１６７２－２０４３牗２００４牘０３－０４４４－０４

收稿日期牶２００４－０２－１８
基金项目：国家自然科学基金资助项目牗３０１７０６１２，２０１７７０１２牘；山西省留学基金资助项目
作者简介牶李翠兰牗１９６２—牘，女，博士研究生，研究方向为遗传毒理学。
联 系 人：马恩波，Ｅ－ｍａｉｌ牶ｍａｅｎｂｏ２００３＠ｓｘｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

ＬｅｔｈａｌＲｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆＡｌｌｏｚｙｍｅＧｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆＯｘｙａＣｈｉｎｅｎｓｉｓＴｏｗａｒｄｓＣｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ
ＬＩＣｕｉｌａｎ１牞ＤＵＡＮＹｉｈａｏ２牞ＬＵＦｕｐｉｎｇ１牞 ＧＵＯＹａｐｉｎｇ１牞ＭＡＥｎｂｏ１

牗１．ＣｏｌｌａｇｅｏｆＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ牞ＳｈａｎｘｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ牞Ｔａｉｙｕａｎ０３０００６牞Ｃｈｉｎａ牷２．ＣｏｌｌａｇｅｏｆＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅａｎｄ
Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ牞ＳｈａｎｘｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ牞Ｔａｉｙｕａｎ０３０００６牞Ｃｈｉｎａ牘
Ａｂｓｔｒａｃｔ牶ＯｕｔｂｒｅａｋｓｏｆｓｗａｒｍｉｎｇｇｒａｓｓｈｏｐｐｅｒＯｘｙａｃｈｉｎｅｎｓｉｓｉｎＣｈｉｎａｈａｖｅｂｅｅｎｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｉｎｒｅｃｅｎｔｔｅｎｙｅａｒｓ．Ａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ
ｓｐｅｃｉｅｓｆｒｏｍＪｉｎｙｕａｎＤｉｓｔｒｉｃｔ牞Ｔａｉｙｕａｎ牞ＣｈｉｎａｗｅｒｅｆｏｕｎｄｔｏｂｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉａｔＬｄｈ牞ＧｐｉａｎｄＰｇｍｕｓｉｎｇｈｏｒｉｚｏｎｔａｌｓｔａｒｃｈｇｅｌ
ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ牞ｗｉｔｈｔｈｅｍｅａｎｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓｐｅｒｌｏｃｕｓｏｆ３．３ａｎｄｔｈｅｏｂｓｅｒｖｅｄｍｅａｎｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｉｅｓｏｆ０．３７５～０．３７６牞ｒｅ
ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｉｓｒｅｌａｔｉｖｅｌｙｈｉｇｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｍａｄｅｉｔｐｏｓｓｉｂｌｅｆｏｒａｌｌｏｚｙｍｅａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｅｘｐｌｏｒｉｎｇｔｈｅｐｏｓｓｉｂｌｅｍｏｒｔａｌｉｔｙｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ
ａｍｏｎｇｔｈｅｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆｖａｒｉｏｕｓｇｅｎｏｔｙｐｅｓａｃｕｔｅｌｙｅｘｐｏｓｅｄｔｏｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ牞ａｎｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅｃｏｍｍｏｎｌｙｕｓｅｄｆｏｒｇｒａｓｓｈｏｐｐｅｒｃｏｎｔｒｏｌ．Ａ
ｔｏｔａｌｏｆ５５１Ｏ．ｃｈｉｎｅｎｓｉｓｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｆｒｏｍｔｈｉｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｗｅｒｅｉｎｊｅｃｔｅｄｗｉｔｈｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ 牗０．５３ｇ·ｋｇ－１牘ｔｏａｂｄｏｍｅｎｔｏａｃｈｉｅｖｅａ
ｍｏｒｔａｌｉｔｙｏｆ４７．２％ ａｆｔｅｒ４８ｈｏｕｒｓ．Ｔｈｅａｌｌｏｚｙｍｅａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｔｈｅｎｅｍｐｌｏｙｅｄｔｏｄｅｔｅｒｍｉｎｅｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｅａｃｈｇｅｎｏｔｙｐｅｆｏｒｂｏｔｈ
ｓｕｒｖｉｖｉｎｇａｎｄｄｅａｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ．ＴｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｍｏｒｔａｌｉｔｙａｍｏｎｇｔｈｅａｌｌｏｚｙｍｅｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆＯ．ｃｈｉｎｅｎｓｉｓｗａｓｃｏｍｐａｒｅｄｂｅｔｗｅｅｎ
ｓｕｒｖｉｖｉｎｇａｎｄｄｅａｄｇｒｏｕｐｓｏｆｔｈｅｇｒａｓｓｈｏｐｐｅｒ．ＡｔｔｈｅｌｏｃｉｏｆＬｄｈａｎｄＧｐｉ牞ｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎｄｉｓｐｌａｙｅｄｒａｎｄｏｍｌｅｔｈａｌｅｆｆｅｃｔｓｏｎｅａｃｈ
