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烟蚜茧蜂基因组中微卫星分布特点及分子标记开发
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摘要：为明确寄生性天敌烟蚜茧蜂Aphidius gifuensis基因组中的微卫星分布特点并开发其分子标

记，基于烟蚜茧蜂基因组草图，利用生物信息学方法分析其微卫星的分布特点并开发微卫星位点，

采用PCR技术对获得的位点进行验证，获得高分辨率的分子标记位点。结果表明，烟蚜茧蜂基因

组中共有360 199个微卫星，平均分布密度为1 787.93个/Mb，单碱基微卫星数量最多，占微卫星总

数的 81.46%，其中片段短于 20 bp 的微卫星居多，而数量最多的是单碱基（A）n，其次是二碱基的

（AT）n和（AC）n，以及三碱基的（AAT）n和（ATC）n。选取设计的45对微卫星引物进行PCR扩增，其中

有21对引物能稳定扩增出清晰的条带。基于烟蚜茧蜂山东泰安种群24个个体的遗传多样性检测

结果显示，筛选出的 21 个微卫星位点的平均观测杂合度、期望杂合度和多态性信息含量分别为

0.48、0.57和0.50，其中位点S6的多态性最低，多态性信息含量为0.04，另有4个位点S12、S20、S29

和S35显著偏离哈迪-温伯格平衡。结合PCR验证结果和遗传多样性分析结果筛选和开发出16个

烟蚜茧蜂的有效微卫星位点，可作为有效的分子标记用于烟蚜茧蜂种群遗传学研究。
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Abstract: To explore the characteristics of microsatellites (also known as simple sequence repeats,

SSRs) and develop molecular loci in the genome of endoparasitoid Aphidius gifuensis, an important par‐

asitoid enemy, this study utilized bioinformatic methods to analyze the distribution features and develop

microsatellite loci based on the draft genome. Using polymerase chain reaction (PCR), developed micro‐

satellite loci were verified and loci with high definition remained. The results showed that 360 199 mic‐

rosatellites were identified, with an average density of 1 787.93 microsatellites per Mb. Mononucleotide

microsatellites were the most among all different types, occupying 81.46%. Microsatellites with the

length shorter than 20 bp accounted for the most abundant type. Among these microsatellites, (A)n was

the most abundant type, followed by (AT)n, (AC)n, (AAT)n and (ATC)n. Forty-five primers were de‐

signed, 21 of which could amplify definite bands in all samples. Twenty-four individuals from a popula‐

tion collected from Taian, in Shandong were chose to explore the polymorphism. The mean observed

heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He) and polymorphic information content (PIC) were
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烟蚜茧蜂Aphidius gifuensis属膜翅目茧蜂科蚜

