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摘要：由松材线虫  Bursaphelenchus xylophilus（Steiner & Buhrer）Nickle引起的松材线虫病是毁灭性的重大生物灾害，

自 1982年我国首次发现以来，疫情不断蔓延，对松林资源、自然景观和生态环境造成严重破坏，导致了严重的经

济和生态损失。本研究使用 SNP（单核苷酸多态性）标记研究山东省松材线虫的遗传特征，以北方辽宁省松材线虫

种群、被广泛研究的广东省松材线虫种群，以及日本松材线虫种群作为参考，对收集的 41株松材线虫样本进行了

全基因组重测序，观察不同种群间基因组水平的变异程度，从分子角度寻找山东省松材线虫的遗传特征，探究山

东、广东以及辽宁 3省松材线虫种群的亲缘关系。结果表明：山东省内松材线虫为同一种群，与辽宁省松材线虫

种群亲缘关系较近，但与广东省松材线虫种群有较大差异；在山东省，沿海地区存在严重的交叉感染，没有明显的

地区聚类特征；山东省和辽宁省松材线虫种群具有显著奠基者效应。研究结果为松材线虫病的传播路径、生态适

应以及病害防控等方面的研究和实践提供了理论基础。
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Abstract：Pine  wilt  disease  caused  by Bursaphelenchus  xylophilus（Steiner  & Buhrer）Nickle  is  a  devastating  major  biological

disaster.  Since  introduced  into  China  in  1982， it  has  caused  severe  damage  to  pine  forest  resources， natural  landscapes， and

ecological  environment， resulting  in  significant  economic  and  ecological  losses.  In  this  study， SNP  markers  were  used  to

investigate  the  genetic  characteristics  of B.  xylophilus  in  Shandong  Province. B.  xylophilus  populations  from Liaoning  Province

（the northernmost region），Guangdong Province （a widely studied region），and Japan （a foreign region） were used as references.

A  total  of  41  collected B.  xylophilus  samples  were  subjected  to  whole-genome  resequencing.  The  degree  of  genomic  variation

among different populations was observed，the genetic characteristics of B. xylophilus in Shandong Province were explored from a

molecular  perspective， and  the  genetic  relationships  among B.  xylophilus  populations  in  Shandong，Guangdong， and  Liaoning

Provinces were investigated. The results showed that the B. xylophilus within Shandong Province belongs to the same population，

which  has  a  close  genetic  relationship  with  the  population  in  Liaoning  Province  but  exhibits  significant  differences  from  the

population  in  Guangdong  Province.  Within  Shandong  Province， severe  cross-infection  occurs  in  coastal  areas，with  no  obvious

regional clustering characteristics. Additionally，the B. xylophilus populations in Shandong and Liaoning provinces are those with a

significant  founder  effect.  The  results  provide  a  theoretical  basis  for  the  transmission  path， ecological  adaptation， and  disease

prevention and control of pine wilt disease.
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松材线虫病（pine wilt disease，PWD）是由入侵物

种松材线虫 Bursaphelenchus xylophilus（Steiner & Buhrer）

Nickle引起的松树毁灭性病害（叶建仁，2019）。松材

线虫原产自北美洲，对美国本土松树并未造成严重
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危害，但对中国、日本、韩国、葡萄牙、西班牙等入