ｇｅｎｏｔｙｐｅ牞ａｎｄｎｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｌｅｔｈａｌｉｔｙｗａｓｏｂｓｅｒｖｅｄ牗Ｐ＞０．０５牘．Ｈｏｗｅｖｅｒ牞ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｅｌｅｃｔｉｖｅｅｆ
ｆｅｃｔｓｏｎｔｈｅｇｅｎｏｔｙｐｅｓｗｅｒｅｏｂｓｅｒｖｅｄａｔＰｇｍｌｏｃｕｓ．Ｉｔｗａｓｆｏｕｎｄｔｈａｔｔｈｅｍｏｒｔａｌｉｔｙａｍｏｎｇｔｈｅｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｖａｒｉｅｄｄｅｐｅｎｄｉｎｇｏｎｇｅｎｏ
ｔｙｐｅ牞ｉ．ｅ．６２％ 牗Ｐｇｍ－ＡＡ牘牞２４％ 牗Ｐｇｍ－ＡＢ牘牞４８％ 牗Ｐｇｍ－ＢＢ牘牞４８％ 牗Ｐｇｍ－ＢＣ牘ａｎｄ５２％ 牗Ｐｇｍ－ＣＣ牘牞ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
Ｃｏｎｔｉｎｇｅｎｃｙｔａｂｌｅχ２ｔｅｓｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｇｅｎｏｔｙｐｉｃｅｆｆｅｃｔｓｏｎｔｈｅｓｕｒｖｉｖｉｎｇａｎｄｄｅａｄｇｒｏｕｐｓｉｎｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｐａｉｒｓ牶
Ｐｇｍ－ＡＢｖｓ．Ｐｇｍ－ＡＡ牞Ｐｇｍ－ＡＢｖｓ．Ｐｇｍ－ＢＢ牞Ｐｇｍ－ＡＢｖｓ．Ｐｇｍ－ＢＣ牞Ｐｇｍ－ＡＢｖｓ．Ｐｇｍ－ＣＣ．Ｕｎｄｅｒｔｈｅｓｃｅｎａｒｉｏｓｏｆ１牘
ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｆｕｎｉｆｏｒｍｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｔｈｅｒｔｈａｎＰｇｍｇｅｎｏｔｙｐｅｓ牞ａｎｄ２牘ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｆａｌｌｅｌｉｃｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎａｎｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅｖｉｇｏｒ
ｆｏｒＰｇｍ－ＡａｎｄＰｇｍ－Ｂ牞ｉｔｉｓｅｘｐｅｃｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｍｏｒｔａｌｉｔｙｏｆＰｇｍ－ＡＢｔｏｂｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆｒｏｍｔｈｏｓｅｏｆＰｇｍ－ＡＡａｎｄＰｇｍ－
ＢＢ牞ａｓｓｕｍｉｎｇｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｅｘｉｓｔｉｎｇｉｎｔｈｅｌａｔｔｅｒｔｗｏｈｏｍｏｚｙｇｏｔｅｓ．Ｔｈｅｄａｔａｏｂｔａｉｎｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙｗｅｒｅｆｏｕｎｄｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ
ｗｉｔｈｓｕｃｈｒｅａｓｏｎｉｎｇ牞ｗｈｉｃｈｓｕｇｇｅｓｔｅｄｃｅｒｔａｉｎｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｏｆＰｇｍ－ＡＢｇｅｎｏｔｙｐｅｔｏｔｈｅｇｒａｓｓｈｏｐｐｅｒｓｐｅｃｉｅｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｔｈｅｐｅｓｔｉｃｉｄｅ
ｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ．ＴｈｅｄａｔａｉｍｐｌｙｔｈａｔｔｈｅｉｎｃｒｅａｓｅｄＰｇｍ－ＡＢｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｐｅｒｈａｐｓＰｇｍ－Ｂａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｉｎａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｍａｙｂｅｕｓｅｆｕｌ
ａｓｔｈｅｐｏｔｅｎｔｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｔｂｉｏｍａｒｋｅｒｔｏｐｅｓｔｉｃｉｄｅｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ．Ｔｈｉｓｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙｒｅｓｕｌｔｓｃａｌｌｓｆｏｒｍｏｒｅｓｃｒｕｔｉｎｉｚｉｎｇｔｈｒｏｕｇｈｔｈｅｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ
ｏｆｏｔｈｅｒｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓａｎｄｄｅｔａｉｌｅｄｔｏｘｉｃｏｌｏｇｉｃａｌｓｔｕｄｉｅｓｏｎｔｈｅｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ牞ａｌｏｎｇｗｉｔｈｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆ
ｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｂｅｆｏｒｅｔｈｅｄｅｔｅｒｍｉｎｉｓｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｇｅｎｅｔｉｃｂａｃｋｇｒｏｕｎｄａｎｄｐｅｓｔｉｃｉｄｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｃａｎｂｅｍａｄｅ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ牶Ｏｘｙａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ牷ｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ牷ａｌｌｏｚｙｍｅ牷ｇｅｎｏｔｙｐｅ牷ｍｏｒｔａｌｉｔｙ