茧蜂亚科，是重要的内寄生性天敌昆虫，可寄生桃蚜

Myzus persicae、萝卜蚜 Lipaphis erysimi、麦长管蚜

Sitobion avenae、棉蚜 Aphis gossypii 和麦二叉蚜

Schizaphis graminum 等蚜虫（毕章宝和季正端，

1993；Sun et al.，2017）。烟蚜茧蜂作为桃蚜（亦称烟

蚜）的一种优势寄生蜂（赵万源等，1980；陈家骅等，

1991；翟颖妍等，2017），已被广泛应用于烟蚜的田间

生物防治，在田间人工释放后的自然寄生率可达

20%~60%（谢应强等，2020），在一定程度上减少了

化学农药的使用量，对生态环境的保护起到了积极

作用。目前，在我国主要烟草种植区如云南、四川、

湖南、吉林和黑龙江等省均实现了烟蚜茧蜂的规模

化扩繁及推广应用。但随着室内扩繁代数的增加，

烟蚜茧蜂种群逐渐开始衰退，具体表现为体型变小、

寿命缩短和寄生能力下降等（谢应强等，2020），种群

的衰退可能与其遗传多样性的丧失紧密相关。目

前，国内在烟蚜茧蜂生物学、生态学特征及释放利用

等方面开展了一系列研究，但是有关其种群遗传多

样性现状和种群遗传结构特征等研究鲜有报道。而

选择适合的多态性分子标记，可以更好地探究种群

遗传多样性、追溯物种起源等（王永模和沈佐锐，

2006；孙荆涛等，2012；段辛乐等，2015）。

微卫星分子标记又称为简单重复序列（simple

sequence repeat，SSR）或短串联重复序列（short tan‐

dem repeat，STR），是由 1~6个核苷酸串联重复而形

成的核苷酸序列（Edwards et al.，1991），其侧翼序列

相对保守，广泛存在于真核生物基因组中，在基因调

控与表达以及蛋白质功能等方面发挥着重要作用

（Tautz，1989）。由于微卫星具有高度保守、共显性

遗传、多态性高、易于检测、重复性高、对DNA模板

质量要求低等优点（Selkoe & Toonen，2006；何琳和

王群，2010；孙荆涛等，2012），成为发展较快的一类

分子标记，被广泛应用于昆虫的种群遗传学（李琪，

2006；房冰等，2017）、遗传图谱构建（张正义等，

2018）、群体演化（Cao et al.，2016a）和遗传育种（郭

琪等，2015；冯晓婷等，2020）等。二代测序技术的快

速发展，提高了昆虫基因组序列信息的获取效率，直

接利用基因组序列进行搜索，可以快速获得更多有

效的微卫星位点，简化了试验流程（宁馨等，2020）。

目前，NCBI（http: //www.ncbi.nlm.nih.gov/）数据

库中有1 057种昆虫共28 124个微卫星位点被公布，

如埃及伊蚊 Aedes aegypti、中华按蚊 Anopheles si‐

nensis、家蚕Bombyx mori、西方蜜蜂Apis mellifera和

黄尾熊蜂Bombus terrestris等。然而尚未见关于烟

蚜茧蜂微卫星分子标记的报道。本研究基于烟蚜茧

蜂基因组草图，对其基因组中微卫星位点的分布特

征进行分析，并开发一套有效的微卫星位点标记，以

期为烟蚜茧蜂的种群遗传学等研究提供参考。

1 材料与方法

1.1 材料

数据来源：烟蚜茧蜂基因组草图由本研究团队

完成测序和组装，基因组大小为156.9 Mb，contig N50

为 3.93 Mb，将作为参考基因组用于探究烟蚜茧蜂

基因组中微卫星特征及微卫星分子标记的开发。

供试虫源：2018年从我国黑龙江省牡丹江市、

山东省泰安市、浙江省嘉兴市和绍兴市、广东省梅州

市、贵州省毕节市和云南省红河市 7个市收集到烟

蚜茧蜂成虫样本共 7份，按采集地划分种群并分别

命名为HLMD、SDTA、ZJJX、ZJSX、GDMZ、GZBJ和

YNHE，每个种群收集样本量达50头，置于无水乙醇

中在-80℃冻存备用。通过前期形态学鉴定从各种群

中选取二倍体的雌性个体用于微卫星位点的验证。

试剂和仪器：天根血液/细胞/组织/基因组DNA

提取试剂盒（DP304），北京天根生化科技有限公司；

EmeraldAmp Max PCR Master Mix，日本 TaKaRa 公

司；其余试剂均为国产分析纯。Tissuelyser-32组织

研磨仪，上海净信实业发展有限公司；Centrifuge

5424台式离心机，德国Eppendorf公司；S1000 Ther‐

mal Cycler PCR 扩增仪、PowerPac琼脂糖凝胶电泳

仪，美国 Bio-Rad 公司；C150 凝胶成像系统，美国

Azure Biosystems公司。

1.2 方法

1.2.1 烟蚜茧蜂基因组中微卫星特征及位点鉴定

利用 MSDB（microsatellite search and building

0.48, 0.57 and 0.50, respectively. The PIC value of S6 was smaller (0.04), and S12, S20, S29, S35 were

significantly deviated from the Hardy-Weinberg equilibrium. In this study, 16 microsatellite loci for A.

gifuensis were developed, providing the potential molecular markers for further population genetic stud‐

ies of this species.