侵地的松林造成极大危害（Mamiya，1983）。根据中

国国家林业和草原局公告（2025年第 4号），山东省

自 1990年发现松材线虫病以来，至 2025年 3月，病害

已扩散至 5市 12县，疫情不仅从胶东半岛地区向内

陆、鲁东、鲁中扩散，还从一般林区向重点林区、风

景名胜区扩散，带来了灾难性的经济和生态损失。

随着测序技术的发展，基因组学研究在探究入侵

物种传播路径和扩散格局等方面取得进展。基于高

质量基因组的单核苷酸多态性（SNP，single nucleotide

polymorphisms）技术已成为现代遗传学研究的核心工

具之一。该技术能够精准检测基因组中单个核苷酸

的变异，广泛应用于生物进化、遗传育种、医学诊断

等多个领域（Nasu et al.， 2002）。通过全基因组 SNP

分析，可精确识别入侵种群的原产地或亲本种群，解

决传统分子标记分辨率不足的问题，对揭示其遗传

多样性具有重要参考价值（Aparo et al.，2024）。

例如，悬铃木方翅网蝽 Corythucha ciliate Say、棉

铃虫 Helicoverpa  armigera  Hübner、 福 寿 螺 Pomacea

canaliculata  Lamarck均 通 过 高 质 量 基 因 组 重 测 序

描绘了其入侵历史及适应性机制（Du et al.，2025； Jin

et al.，2023；Lu et al.，2024）。在利用 SNP技术研究松

材线虫种群结构的相关报道中，汪青桐等 （2022）利

用全基因组测序的 SNP分子标记技术，对中国松材

线虫病发生最早的 4个省区（江苏、浙江、安徽、山

东）的 67个虫株进行了种群遗传多样性和分化研究。

结果显示，华东地区虫株分为 3个类群，其中类群 1

包含的虫株数量最多，涵盖了华东地区的大部分虫

株，主要 SNP基因型均相同，种群间具有相同的传播

来源，以苏、皖为中心向外传播扩散。黄金思等

（2019）对广东省松材线虫虫株进行 SNP标记分析 ，

发现广东省松材线虫种群间具有遗传差异性，将该

省松材线虫虫株分为 3个类群，并认为第 1类群和其

他两类群具有不同的传播来源。Ding等（2022）在松

材线虫新的染色体级别基因组基础上，对来自中国

和美国的 181个虫株进行了重测序分析 ，发现了约

780万个 SNPs位点，并将中国松材线虫种群细化为

4个类群，预测了可能的 3条传播路径，且发现不同

类群线虫与地理来源关系密切，不同地区间存在严

重的交叉感染现象。由此可见，以松材线虫全基因

组为基础数据，结合 SNP分子标记技术，能够有效探

究松材线虫的种群遗传结构及传播路径。

目前，我国有关松材线虫种群结构研究主要聚

焦于入侵时间较早且入侵范围较广的南方地区，松

材线虫在北方地区的遗传结构、传播路径尚不明确；

山东、辽宁等北方疫区的全基因组数据不足，需要在

进一步的研究中扩充北方松材线虫的基因组数据。

松材线虫的扩散格局是否导致其遗传结构发生改变，

北方线虫种群与南方线虫种群是否一致，目前还未

得出准确的推论。本文主要研究了松材线虫在山东

省的种群遗传结构，以北方辽宁省松材线虫种群、广

泛研究的广东省松材线虫种群，以及日本松材线虫

种群作为参考，从分子生物学角度探讨山东省松材

线虫种群的遗传分化，为优化完善松材线虫病防控

策略提供理论依据。

 1　材料与方法

 1.1　松材线虫虫株的收集及培养

本研究从中国北方（山东省、辽宁省）和中国南

方（广东省）松材线虫病疫区采集罹病松木，采用贝

尔曼漏斗法（刘维志，2004）分离疫木中的线虫，将其

置于 1.5  mL离心管中 ，在显微镜下进行形态学鉴

定。采用特异性引物进行分子生物学鉴定（PX-1：

GATGATGCGATTGGTGACT；PX-2：CAGTGCGTAGA-

AGATATTGGT）。挑取鉴定后的雌雄成虫各 20条 ，

采用线虫表面消毒液（0.002% 的放线菌酮+0.1% 的硫

酸链霉素）进行虫体消毒 ，接入含有长满灰葡萄孢

Botrytis cinerea Pers. Fr.的 PDA平板中，25℃ 培养 7~10 d

至灰葡萄孢全部被吃光。采用贝尔曼漏斗法将培养

好的线虫收集于 1.5 mL的离心管中，在台式离心机

中 12 000 r/min离心 2 min去除上清液；再用 0.1 mol/L

NaCl对线虫进行冲洗，700 r/min离心 2 min，吸打重悬；

重复 2~3次，去除少量杂质。采用蔗糖梯度离心法

（Kikuchi et al.，2007）获得纯线虫溶液，将线虫悬浮在

0.1 mol/L NaCl中 ，并与等体积 4 ℃ 保存的 60%（w/v）

蔗糖混合，700 r/min离心 5 min，采用移液枪将漂浮的

线虫从离心管壁上吸出，移到一个新的离心管中，通

过离心清洗线虫 2次，重复 2次，将得到的线虫储存

于 4℃ 冰箱备用。野外共收集到 36株松材线虫；日

本及中国南京松材线虫虫株由中国科学院动物研究

所惠赠。结合 NCBI（National Center for Biotechnology

Information）公开数据库测序数据，用于分析的松材

线虫共计 41株（表 1）。

 1.2　松材线虫 DNA 的提取

采用 CTAB法 （Cetyltrimethylammonium  Bromide，

十六烷基三甲基溴化铵法）提取线虫 DNA（刘裕兰，

2007）。在 200 µL松材线虫溶液中加入 400 µLDNA

提取液，混匀后 65 ℃ 水浴 30 min，随后 12 000 r/min离心
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表 1　松材线虫虫株来源

