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摘 要：采用急性致死处理及等位酶电泳分析方法，研究比较了敌百虫处理后中华稻蝗Ｇｐｉ、Ｌｄｈ和 Ｐｇｍ各基因型频率
在存活组与死亡组之间的差异。结果表明，敌百虫对中华稻蝗３种多态酶基因座位不同的基因型表现出不同的选择性
致死作用，其中敌百虫对 Ｌｄｈ和 Ｐｇｍ各基因型的选择呈现随机特征，死亡组和存活组各基因型分布没有显著关联
牗Ｐ＞０．０５牘；而敌百虫对Ｇｐｉ各基因型的选择呈现出非随机效应，在 Ｇｐｉ基因座位上，具有不同基因型个体的死亡率分
别为Ｇｐｉ－ＡＡ牗４７％牘牞Ｇｐｉ－ＡＢ牗５８％牘牞Ｇｐｉ－ＢＢ牗５６％牘和Ｇｐｉ－ＢＣ牗１８％牘。ｘ２独立性检验表明，Ｇｐｉ－ＢＣ与其他３个
基因型在存活组和死亡组之间存在显著关联牗Ｐ＜０．０５牘。以上结果表明本中华稻蝗种群 Ｇｐｉ－ＢＣ基因型很可能与敌百
虫的抗药性有关。
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敌百虫牗ｔｒｉｃｈｌｏｒｐｈｏｎ牘属有机磷农药，对害虫具有
胃毒、触杀和熏蒸等作用，是一种高效、低毒、低残留

的杀虫剂，能有效防治多种农业和卫生害虫及动物寄

生虫。近年来，由于有机磷农药的长期应用，害虫的

抗药性逐步提高 犤１犦。一般认为，杀虫剂抗性是一种生

物进化现象，是昆虫种群内部遗传结构在杀虫剂的选

择作用下持续变化的结果 犤２犦。因此，有必要研究害虫

种群遗传结构的动态变化，为开发抗药性检测新方法

及选择抗性治理方案提供基础数据。本文以重要农业

害虫中华稻蝗牗Ｏｘｙａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ牘为研究对象，通过了解
中华稻蝗等位酶基因型与敌百虫致死性之间是否存

在相关关系，探索中华稻蝗种群等位酶基因型作为杀
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注：括号内的值为标准误差牷无偏差估计牗Ｎｅｉ牞１９７８牘。

表２ 敌百虫处理后中华稻蝗３个样本的遗传多样性

Ｔａｂｌｅ２ Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｔｔｈｒｅｅｌｏｃｉｉｎａｌｉｖｅ，ｄｅａｄａｎｄｉｎｉｔｉａｌｓａｍｐｌｅｓｏｆＯｘｙａｃｈｉｎｅｎｓｉｓａｆｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｗｉｔｈｔｒｉｃｈｌｏｒｐｈｏｎ

注：ａ．括号内的值为样本数目。当最常见的等位基因频率小于９５％时，即为多态基因座位。

基因座位
Ｇｐｉ Ｌｄｈ 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

样本量牗Ｎ牘 牗１９３牘ａ 牗２１５牘 牗４０８牘 牗１９３牘 牗２１５牘 牗４０８牘 牗１９３牘 牗２１５牘 牗４０８牘
Ａ ０．１８９ ０．２１４ ０．２０２ ０．７５８ ０．７７１ ０．７６５ ０．０４１ ０．０５８ ０．０５０
Ｂ ０．７３３ ０．７７２ ０．７５４ ０．２４２ ０．２２９ ０．２３５ ０．８６６ ０．８５４ ０．８５９
Ｃ ０．０７８ ０．０１４ ０．０４４ ０．０８８ ０．０８６ ０．０８７
Ｄ ０．００５ ０．００２ ０．００４

表１敌百虫处理后中华稻蝗３个样本在Ｇｐｉ、Ｌｄｈ和Ｐｇｍ基因座位的等位基因频率

Ｔａｂｌｅ１ Ａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｔｔｈｒｅｅｌｏｃｉｉｎａｌｉｖｅ牞ｄｅａｄａｎｄｉｎｉｔｉａｌｓａｍｐｌｅｓｏｆＯｘｙａｃｈｉｎｅｎｓｉｓａｆｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｗｉｔｈｔｒｉｃｈｌｏｒｐｈｏｎ