Key words: Aphidius gifuensis; microsatellites; distribution characteristics; polymorphism
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database）2.4.3对烟蚜茧蜂基因组中的微卫星进行

搜索和统计，包括微卫星组成类型及重复次数、序列

长度、在基因组中分布的频率及密度。其中，参数设

置为2个微卫星间距最小为200 bp，1~6个碱基的重

复次数分别设为 10、5、5、5、5、5。此外，以 10 bp为

单元统计不同长度下烟蚜茧蜂微卫星的数量。采用

MSDB 2.4.3在烟蚜茧蜂基因组的2条互补链上进行

搜索，其微卫星序列也是成对反向互补的，根据反向

互补原则可将重复单元进行合并归类再统计，如单

碱基的A和T归为一类、G和C归为一类。同时，根

据MSDB 2.4.3检索结果比较烟蚜茧蜂不同长度微

卫星的数量，以10 bp为单元进行统计。

1.2.2 微卫星引物的设计及筛选

使用 QDD 3 软件（Meglécz et al.，2010）搜索烟

蚜茧蜂基因组中的微卫星位点并进行引物设计。引

物设计的标准包括：（1）目标微卫星位点以3个或4个

碱基为重复单元；（2）重复次数在7次以上；（3）引物

距离目标片段应该在 10 bp 以上，引物长度在 18~

24 bp之间，最好是20 bp，而且上下游引物长度差异

不能超过 4 bp；（4）退火温度在 56~64℃之间，最佳

退火温度为59℃；（5）产物大小在100~400 bp之间。

本研究所有微卫星引物均由生工生物工程（上海）有

限股份公司进行合成。

从供试7个烟蚜茧蜂地理种群中分别取1头雌

成虫置于离心管中，充分研磨后，利用天根血液/细

胞/组织/基因组DNA提取试剂盒参照说明书提取基

因组DNA，于-20℃保存备用。利用设计合成的上

下游引物对烟蚜茧蜂基因组 DNA 进行 PCR 扩增。

10 μL 扩增体系：PCR Master Mix 5.0 μL、上下游引

物各 0.25 μL、DNA 模板 0.5 μL，ddH2O 补足 10 μL。

扩增条件：94℃预变性2 min；94℃变性30 s，56℃退

火 45 s，72℃延伸 45 s，35个循环；最终 72℃再延伸

7 min。扩增产物利用 1%琼脂糖凝胶电泳分离鉴

定，筛选出能稳定扩增并得到清晰条带的引物用于

后续试验。

1.2.3 微卫星位点的多态性检测

利用 1.2.2筛选出的微卫星引物对山东泰安种

群的24头二倍体雌成虫个体进行群体多态性检测。

采用 1.2.2方法分别提取 24头雌成虫个体的基因组

DNA，于-20℃保存备用。通常微卫星引物需添加

荧光标记FAM、HEX或ROX，即将荧光染料填加至

引物5′端，合成荧光引物。为节约成本，通常引入1条

通用引物Tail-C（Schuelke，2000；Blacket et al.，2012），

在Tail-C的 5′端加入荧光染料标记，获得带荧光标

记的通用引物。PCR扩增时，微卫星正向引物 5′端

与Tail-C相连，从而引入荧光标记，反向引物不做修

饰。通用引物Tail-C序列：5′-CAGGACCAGGCTA-

CCGTG-3′。10 μL PCR扩增体系：2×Taq PCR Mas‐

terMix 5.0 μL、上游引物0.08 μL、下游引物0.16 μL、

带荧光标记通用引物 0.32 μL、DNA 模板 0.5 μL，

ddH2O补充至10 μL。扩增条件：94℃预变性2 min；

94℃变性30 s，56℃退火45 s，72℃延伸45 s，35个循

环；最终72℃再延伸7 min。

为节约时间和成本，根据扩增片段大小和荧光

标记颜色进行混合上样检测，提高检测效率，实现高

通量分型。分别取3种颜色荧光标记FAM、HEX和

ROX的PCR产物2 μL混合，混合样品委托生工生物

工程（上海）股份有限公司进行毛细管电泳荧光检

测，获得微卫星位点的条带信息，并利用GeneMap‐

per 3.2软件确定等位基因片段大小及基因型信息。

1.2.4 微卫星位点的遗传多样性分析

基于1.2.3获得的微卫星位点等位基因信息，利

用 FreeNA 软件（Chapuis & Estoup，2007）计算位点

的无效等位基因频率（null allele frequency，Na），应

用 GenAlEx 6.502 软件（Smouse et al.，2015）计算微

卫星位点的平均等位基因数（average number of al‐

lele，N）、期望杂合度（expected heterozygosity，He）、

观测杂合度（observed heterozygosity，Ho）、哈迪-温
伯格平衡（Hardy-Weinberg equilibrium，HWE）检验

P 值和多态性信息含量（polymorphism information

content，PIC）等遗传多样性参数，分析烟蚜茧蜂基

因组中的有效微卫星位点。