Tab. 1　Sources of B. xylophilus Strains
序号
Number

虫株编号
Strains

来源
Source

寄主树种
Host tree species

地理位置
Geographical location

1 GDJY 广东揭阳 马尾松Pinus massoniana Lamb. −

2 GDQY 广东清远 马尾松P. massoniana −

3 GDSG 广东韶关 马尾松P. massoniana −

4 GDST 广东汕头 马尾松P. massoniana −

5 JPS10P3 日本  Shimane，Hirose
（NCBI：DRR067233）

− 35.37°N，133.16°E   

6 JPS10P9 日本  Shimane，Hirose
（NCBI：DRR067234）

− 35.37°N，133.16°E

7 JP_Bx2 日本（NCBI：SRR11012124） 赤松Pinus densiflora Sieb. et Zucc. −

8 NJNJ 南京 黑松Pinus thunbergii Parl. −

9 V10 日本 − −

10 X116 日本 − −

11 SDZF_6 山东烟台芝罘区 黑松P. thunbergii

12 CNLN_3 辽宁大连沙河口区
（NCBI：SRR17137430）

黑松P. thunbergii −

13 CNLN_5 辽宁大连甘井子区
（NCBI：SRR17137432）

油松Pinus tabuliformis Carr. −

14 LNFS_Y 辽宁抚顺 油松P. tabuliformis 41.85°N，124.18°E

15 LNFS_Z 辽宁抚顺 樟子松Pinus sylvestris var.
mongolica Litv.

41.84°N，124.24°E

16 QLS_1 山东青岛崂山区 黑松P. thunbergii 36.11°N，120.47°E

17 QLS_2 山东青岛崂山区 黑松P. thunbergii 36.12°N，120.58°E

18 SDCD_1 山东烟台长岛县 黑松P. thunbergii 37.93°N，120.74°E

19 SDCS_1 山东威海成山林场 黑松P. thunbergii 37.38°N，122.54°E

20 SDCY_1 山东烟台莱山区 黑松P. thunbergii 36.21°N，120.46°E

21 SDFS_3 山东烟台福山区 黑松P. thunbergii 37.38°N，121.28°E

22 SDZF_5 山东烟台芝罘区 黑松P. thunbergii 37.44°N，121.36°E

23 SDHC_6 山东威海环翠区 黑松P. thunbergii 37.39°N，122.03°E

24 SDHD_4 山东青岛黄岛区 黑松P. thunbergii 35.92°N，119.94°E

25 SDJM_1 山东青岛即墨区 黑松P. thunbergii 36.33°N，120.58°E

26 SDJM_4 山东青岛即墨区 黑松P. thunbergii 36.33°N，120.58°E

27 SDJM_5 山东青岛即墨区 黑松P. thunbergii 36.33°N，120.58°E

28 SDKYS_3 山东烟台坤云山 黑松P. thunbergii 37.26°N，121.73°E

29 SDLS_3 山东日照岚山区 黑松P. thunbergii 37.37°N，121.42°E

30 SDLiC_6 山东青岛李沧区 黑松P. thunbergii 36.20°N，120.50°E

31 SDMP_10 山东烟台牟平区       黑松P. thunbergii 37.44°N，121.72°E

32 SDMP_2 山东烟台牟平区 黑松P. thunbergii 37.44°N，121.72°E

33 SDZF_2 山东烟台芝罘区 黑松P. thunbergii 37.44°N，121.36°E

34 SDQX_2 山东烟台栖霞市 黑松P. thunbergii 37.28°N，121.23°E

35 SDQX_3 山东烟台栖霞市 黑松P. thunbergii 37.28°N，121.23°E

36 SDRS_3 山东威海乳山市 黑松P. thunbergii 36.91°N，121.60°E

37 SDTS_2 山东泰安徂徕山林场 赤松P. densiflora 36.06°N，117.41°E

38 SDWD_2 山东烟台文登区 黑松P. thunbergii 37.26°N，122.19°E

39 SDWD_5 山东烟台文登区 黑松P. thunbergii 37.26°N，122.19°E

40 SDYLS38 山东烟台莱山区 黑松P. thunbergii 37.51°N，121.44°E

41 SDYLS_3 山东烟台莱山区 黑松P. thunbergii 35.20°N，119.29°E

　　注：“−”表示未获得此项信息。

　　Notes：“−”  indicates that this specific piece of information was not obtained.
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10 min。再加入 300 µL的无水乙醇，冰浴 5 min，全部