虫剂抗性生物标记物 牗ｂｉｏｍａｒｋｅｒ牘的可能性。

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′），采集时间为２００２年８月。室内饲养２ｄ后，
选择健壮、大小均匀的五龄若虫进行急性致死处理。

供试农药为９０％敌百虫（ｔｒｉｃｈｌｏｒｐｈｏｎ）原药粉剂，为江
苏安邦电化有限公司出品。

１．２急性致死处理
根据王保成等犤３犦对敌百虫的ＬＤ５０检测结果，将敌

百虫原药粉剂用双蒸水稀释至０．３５５％，用微量注射
器按５．３×１０－２ｇ·ｋｇ－１牗４μＬ牘药液注入中华稻蝗五
龄若虫腹部第一和第二体节的体腔中，共处理试虫

４０８头 牗试虫体重０．２７±０．０３６ｇ牘，注射后２４ｈ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
对葡萄糖－６－磷酸异构酶 （ＧＰＩ）、乳酸脱氢酶

（ＬＤＨ）和磷酸葡萄糖变位酶（ＰＧＭ）三种等位酶进行
电泳分析，实验试剂及方法见参考文献犤４，５犦。淀粉凝
胶浓度为１２．５％，电泳缓冲液为Ｎａ２ＨＰＯ４－ＮａＨ２ＰＯ４
（０．０５ｍｏｌ·Ｌ－１，ｐＨ８．０）。
１．４数据处理

将存活个体和死亡个体分别计数，其和为总个体

数（即初始样本）。用ＢＩＯＳＹＳ－Ⅱ犤５犦软件计算３个样本
的等位基因频率。并对敌百虫处理后存活组和死亡组

的各基因型频率进行２×２ｘ２独立性检验，以了解等
位酶基因型频率与敌百虫致死效果之间是否显著关

联。各多态酶基因座位上存活或死亡数少于５的稀有
基因型不进行统计分析。

２ 结果

２．１敌百虫处理后中华稻蝗的遗传结构分析
中华稻蝗Ｇｐｉ、Ｌｄｈ和Ｐｇｍ基因座位等位酶图谱

见图１，中华稻蝗初始样本及敌百虫处理后存活组与
死亡组的等位基因频率见表 １。本中华稻蝗种群中
Ｇｐｉ、Ｌｄｈ和Ｐｇｍ均为多态基因座位，其中Ｇｐｉ存在３
个等位基因，Ｌｄｈ存在２个等位基因，Ｐｇｍ存在４个
等位基因。中华稻蝗初始样本及敌百虫处理后存活组

与死亡组在３个基因座位的种群遗传度量值见表２。
２．２敌百虫处理后中华稻蝗各多态基因座位基因型
频率与敌百虫致死率的关系

用敌百虫处理五龄若虫共４０８头，注射后２４ｈ
平均死亡率为５２．７％ 牗２１５／４０８牘，Ｇｐｉ、Ｌｄｈ和Ｐｇｍ基
因座位上各基因型的死亡率及各基因型频率在存活

组与死亡组之间的 ｘ２独立性检验结果见表３。
ｘ２独立性检验结果表明，经敌百虫处理后的中

华稻蝗，在Ｌｄｈ和Ｐｇｍ２个多态基因座位上，存活组
和死亡组各基因型频率无显著差异（Ｐ＞０．０５）牞显示
敌百虫的致死性与 Ｌｄｈ和 Ｐｇｍ基因型没有显著关

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 １９３．０牗０．０牘 ３．３牗０．７牘 ０．３０７牗０．０８４牘 ０．３４５牗０．０５４牘
死亡组 ２１５．０牗０．０牘 ３．０牗０．６牘 ０．３２０牗０．０５０牘 ０．３２５牗０．０３２牘
初始样本 ４０８．０牗０．０牘 ３．３牗０．７牘 ０．３１４牗０．０６６牘 ０．３３５牗０．０４２牘
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表３中华稻蝗３个基因座位各基因型对敌百虫致死率的影响

Ｔａｂｌｅ３Ｇｅｎｏｔｙｐｅｅｆｆｅｃｔｓｏｎｌｅｔｈａｌｉｔｙｏｆｔｒｉｃｈｌｏｒｐｈｏｎｉｎｔｈｒｅｅｐｏｌｙ
ｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉｏｆＯｘｙａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

注：括号内的值为死亡个体数目与初始样本个体数目之比；

观察值小于５，不进行统计分析；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；而ａ牗或ｂ牘与ａｂ之间无显著