４４５第２３卷第３期 农 业 环 境 科 学 学 报

氯氟氰菊酯 牗Ｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ牘属拟除虫菊酯类农药，
其分子结构较复杂，毒理机制尚不完全明确，抑制昆

虫中枢神经系统 Ｎａ＋－通道是其击倒和杀死昆虫的
主要机制之一 犤１犦。氯氟氰菊酯是一种高效低毒杀虫

剂，具有触杀和胃毒作用，杀菌谱广，能有效防治多种

农业害虫（包括鳞翅目、半翅目、鞘翅目、双翅目、直翅

目）和卫生害虫犤２牞３犦。但在害虫常发或多发地区，长时

间高剂量使用该类杀虫剂很容易产生抗性犤４牞５犦。由于

害虫遗传学理论尚不完善和缺乏抗性基因频率等新

技术的研究，致使对害虫抗性机理的研究多局限在生

理生化方面。按照现代遗传学理论，抗性的发生几乎

都是遗传与环境因素 （包括天然的和人为的）相互作

用的结果 犤４犦，对某种害虫而言，其对农药的抗性程度

取决于该害虫种群的遗传结构特征犤６犦。所以利用种群

遗传结构动态变化作为害虫对农药抗性的监测指标

和评估依据是一条新的思路。等位酶分析技术起初主

要用于种群遗传多样性和物种进化研究 犤７牞８犦，２０世纪
９０年代以后，等位酶技术和种群遗传计算开始在毒
理学中获得应用。大量研究表明，环境污染物可导致

水生生物自然种群和实验室种群等位酶基因型频率

的改变犤９～１１犦，但杀虫剂对农业害虫选择作用的研究尚

不多见。

中华稻蝗 牗Ｏｘｙａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ牘是中国重要的农业害
虫之一，除新疆、西藏等少数省区外，我国的大多数