转入吸附柱中，12 000 r/min离心 1 min，弃废液；然后

加入 300 µL75% 乙醇 ， 12 000  r/min离心 1  min，离心

2次；将吸附柱再次离心（12 000 r/min，1 min），保证除

去 残 留 的 乙 醇； 加 50  µL的 TE缓 冲 液 静 置 5  min，

12 000 r/min离心 1 min，收集滤液 ，获得松材线虫总

DNA溶液。通过琼脂糖电泳凝胶检测 DNA质量，采

用 NanoDrop微体积分光光度计评估 DNA的纯度和

浓度。将检测合格的松材线虫 DNA置于−20℃ 保存

（王焱等，2007；马跃等，2014）。

 1.3　松材线虫高通量测序及变异检测

将质量合格的松材线虫 DNA送至山东开亿基因

公司进行高通量测序。测序使用平台为 Illumina HiSeq

4 000，测序方法为非链特异性、 150 bp双末端测序 ，

测序深度>50×。采用 Trimmomatic（v0.39）对原数下机

数据进行质控（Bolger et al.，2014）；采用 bwa（v 0.7.17）

将 clean reads比对到参考基因组 TS-1（分离自山东省

泰安市泰山区泰山）上 （Li and Durbin， 2009；Li et al.，

2023）；用 SAMtools软件将 SAM文件转换为 BAM文

件 进 行 后 续 分 析（Li  et  al.， 2009）； 用 Picard（https： //

guides.github.com/activities/citable-code/）软件过滤比对

后的在 PCR过程中可能产生的冗余片段；利用 GATK

（v4.2.2.0）中的 gatk SelectVariants进行变异选择，并提

取所有的 SNP变异，再利用 gatk VariantFiltration对变

异位点进行过滤，去除低质量变异，过滤条件为：变异置

信度与深度的比值（QD）< 2.0，Fisher检验值（FS）> 60.0，

量化链偏向值（SOR）> 3.0，质量的均方根值 （MQ）<

40.0，曼惠特尼秩 MQRankSum < −12.5（McKenna et al.，

2010）。利用 VCFtools（v0.1.17）对 VCF文件进行数据

再过滤和重编码，以筛选高质量的 SNP变异。筛选

条件为：过滤缺失率 max-missing 0.8，过滤最小等位基

因频率 maf 0.01，最低测序深度 minDP 4，保留双等位

位点 max-alleles  2（Danecek et  al.， 2011）。采用 SnpEff

（v 4.5）对筛选后的 SNP进行注释，并筛选四倍兼并

位点（4DTV）（Cingolani et al.，2012）。

 1.4　群体遗传结构分析

针对所有样品 4dtv数据，采用 EIGENSOFT（v3.0）

的 smartpca进行 PCA分析 （Patterson et al.， 2006）。为

研究群体的遗传结构，使用 VCF2Dis（v1.51）生成距离

矩阵（Xu et al.， 2025），将距离矩阵上传至 FastMe2.0，

配置成 NJ tree的格式文件 （Lefort  et  al.， 2015），使用

iTOL对文件进行可视化处理 ，得到进化树 （Letunic

and Bork，2024）。利用 Admixture（v 1.3.0）软件对转换