2 结果与分析

2.1 烟蚜茧蜂基因组中微卫星位点的分布特征

烟蚜茧蜂基因组中共搜索到360 199个微卫星，

平均分布密度为1 787.93个/Mb；按碱基类型构成不

同进行分类，共包含2种单碱基、4种二碱基、10种三

碱基、24种四碱基、17种五碱基及29种六碱基微卫

星，其数量及分布密度由高到低为单碱基>二碱基>

三碱基>四碱基>五碱基>六碱基（表 1）。单碱基微

卫星的数量最多，为 293 428 个，占微卫星总数的

81.46%，平均分布密度为 1 869.76个/Mb；六碱基微

卫星的数量最少，仅107个，占微卫星总数的0.03%。

而单碱基中（A）n最多，为292 454个；除单碱基重复

外，二碱基中（AT）n（30 611个）和（AC）n（5 306个）、

三碱基中（AAT）n（12 711个）和（ATC）n（5 256个）较

多（图1）。
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表1 烟蚜茧蜂基因组微卫星统计

Table 1 Statistics of microsatellites in Aphidius gifuensis genome

碱基重复单元
Nucleotide

单碱基 Mono-nucleotide

二碱基 Di-nucleotide

三碱基 Tri-nucleotide

四碱基 Tetra-nucleotide

五碱基 Penta-nucleotide

六碱基 Hexa-nucleotide

微卫星数量
Total count

293 428

39 600

24 276

2 635

153

107

序列长度
Length/bp

3 633 495

457 078

527 862

71 028

6 580

5 568

平均长度
Average length/bp

12.38

11.54

21.74

26.96

43.01

52.04

分布密度
Density/（个/Mb）

1 869.76

252.34

154.69

16.79

0.97

0.68

占比
Ratio/%

81.46

10.99

6.74

0.73

0.04

0.03

图1 烟蚜茧蜂基因组中不同类型微卫星的数量分布

Fig. 1 The quantitative distribution of different types of microsatellites in Aphidius gifuensis genome

以10 bp为单元统计不同长度的微卫星数目，长

度在20 bp以下的微卫星数量最多，共347 309个，占

总微卫星数量的 96.42%，以单碱基、二碱基和三碱

基微卫星为主；20~30 bp长度的微卫星有10 660个，

占微卫星总数的 2.96%；其他长度的微卫星数量较

少（图2）。

图2 烟蚜茧蜂基因组中不同长度微卫星的数量分布

Fig. 2 The quantitative distribution of different lengths of

microsatellites in Aphidius gifuensis genome

2.2 微卫星引物设计及位点筛选

根据引物筛选标准，初步获得 906个备选微卫

星位点及其引物序列，其中包含20个四碱基重复位

点（2.2%）和 886个三碱基重复位点（97.8%）。从中

随机选择 45 对引物进行 PCR 扩增，依据能够稳定

扩增且扩增产物条带清晰的筛选标准，最终保留了

21对微卫星引物，扩增片段长度在100~307 bp之间

（表2）。

2.3 微卫星位点的遗传多样性

对烟蚜茧蜂种群的 21个微卫星位点进行基因

型分析，共检测到 96个等位基因，每个位点的等位

基因数变化范围为 2~8个，平均每个位点的等位基

因数为 4.57个，且均具有多态性（表 3）。各位点的

多态性信息含量在 0.04~0.75 之间，平均值为 0.50；

其中位点 S6的多态性信息含量最低，为 0.04；各位

点的期望杂合度和观测杂合度的变化范围分别为

0.05~0.81 和 0.05~0.89，平均分别为 0.57 和 0.48（表

3）。微卫星位点的无效等位基因频率变化范围在

0.00~0.23之间；其中，S12、S20、S29、S35这4个微卫

星位点显著偏离哈迪-温伯格平衡。
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表2 烟蚜茧蜂21个微卫星位点的引物信息

Table 2 Primer information of 21 microsatellite loci developed for Aphidius gifuensis

位点Locus

S1

S3

S5

S6

S8

S10

S12

S13

S15

S18

S20

S29

S30

S35

S36

S38

S39

S40

S41

S42

S44

引物序列（5ʹ-3）́Sequence of primer (5ʹ-3ʹ)