地区均有分布，主要危害水稻和其他禾本科作物，且

种群密度大，在我国其危害程度呈现逐年上升趋

势犤１２牞１３犦。本文以重要农业害虫——— 中华稻蝗牗Ｏ．ｃｈｉ
ｎｅｎｓｉｓ牘为研究对象，探索中华稻蝗等位酶基因型与杀
虫剂氯氟氰菊酯急性致死作用之间的相关关系，以便

为中华稻蝗的化学防治提供基础资料。

１ 材料与方法

１．１供试昆虫及农药
中华稻蝗采自山西省太原市晋源区 （Ｅ１１２°３６′牞

Ｎ３７°４６′），室内适应性饲养２ｄ后，选择健壮、大小均
匀的５龄若虫进行急性毒性试验。供试农药：氯氟氰
菊酯（Ｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ），２．５％乳油，商品名：功夫，由捷利
康南通农用化学品有限公司生产。

１．２急性致死处理
根据本实验室所测得的氯氟氰菊酯对中华稻蝗

的ＬＤ５０值牞将氯氟氰菊酯农药药剂用蒸馏水稀释７００
倍 牗终浓度为０．０３６ｇ·Ｌ－１牘，用微量注射器按０．５３
ｇ·ｋｇ－１剂量 牗注射体积为４μＬ·头 －１牘由腹部第一

和第二体节间注入五龄若虫的体腔中。共处理试虫

５５１头牗试虫体重０．２７ｇ±０．０４１ｇ牘，注射后４８ｈ检查
死亡率，死亡标准以探针轻触虫体，无明显反应者为

死亡。死亡个体与存活个体分别保存于 －８０℃冰箱
内备用。

１．３等位酶电泳
根据本实验室以往研究结果 犤１４犦，对有多态性的

乳酸脱氢酶（ＬＤＨ）、６－磷酸葡萄糖异构酶（ＧＰＩ）和磷
酸葡萄糖变位酶（ＰＧＭ）进行等位酶分析。分析方法采
用水平切片淀粉凝胶电泳技术 犤７牞８犦，淀粉凝胶浓度为

１２．５％，电泳缓冲液为 Ｎａ２ＨＰＯ４－ＮａＨ２ＰＯ４（０．０５
ｍｏｌ·Ｌ－１，ｐＨ８．０），电泳缓冲液与凝胶缓冲液之比为
９∶１。

取每个个体的后足股节肌肉，置于２０μＬ双蒸水
内匀浆（冰浴下），浸入３ｍｍ×９ｍｍ滤纸芯作为上样
样品。然后在４℃冰柜内恒压（１１Ｖ·ｃｍ－１）电泳５ｈ，
水平切片后用特异性染色方法进行染色犤７牞８犦。酶谱判

读时，同一基因座位泳动最快的带记为Ａ，以后依次
记为Ｂ、Ｃ等。
１．４统计分析
１．４．１种群遗传结构分析

将存活个体和死亡个体分别计数，其和即为总个

体数（初始样本）。使用ＢＩＯＳＹＳ－Ⅱ犤５犦软件计算３个样
本的等位基因频率、哈－温（Ｈ－Ｗ）平衡适合度、观察
杂合度（Ｈ）、固定指数（Ｆ）、多态位点百分率（Ｐ）和平
均杂合度。

１．４．２基因型与死亡率之间的相关性检验
对中华稻蝗多态基因座位的各基因型与死亡率

进行２×２列联表 ｘ２检验，以了解基因型与氯氟氰
菊酯急性致死作用之间的相关性。各多态基因座位上

的每个基因型为一组，每组的个体数即为重复数。各

多态基因座位上存活或死亡数少于 ５的基因型不
计。

２ 结果

２．１中华稻蝗初始样本、氯氟氰菊酯处理后存活组和
死亡组的遗传结构分析

中华稻蝗初始样本、氯氟氰菊酯处理后存活组和

死亡组的等位基因频率、哈－温（Ｈ－Ｗ）平衡适合度、
观察杂合度（Ｈ）和固定指数（Ｆ）见表１。在Ｌｄｈ、Ｇｐｉ和
Ｐｇｍ３个基因座位上，酶谱清晰的初始样本分别有
５３０牞５２７牞５５１头，表明Ｌｄｈ和Ｇｐｉ基因座位上分别有
２１头和２４头若虫由于某中原因无电泳酶谱。酶谱判
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基因座位
Ｌｄｈ Ｇｐｉ Ｐｇｍ