格式后的 VCF文件进行计算，再通过交叉验证误差

法（CV-error）判断最优分群，设置遗传组数（K值）范

围为 1~9，每个 K值进行 20次独立运行，找出最优 K

值（Alexander et al.，2009）；使用 TBtools中的对种群结

构结果进行可视化（Chen et al.，2023）。SNP位点统计

分析使用 Vcftools软件结合 awk脚本对 VCF文件进

行处理，获得每个样本的 SNP数量、纯合子数量、突

变基因型等信息（Danecek et al.，2011）。

 1.5　松材线虫群体遗传多样性分析

使用 Vcftools（v0.1.17）进 行 核 苷 酸 多 样 性 （π）、

Tajima's  D中性检测及种群间固定系数 Fst（Fixation

Index）比较（Danecek et al.，2011），参数如下：--window-

pi  50 000  --window-pi-step  25 000； --TajimaD  50 000； --

fst-window-size 50 000 --fst-window-step 25 000。使用 R

（v4.5.0）绘制结果图。使用 PopLDdecay（v3.43）对 SNP

进行连锁不平衡分析，使用 Perl脚本中的 Plot_MultiPop

数据包绘制连锁不平衡衰减图（Zhang et al.，2019）。

 2　结果与分析

 2.1　松材线虫 SNPs 位点数量

由表 2可知，松材线虫 SNP位点数量最多的为 2个

日本虫株 JP_Bx2（1 064 020）、V10（1 072 452），其次为

来 自 于 广 东 省 的 虫株 GDJY（925  256）、 GDQY（920

126）和来自日本的虫株 X116（819 790），最少的为来

自山东省乳山市的虫株（SDRS_3）。纯合子数量最多

的为来自广东省的虫株（GDJY、GDQY、GDST、GDSG）；

其次为日本虫株；最少的为来自南京的虫株（NJNJ）。

从 SNP数量上，日本、广东省、山东省和辽宁省虫株

之间差异明显，可以通过该分子标记进行种群区分。

通过统计 SNP位点的突变基因型种类及数量，发现

共有 A->C、A->G、A->T、 C->A、 C->G、 C->T、G->A、

G->C、G->T、T->A、T->C、T->G 12种基因型。

 2.2　松材线虫种群结构及系统发育树

Admixture结果表明，随着 K值的不断增大，CV

误差值也逐渐增大，CV误差值越低 ，可信度越高 ，

最低 CV误差值出现在 K=2时（图 1C）。种群遗传结

构分析如图 1A所示，每一竖列代表该群体的 1个样

本，每种字体颜色代表 1个祖先群，松材线虫种群分

为 2个类群（POP1和 POP2）。POP1为日本（JPS10P3、

JPS10P9、 JP_Bx2、 V10、 X116）、 南 京 （NJNJ）、 广 东

（GDJY、GDQY、GDSG、GDST）的虫株；POP2为山东、

辽宁的虫株。构建的系统发育树表明，在 POP1中，

仅观察到广东的 4个虫株聚集为明显分支，其他未观

察到明显的群体聚类；在 POP2中，所有虫株均聚在

一起，各群体遗传关系密切（图 1A），山东省内部的
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松材线虫虫株并没有出现明显的遗传分化，遗传特