F: AGGCATGAATACAGTGAATCAACA
R: TGTCTGAGCTTTCATCATCCAA
F: ACGTGATAATTTCTTGAGCCGG
R: TACCACGCCACCTGGATTAG
F: GCCAGGTCATCATCGTCGTA
R: ACACGACCGGTTGTTCATTG
F: CTTACTGGAAGTGGCCTCGA
R: TCTGATTTGTCATGCTGCCG
F: CTCTCAGATGGTGGTGCTGA
R: GGCAGACGAACTCCCAGAAT
F: GTATATCCGGCGGGCGTT
R: GAAGATCGATCCGGCATTCG
F: GCACTGATATTCTTTGCAATGCC
R: TAACCTGCACCCACATGGAT
F: ACCTGAATGAGCACCACCAT
R: GGACCACCAATGAATAATATGGCA
F: CATCTTGTCGTGGAACAGGC
R: TCCGTTCGTCCAATGGGTAA
F: TCTGCTTGACTATCAGCACCA
R: TGGGTACAAGAGTAACTCGTTCA
F: AAAGATGGAGCCAAGCCAGA
R: ACTCCGGGTGGATAATCGTC
F: ACTTGGGACAGCCAAGTCTT
R: CCAGGGTTGGCTTGATAATCAA
F: TTGACGAGTTCTTCAGTTGGC
R: GTTGCTATCAAGATGGTTTGGGT
F: ACCAAGATCTTCCAGACGGA
R: TTGCTGGAGGTGAGTTGTCC
F: ACGCTTGAGTGATAAATCTGGG
R: GGCTGGACCTGTTTCACTTT
F: GGCATCATCAACATCATCACCA
R: GCTGGGAAATATAACACCACGA
F: CGACAGACGTGACAACTGAA
R: ACACTTCTTGAAGATGGTGTTGTT
F: AGTGTTGATCGTTCATTGTGGG
R: ACGTGGTTGATAATCAAGTGCT
F: AAACATCTGTTTCTGGCGACA
R: AATTTAAGTGAAGCAAAGGGTGGT
F: TCGTGTTGATTTGAGTGGATTAGA
R: TCCTCTGTGCTGTCTTGTGG
F: TCATCGTTTACCATCATCAGGT
R: TGCACTCATTTCACCAAGTGA

重复单元Repeat motif

(TCA)7

(TGA)7

(TGT)9

(AAC)7

(ATT)7

(AGT)10

(CAT)9

(TAT)7

(GTG)8

(CAT)7

(CGA)7

(ATT)7

(TGA)7

(GAT)7

(CAA)7

(CAA)8

(AAC)7

(AAT)8

(ATC)8

(AAT)7

(AAC)7

片段长度 Size/bp

100

114

200

204

272

131

136

147

175

193

254

150

190

143

144

178

184

186

190

261

307

3 讨论

微卫星作为目前应用最广泛的第二代分子标记，

具有高度保守、共显性遗传和多态性高等优点（何琳

和王群，2010）。传统的微卫星位点及引物开发方法，

如文库法、磁珠富集法和省略筛库法等，成本高，费

时费力；而基于PCR技术的微卫星分离方法则局限

于小规模位点的开发（何琳和王群，2010）。随着高

通量测序技术的不断发展，开发微卫星标记的新方

法不断涌现（Gymrek et al.，2012；Fungtammasan et

al.，2015；Li et al.，2017），其中基于基因组信息开发

微卫星位点的方法得到了广泛应用（杨艾琳等，

2019），实现了高效、便捷地开发大量微卫星位点，进

行物种种群遗传特征、物种溯源和亲缘关系鉴定等

研究（王永模和沈佐锐，2006；孙荆涛等，2012）。本

研究基于烟蚜茧蜂基因组全序列探究其微卫星特
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征，并进行微卫星位点的开发；结合微卫星位点的等

位基因数、多态性信息含量、观测杂合度、期望杂合

度、哈迪-温伯格平衡及无效等位基因频率等参数

探究位点多态性，筛选有效的微卫星位点。

表3 烟蚜茧蜂21个微卫星位点的遗传多样性信息

Table 3 Genetic diversity among 21 microsatellite loci developed for Aphidius gifuensis