存活组 死亡组 初始样本 存活组 死亡组 初始样本 存活组 死亡组 初始样本

Ｎ 牗２７３牘ａ 牗２５７牘 牗５３０牘 牗２７４牘 牗２５３牘 牗５２７牘 牗２９１牘 牗２６０牘 牗５５１牘
Ａ ０．７３６ ０．７６７ ０．７５１ ０．２５０ ０．２６１ ０．２５５ ０．０６７ ０．０５０ ０．０５９
Ｂ ０．２６４ ０．２３３ ０．２４９ ０．６６８ ０．６７６ ０．６７２ ０．８４２ ０．８５０ ０．８４６
Ｃ ０．０８２ ０．０６３ ０．０７３ ０．０８９ ０．０９８ ０．０９３
Ｄ ０．００２ ０．００２ ０．００２

Ｈ－Ｗｂ ２．３３０ ０．１０３ １．８０６ １５．８１６ １６．４８３ ２７．６５１ ７３．７４８ １６３．７５１ ２０１．４８２

Ｈｃ ０．４２５ ０．３６６ ０．３９６ ０．５００ ０．５３０ ０．５１４ ０．１８２ ０．１２３ ０．１５４
Ｆ －０．０９４ －０．０２２ －０．０５９ －０．０３２ －０．１２４ －０．０７５ ０．３４６ ０．５３６ ０．４３４

注：ａ．括号内的值为样本大小；ｂ．基因型频率的哈 －温平衡预测值的卡方检验值 牗 Ｐ＜０．０５牷Ｐ＜０．０１牘；ｃ．杂合度的直接观察值，当

最常见的等位基因频率小于９５％时，即为多态基因座位。

表２中华稻蝗初始样本、氯氟氰菊酯处理后存活组和死亡组在３个基因座位上的遗传多样性

Ｔａｂｌｅ２ ＧｅｎｅｔｉｃＶａｒｉａｂｉｌｉｔｙａｔｔｈｒｅｅｌｏｃｉｉｎａｌｉｖｅ牞ｄｅａｄａｎｄｉｎｉｔｉａｌｓａｍｐｌｅｓｏｆＯ．ｃｈｉｎｅｎｓｉｓａｆｔｅｒｉｎｊｅｃｔｉｏｎｗｉｔｈｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ

样本 每个基因座位平均样本大小 每个基因座位平均等位基因数
平均杂合度

直接观察值 哈 －温平衡预期值

存活组 ２７４．５牗６．４牘 ３．３牗０．５牘 ０．３７５牗０．０６８牘 ０．４４０牗０．０７０牘
死亡组 ２５６．８牗１．４牘 ３．３牗０．５牘 ０．３７６牗０．０９１牘 ０．４３１牗０．０７８牘
初始样本 ５１３．３牗７．１牘 ３．３牗０．５牘 ０．３７６牗０．０７８牘 ０．４３６牗０．０７４牘

注：括号内的值为标准误差；无偏差估计 牗Ｎｅｉ牞１９７８牘。

读结果表明牞本文研究的中华稻蝗种群中，Ｌｄｈ、Ｇｐｉ
和Ｐｇｍ均为多态基因座位，其中Ｌｄｈ存在２个等位基
因，而Ｇｐｉ存在３个等位基因，Ｐｇｍ有３个等位基因，
但以Ｐｇｍ－Ｂ基因占优势。且Ｌｄｈ的基因型频率符合
哈－温牗Ｈ－Ｗ牘平衡预期值，但Ｇｐｉ和Ｐｇｍ的基因型