征一致，且与来自辽宁省的松材线虫虫株混在一起。

PCA聚类也验证了此种分群，在 PCA分析中，POP2

中的 31株虫株全都聚类在一点（图 1B）。在分群后

的 SNPs位点数量中，POP1种群 SNPs位点数量明显

大于 POP2种群，这与分群之前的 SNPs统计一致，两

种群间 SNPs突变基因型种类一致，且数量最多的基

因型均为 A->G、C->T、G->A、T->C 4种基因型（图 2）。

 2.3　松材线虫种群遗传特征

种群间固定系数 Fst分析显示 ，除 1号染色体

（chr1）和 5号染色体 （chr5）上 2个种群的 Fst值较低

外，2号、3号、4号、6号染色体（chr2、3、4、6）上多数

位点的 Fst值大于 0.5（图 3C），且 2个种群间平均 Fst

为 0.46，表明 2个种群在遗传上已经出现了显著的

分化，基因交流受到了强烈限制。核苷酸多样性（π）

分析显示（π数值越高，种群内核苷酸变异越丰富，多

样性越高）， POP1种群核苷酸多样性较高 （图 3A），

而 POP2种群核苷酸多样性极低 （图 3B）。用相邻

SNP连锁不平衡测量等位基因相关系数的平方 （r2）

分析的群体中连锁不平衡（LD）衰减状况，与 POP1种

群相比，POP2种群衰减速率极低，说明距离增加导

致连锁不平衡程度降低，遗传多样性变小 （图 3E）。

结果与 POP2种群核苷酸多样性低是一致的。

Tajima's D检验发现 ， POP1种群 Tajima's D大多

数均大于 0，为正值；而 POP2种群 Tajima's D大部分

小于 0，为负值 （图 3D）。Tajima's D小于 0可能是瓶

颈效应后迅速扩张、净化选择（负选择）或遗传搭车

效应引起的。综合  POP2 种群的 3项遗传特征，即低

核苷酸多样性、与其他种群的高  Fst 比值和较低的

Tajima's D 值，本研究认为：POP2种群，尤其是山东省

内部的松材线虫种群，曾经历严重种群瓶颈。瓶颈

事件后，该种群进入扩张阶段，期间产生的新突变以

低频形式存在，积累了与其他种群的差异，导致了这

种特定的进化事件。

 3　讨论

Ding等（2022）将中国松材线虫划分为 4个种群，

其中广东省和山东省虫株被划分在不同种群类群，

本研究的结果与其一致。本研究首次采用重测序技

术分析中国和日本松材线虫遗传结构的差异，发现

广东省与日本松材线虫虫株亲缘关系较近；而马跃

（2012）通过使用特异性引物分析，认为山东省松材

线虫种群与日本亲缘关系较近。这一差异反映了随

着测序技术的提升，与单片段的分子标记相比，SNP

分子标记可以精准地描述种群特征。为更深入探究

种群结构，本研究采用了山东省泰安市泰山的松材

线虫染色体水平基因组（TS-1）。作为中国北方唯一

的松材线虫染色体水平的基因组，TS-1在长读长利

用效率及部分连续性指标上均优于其他已公布的基

因组。因此，以其作为参考基因组，能更清晰地揭示

 