位点
Locus

S1
S3
S5
S6
S8
S10
S12
S13
S15
S18
S20
S29
S30
S35
S36
S38
S39
S40
S41
S42
S44

平均数
Average

等位基因数
Allele number

4
4
6
2
4
4
7
2
5
5
5
5
6
4
3
7
8
5
4
3
3

4.57

期望杂合度
Expected

heterozygosity

0.65
0.59
0.76
0.05
0.56
0.35
0.79
0.30
0.75
0.62
0.66
0.63
0.71
0.35
0.52
0.81
0.78
0.70
0.45
0.50
0.42
0.57

观测杂合度
Observed

heterozygosity

0.62
0.53
0.50
0.05
0.45
0.39
0.89
0.27
0.78
0.64
0.37
0.26
0.81
0.11
0.37
0.67
0.67
0.67
0.33
0.42
0.35
0.48

哈迪-温伯格平衡检验P值
P-value of Hardy-Weinberg

equilibrium

0.15
0.17
0.06
0.91
0.80
0.98
0.01*

0.67
0.15
0.89
0.00*

0.00*

0.87
0.00*

0.37
0.69
0.94
0.78
0.13
0.79
0.79
0.49

无效等位基因频率
Null allele
frequency

0.04
0.02
0.14
0.00
0.05
0.00
0.00
0.03
0.00
0.00
0.17
0.23
0.00
0.19
0.09
0.06
0.06
0.00
0.04
0.04
0.05
0.06

多态性信息含量
Polymorphism

information content

0.57
0.52
0.69
0.04
0.44
0.32
0.74
0.25
0.68
0.55
0.59
0.55
0.65
0.32
0.40
0.75
0.73
0.62
0.39
0.39
0.34
0.50

*：显著偏离哈迪-温伯格平衡（P<0.05）。*: Significant departure from Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.05).

本研究结果显示，烟蚜茧蜂的基因组中微卫星

特征表现为单碱基的微卫星数量最多，占微卫星总

数的 81.46%。不同昆虫的不同类别微卫星组成均

有差异，如西花蓟马 Frankliniella occidentalis（Cao

et al.，2016b）、中华按蚊（王小婷等，2016）、家蚕（甘

丽萍等，2018）等昆虫基因组中的单碱基微卫星最

多；意大利蜜蜂基因组中以二碱基微卫星最为丰富

（魏朝明等，2007）；德国小蠊 Blattella germanica 基

因组中以三碱基微卫星为主（王晨等，2015）。不同

昆虫基因组中微卫星的不同碱基类型多以单碱基、

二碱基或三碱基为主（王小婷等，2016；Ding et al.，

2017）。而且，烟蚜茧蜂微卫星的长度以 20 bp以下

为主。微卫星的长度通常与其自身功能相关，较长

的微卫星（>20 bp）变异速率快、位点多态性高；短于

20 bp的微卫星通常比较稳定，更适合作为分子标记

用于遗传学研究（Haar & Schlötterer，2000）。多态

性信息含量是种群遗传研究中衡量微卫星位点多态

性最常用的指标之一。当PIC>0.50时，该位点为高

多态性位点；0.25<PIC≤0.5 时，为中多态性位点；

PIC≤0.25 时 ，为 低 多 态 性 位 点（Botstein et al.，

1980）。本研究开发获得的 21个微卫星位点中，有

12个位点的多态性信息含量大于0.5，属于高多态位

点；8个为中多态性位点；S6的多态性信息含量小于

0.25，属于低多态性位点。中高多态性位点可作为

有效的分子标记。

无效等位基因的产生可能是由于引物侧翼序列

变异或大片段等位基因的缺失等原因所致，位点目

的条带的丢失导致种群纯合子的比例升高，使得杂

合度降低，位点偏离哈迪-温伯格平衡，从而影响种

群遗传多样性的分析结果（文亚峰等，2013）。本研

究开发的微卫星位点中，S29的无效等位基因频率

为 0.23，可能是导致该位点观测杂合度偏低且显著

偏离哈迪-温伯格平衡的原因之一。此外，位点

S12、S20、S35也显著偏离哈迪-温伯格平衡，可能是

因为位点的杂合度较低，但由于分析所用种群单一，

无法确定具体原因，需进一步增加种群进行分析。
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本研究初步筛选的21微卫星位点中，除去5个低多

态性或无效微卫星位点，最终共获得16个有效的微

卫星位点，可作为分子标记用于烟蚜茧蜂的种群遗

传学研究。
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