频率显著偏离哈－温平衡预期值，见表１。其中Ｐｇｍ
是由于杂合体缺乏，而Ｇｐｉ为杂合体过剩。中华稻蝗
初始样本、氯氟氰菊酯处理后存活组和死亡组在３个
基因座位上的种群遗传多样性见表２。本实验种群的
在这３个基因座位上的多态性程度较高，体现在较高

表１中华稻蝗初始样本、氯氟氰菊酯处理后存活组和死亡组的等位基因频率、基因型频率的哈 －温平衡预期值的卡方检验
牗Ｈ－Ｗ牘、观察杂合度牗Ｈ牘和固定指数牗Ｆ牘

Ｔａｂｌｅ１Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ牞ｔｅｓｔｓｆｏｒＨａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ牗Ｈ－Ｗ牘ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎｓ牞ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ牗Ｈ牘ａｎｄｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ牗Ｆ牘ｉｎａｌｉｖｅ牞ｄｅａｄ
ａｎｄｉｎｉｔｉａｌｓａｍｐｌｅｓｏｆＯ．ｃｈｉｎｅｎｓｉｓａｆｔｅｒｉｎｊｅｃｔｉｏｎｗｉｔｈｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ

表３氯氟氰菊酯处理后中华稻蝗３个基因座位不同基因型
个体的死亡率比较

Ｔａｂｌｅ３ Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｅｍｏｒｔａｌｉｔｉｅｓｏｆｔｈｅｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｗｉｔｈｄｉｆ
ｆｅｒｅｎｔｇｅｎｏｔｙｐｅｓａｔｔｈｒｅｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉｏｆＯ．ｃｈｉｎｅｎｓｉｓａｆｔｅｒｉｎ

ｊｅｃｔｉｏｎｗｉｔｈｃｙｈａｌｏｔｈｒｉｎ

注：括号内的值为样本大小。标有完全不同字母的死亡率之间

有显著差异，如 ａ和 ｂ之间有显著差异牗Ｐ＜０．０５牘；而 ａ牗或 ｂ牘与 ａｂ
之间无显著差异牗Ｐ＞０．０５牘。

的每个基因座位的平均等位基因数（３．３）和观察平均
杂合度（０．３７５～０．３７６），适合于作不同基因型间死亡
率差异比较。

２．２中华稻蝗等位酶基因型与杀虫剂氯氟氰菊酯致
死作用的关系

中华稻蝗五龄若虫注射氯氟氰菊酯后，平均死亡

率为４７．２％ 牗２６０／５５１牘，Ｌｄｈ、Ｇｐｉ和Ｐｇｍ基因座位
上各基因型个体的死亡率及各基因型与死亡率的 ２
×２列联表 ｘ２检验结果见表３。
检验结果表明，经氯氟氰菊酯处理后，中华稻蝗

在 Ｌｄｈ和 Ｇｐｉ各基因型个体的死亡率无显著差异
（Ｐ＞０．０５），显示氯氟氰菊酯的致死作用对 Ｌｄｈ和
Ｇｐｉ基因型的选择是随机的；但Ｐｇｍ各基因型个体的
死亡率分别为２４％ 牗Ｐｇｍ－ＡＢ牘，４８％ 牗Ｐｇｍ－ＢＢ牘，
４８％ 牗Ｐｇｍ－ＢＣ牘，５２％ 牗Ｐｇｍ－ＣＣ牘和６２％ 牗Ｐｇｍ－ ＡＡ牘（表３），且Ｐｇｍ－ＡＢ与Ｐｇｍ－ＡＡ，Ｐｇｍ－ＡＢ与

