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题目： 我国中华按蚊群体分子遗传多态研究 

作者： 马雅军1*， 瞿逢伊1， 徐建农1， 郑哲民2 

摘要： 利用RAPD-PCR技术研究了采自我国9省10个代表点的中华按蚊Anopheles 

sinensis自然群体的遗传多态现象，根据23个RAPD等位基因位点进行了分

析。结果显示：①多态位点比例为68.2%～86.4%，期望平均杂合度为0.249

～0.348，说明中华按蚊群体具广泛的遗传多态现象；②利用3种方法计算

Fst和θ，平均值为0.069～0.111，相应的迁移率Nm为2.0～3.4，表明基因流

水平较低；③中华按蚊各自然群体间的遗传一致性达0.8795～0.9973，平均

遗传距离为0.041±0.033，属种内变异范围。聚类分析显示，群体间遗传距

离与地理位置无对应关系。  
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