表 2　松材线虫 SNPs 位点统计结果

Tab. 2　Statistical results of SNPs of B. xylophilus
虫株编号
Strains

SNP数量 /个
SNP quantity

纯合子数量 /个
Homozygote quantity

虫株编号
Strains

SNP数量 /个
SNP Quantity

纯合子数量 /个
Homozygote quantity

GDJY 925 256 185 860 SDZF_5 5 188 263
GDQY 920 126 186 329 SDHC_6 3 369 268
GDSG 583 789 109 635 SDHD_4 3 062 285
GDST 553 468 105 831 SDJM_1 6 676 290
JPS10P3 263 884 45 410 SDJM_4 93 168 140
JPS10P9 257 530 45 349 SDJM_5 5 873 275
JP_Bx2 1 064 020 9 864 SDKYS_3 6 045 251
NJNJ 538 614 138 SDLS_3 5 614 285
V10 1 072 452 7 013 SDLiC_6 4 635 289
X116 819 790 2 400 SDMP_10 6 191 303
SDZF_6 4 023 246 SDMP_2 18 423 239
CNLN_3 15 177 262 SDZF_2 6 673 205
CNLN_5 6 953 262 SDQX_2 15 822 285
LNFS_Y 9 207 263 SDQX_3 55 601 279
LNFS_Z 4 893 267 SDRS_3 2 460 278
QLS_1 6 006 270 SDTS_2 7 758 295
QLS_2 6 417 257 SDWD_2 24 399 291
SDCD_1 6 601 277 SDWD_5 5 771 196
SDCS_1 3 641 173 SDYLS38 14 381 204
SDCY_1 6 239 259 SDYLS_3 3 580 163
SDFS_3 4 760 290
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中国北方松材线虫种群的分化特征。基于这一参考

基因组的系统发育树和种群遗传结构分析显示，辽

宁省虫株和山东省虫株聚类交叉，表明两地松材线

虫亲缘关系较近。进一步分析山东省内虫株发现，

沿海地区存在着严重的交叉感染，未呈现明显的地

理聚类特征，山东省新发生的内陆虫株 SDTS-2（来自
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图 1　松材线虫系统发育及种群结构分析

Fig. 1　Phylogenetic and population structure analysis of B. xylophilus
注：A. 系统发育树及种群结构。左图为基于全基因组单核苷酸多态性（SNPs）构建的邻接系统发育树，展示了样本间的遗传关系；右图为 K=2 时的

Admixture 分析结果，每个竖条代表 1个个体基因组，颜色表示推断出的祖先成分所占比例；B. 41个虫株的全基因组 SNP主成分分析。红色点代表 POP

种群 10个样本的分布，其中有 3个样本 PCA结果相似，聚成一点；蓝色三角代表 POP2种群 31个样本分布，31个种群全部聚在一点，表现出高度一致性；

C. 群体交叉验证误差（CV-error）结果，在遗传组数 K=2时误差最小且稳定，误差棒代表相同 K值运行 20次的误差分布情况。

Notes：A. Phylogenetic tree and population structure. The left diagram is a neighbor-joining phylogenetic tree constructed based on genome-wide single nucleotide

polymorphisms  (SNPs)，showing  the  genetic  relationships  among  samples.  The  right  diagram presents  the  results  of  Admixture  analysis  when  K=2，where  each

vertical bar represents an individual genome，and the colors indicate the proportion of the inferred ancestral components；B. Principal component analysis (PCA) of

genome-wide SNPs from 41 nematode strains. Red dots represent the distribution of 10 samples from the POP1 population，among which 3 samples have similar

PCA results and cluster into one point；blue triangles represent the distribution of 31 samples from the POP2 population，and all 31 samples cluster into one point，

showing a high degree of consistency；C. Results of population cross-validation error (CV-error). The error is the smallest and stable when the number of genetic

clusters K=2，and the error bars represent the error distribution of 20 runs with the same K value.
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图 2　不同松材线虫种群 SNP 突变基因型种类及数量统计

Fig. 2　Statistics on the types and quantities of SNP mutation genotypes in different populations of B. xylophilus
注：A. POP1种群 10株虫株 SNP信息统计；B. POP2种群 31株虫株 SNP信息统计。