等位酶基因型
３个多态基因座位各基因型个体的死亡率
Ｌｄｈ Ｇｐｉ Ｐｇｍ

ＡＡ ０．５１牗２９３牘 ０．３８牗３４牘 ０．６２牗１３牘ｂ
ＡＢ ０．４５牗２１０牘 ０．５３牗２００牘 ０．２４牗３４牘ａ
ＢＢ ０．４８牗２７牘 ０．４７牗２１９牘 ０．４８牗４２６牘ｂ
ＢＣ ０．４０牗７０牘 ０．４８牗４４牘ｂ
ＣＣ ０．５２牗２７牘ｂ
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Ｐｇｍ－ＢＢ、Ｐｇｍ－ＡＢ与Ｐｇｍ－ＢＣ、Ｐｇｍ－ＡＢ与Ｐｇｍ－
ＣＣ在基因型和死亡率之间存在显著相关关系 （Ｐ
＜０．０５），表明氯氟氰菊酯的致死作用对Ｐｇｍ基因座
位的不同基因型呈现出非随机特征。

３ 讨论

近年来由于长期使用拟除虫菊酯类农药防治害

虫，许多害虫对其产生抗药性而使防治失败。害虫对杀

虫剂的抗性主要是由于在杀虫剂的定向选择作用下，

害虫群体中抗性基因或基因型频率增加的缘故 犤４牞５犦。

因此，有必要研究害虫对拟除虫菊酯类农药抗性的发

生发展规律，以便监测抗性动态变化和确定抗性水平

及其分布，从而延长对环境安全性农药——— 拟除虫菊

酯类的使用寿命。等位酶分析方法为这方面的研究工

作提供了一种较为可行的方法。本文研究结果表明：

牗１牘中华稻蝗种群３种等位酶 牗Ｌｄｈ牞Ｇｐｉ牞Ｐｇｍ牘具有
高的多态性和杂合性，可用于氯氟氰菊酯等农药对具

有不同基因型个体致死性差异的探索研究；牗２牘中华
稻蝗种群３种等位酶 牗Ｌｄｈ牞Ｇｐｉ牞Ｐｇｍ牘各基因型对氯
氟氰菊酯的致死作用具有不同响应 （ｒｅｓｐｏｎｓｅ），即在
氯氟氰菊酯的急性致死作用下，Ｌｄｈ和Ｇｐｉ各基因型
个体的死亡率没有明显差异，而 Ｐｇｍ各基因型个体
的死亡率在２４％ （Ｐｇｍ－ＡＢ）和６２％ （Ｐｇｍ－ＡＡ）之
间，且 Ｐｇｍ－ＡＢ基因型个体的死亡率显著低于
Ｐｇｍ－ＡＡ、Ｐｇｍ－ＢＢ、Ｐｇｍ－ＢＣ和Ｐｇｍ－ＣＣ基因型个
体的死亡率。进一步对Ｐｇｍ－Ａ和Ｐｇｍ－Ｂ基因进行
分析，假设①除Ｐｇｍ基因型外，本中华稻蝗种群的其
它生物学性状相同；②Ｐｇｍ－Ａ和Ｐｇｍ－Ｂ等位基因
存在相互作用，并表现出杂种优势，则在Ｐｇｍ－ＡＡ和
Ｐｇｍ－ＢＢ个体的死亡率没有显著差异的情况下，具
有 Ｐｇｍ－ＡＢ基因型个体的死亡率应该低于 Ｐｇｍ－
ＡＡ和 Ｐｇｍ－ＢＢ个体的死亡率，并与 Ｐｇｍ－ＡＡ和
Ｐｇｍ－ＢＢ个体的死亡率存在显著差异，以上推论与
本试验数据吻合。这些结果表明本中华稻蝗种群中

Ｐｇｍ－ＡＢ基因型很可能与氯氟氰菊酯的抗药性有相
关关系。但是，这种相关关系不应等同为因果关系。氯

氟氰菊酯的毒性及抗性机理又非常复杂，可能是神经

敏感性降低、多功能氧化酶和酯酶活性增加、表面穿

透性降低等几个因子综合作用的结果犤１６犦。一般认为，

等位酶分析技术可能作为潜在的、与抗性有关的遗传

标记犤９～１１犦，进一步的工作应结合其他遗传标记结果和

种群生态特征，并进行基因分析，结合宏观和微观两

方面研究，探究更为确切的种群遗传结构和种群抗性

进化之间的关系。
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