差异牗Ｐ＜０．０５牘。

图１中华稻蝗 Ｇｐｉ，Ｌｄｈ和 Ｐｇｍ基因座位等位酶图谱

Ｆｉｇｕｒｅ１Ｔｈｅａｌｌｏｚｙｍｅｚｙｍｏｇｒａｍｆｉｇｕｒｅｓａｔｔｈｒｅｅｌｏｃｉ
牗Ｇｐｉ牞ＬｄｈａｎｄＰｇｍ牘ｏｆＯｘｙａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

等位酶基因型
３个多态基因座位各基因型的死亡率
Ｇｐｉ Ｌｄｈ Ｐｇｍ

ＡＡ ０．４７牗７／１５牘ａ ０．５２牗１２８／２４４牘 ０．６０牗３／５牘

ＡＢ ０．５８牗７８／１３５牘ａ ０．５４牗７４／１３６牘 ０．６２牗１６／２６牘
ＡＣ ０．６０牗３／５牘

ＢＢ ０．５６牗１２４／２２２牘ａ ０．４３牗１２／２８牘 ０．５１牗１６１／３１４牘
ＢＣ ０．１８牗６／３４牘ｂ ０．６１牗２８／４６牘
ＣＣ ０．００牗０／２牘 ０．３０牗３／１０牘

联。但在Ｇｐｉ基因座位上，具有不同基因型个体的死
亡率存在差异，分别为４７％牗Ｇｐｉ－ＡＡ牘，５８％牗Ｇｐｉ－
ＡＢ牘，５６％（Ｇｐｉ－ＢＢ牘和１８％牗Ｇｐｉ－ＢＣ牘，且Ｇｐｉ－ＢＣ
与Ｇｐｉ－ＡＡ牞Ｇｐｉ－ＢＣ与ＧｐｉＡＢ牞Ｇｐｉ－ＢＣ与Ｇｐｉ－ＢＢ
基因型频率在存活组和死亡组之间存在显著关联 （Ｐ
＜０．０５）。表明敌百虫的致死性对Ｇｐｉ基因座位的不
同等位基因型呈现出非随机特征。

３ 讨论

自然选择学派认为，害虫对杀虫剂的抗药性是由

于在杀虫剂的定向选择作用下，害虫群体中与抗性有

关的基因或基因型频率增加的缘故。实验室研究是探

讨害虫对有机磷农药抗性的发生发展规律的第一步，

其结果可用来监测抗性动态变化和确定抗性水平及

其分布，从而延长对有机磷农药的使用寿命。本文研

究结果表明，中华稻蝗是研究酶多态性与环境因子、

特别是人为环境因子牗如农药牘关系的理想生物物种，
原因如下：①中华稻蝗广泛分布于俄罗斯远东地区以
及几乎整个东洋界，且种群密度大，在我国主要危害

水稻和其他禾本科作物，其危害程度呈现逐年上升趋

势犤７牞８犦。②中华稻蝗种群分化明显，特别是几种等位酶
牗包 括 Ｇｐｉ牞Ｌｄｈ牞 Ｐｇｍ牘具 有 很 高 的 多 态 性
（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）犤９犦，为研究农药对具有不同基因型个

体的致死性差异提供了可能性。③本研究观察到中华
稻蝗种群３种等位酶牗Ｇｐｉ牞Ｌｄｈ牞Ｐｇｍ牘基因型对敌百
虫具有不同响应 （ｒｅｓｐｏｎｓｅ），表现为敌百虫对Ｌｄｈ和
Ｐｇｍ２个基因座位的所有基因型的致死性呈现随机
特征牞但对Ｇｐｉ基因座位各基因型的致死性却呈现出
非随机效应，具有 Ｇｐｉ－ＢＣ基因型个体的死亡率
牗１８％牘显著低于具有Ｇｐｉ－ＡＡ、Ｇｐｉ－ＡＢ和Ｇｐｉ－ＢＢ
基因型个体的死亡率牗４７％～５８％牘。以往研究表明，
环境污染物可导致水生生物自然和实验室种群等位

酶基因型频率的改变犤１０牞１１犦，但对农药选择作用的研究

尚不多见。此关系的确立可使中华稻蝗种群遗传结构

的 动 态 变 化 作 为 敌 百 虫 抗 性 的 生 物 标 记 物

（ｂｉｏｍａｒｋｅｒ），或至少表明基因型频率与敌百虫致死性
在统计学上存在相关关系，因此，这方面的研究应该

成为农药分子生态学研究的一个方向。
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