Notes：A.  Statistics  of  SNP information  for  10  nematode  strains  in  the  POP1 population；B.  Statistics  of  SNP information  for  31  nematode  strains  in  the  POP2

population.
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徂徕山，2021年被列为松材线虫病疫区）与来自烟台

市的松材线虫虫株亲缘关系密切，推测山东省内陆

虫株并非来自南方等外部区域，而更可能源于山东

省沿海地区。

Zhou等（2017）运用 ISSR研究中国松材线虫种群

的遗传多样性时，发现不同地理分布的松材线虫聚

为一类。Pereira等（2013）研究松材线虫群体遗传时，

在松材线虫中检测到的较低水平的种内多样性。本

研究基于 SNP分子标记，将山东省、辽宁省、广东省

和日本的松材线虫分为了 2个类群。在广东省和日

本松材线虫种群中，检测到了较高的核苷酸多样性；

在山东省和辽宁省的松材线虫种群中，发现了明显

的奠基者效应，导致了种群遗传多样性丧失。据此

推测，山东省及辽宁省虫株可能具有强烈奠基者效

应的种群，初期的定殖数量较少，是由极小部分松材

线虫种群入侵扩散而来。大部分入侵物种在入侵地

会由于奠基者效应和遗传漂变，导致遗传多样性减

少。有研究也证实松材线虫也会因上述原因，出现

种群遗传多样性丧失及种群明显分化的现象（黄族豪

和刘迺发，2008；理永霞和张星耀，2018；Cardoso et al.，

2012）。本研究证实 ，山东省和辽宁省的虫株是具

有奠基者效应的种群，这与前人研究结果相符。本研

究还发现，山东省和辽宁省松材线虫虫株的主要 SNP

基本型相同，结合种群结构和系统发育分析，山东

省和辽宁省松材线虫种群应具有相同的传播来源。

虽然辽宁省和山东省的松材线虫种群具有奠基

者效应，出现基因组趋同现象，但鉴于松材线虫长期

在不同环境、不同寄主松树间传播，可能存在潜在的
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图 3　不同松材线虫种群核苷酸多样性（π）、Tajima's D、种群间固定系数 Fst、连锁不平衡衰减比较

Fig. 3　Comparison of nucleotide diversity （π），Tajima's D，fixation index （Fst） between populations，and linkage
disequilibrium decay among different B. xylophilus populations

注：A. POP1种群在不同染色体（chr）上的核苷酸多样性（π）；B. POP2种群在不同染色体（chr）上的核苷酸多样性（π）；C. POP1与 POP2种群群体间的遗传分

化指数 Fst；D. POP1与 POP2种群 Tajima's D比较；E. 各群体的连锁不平衡衰减。

Note：A. Nucleotide diversity (π) of the POP1 population across different chromosomes (chr)；B. Nucleotide diversity (π) of the POP2 population across different

chromosomes (chr)；C. Genetic differentiation index (Fst)  between the POP1 and POP2 populations；D. Comparison of Tajima's D between the POP1 and POP2

populations；E. Linkage disequilibrium decay in each population.
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适应性位点并发生适应性进化。Yang等（2023）通过

全基因组关联分析，研究了辽宁省分离株和其他分

离株潜在的适应性位点，证实了可能存在的适应性

位点。未来将增加样本量，全面解析松材线虫不同

地理种群的遗传多样性，为探讨松材线虫的传播路

径及适应性进化提供参考。

 4　结论

本研究结果表明，山东省松材线虫种群之间没

有明显的遗传分化，均为一个种群。松材线虫种群

在广东省与山东省、辽宁省之间存在遗传分化现象，

表现出较大的遗传差异。山东省和辽宁省的松材线

虫种群存在明显的奠基者效应。本研究运用 SNP标

记技术，对山东省内以及山东省与其他地区的松材

线虫虫株的遗传结构展开研究，丰富了中国松材线

虫种群的基因组数据，为松材线虫病传播路径、生态

适应及病害防控等方面研究提供了理论依据。
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