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摘要：为制订行之有效的大螟Sesamia inferens区域综合防治策略，2018—2022年对广东省珠三角

稻区、粤东稻区、粤西稻区和粤北稻区 9 个市的越冬代大螟进行调查和采样，于室内对样品进行

DNA 提取、扩增和序列分析，采用线粒体 COI、COII 等分子标记技术对越冬代大螟进行单倍型分

析、系统发育树分析和遗传多态性分析。结果显示，2018—2022年广东省稻区越冬代大螟虫量很

高，粤东稻区和珠三角稻区平均虫量均大于大发生量。在越冬代大螟幼虫线粒体COI基因样本中

共检测出20个单倍型，89个多态位点，总群体单倍型多样度为0.840，固定系数为0.473，基因流为

0.56，总群体的Tajima’s D值为-1.965，Fu’s Fs值为-2.454。在越冬代大螟幼虫线粒体COⅠⅠ基因样

本中共检测出19个单倍型，372个多态位点，总群体单倍型多样度为0.790，固定系数为0.816，基因

流为0.11，总群体的Tajima’s D值为3.224，Fu’s Fs值为54.260。表明广东省不同稻区越冬代大螟

种群间的遗传多态性较高，亲缘关系近，但存在着遗传分化现象，种群间遗传分化现象主要原因为

遗传漂变，种群未经历明显扩张。
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Abstract: In order to formulate effective regional comprehensive control strategies for overwintering

generation of Asiatic pink stem borer Sesamia inferens, surveys and sampling were conducted in nine

cities in the Pearl River Delta rice area, Guangdong east rice area, Guangdong west rice area, and

Guangdong north rice area from 2018 to 2022. DNA extraction, amplification, and sequence analysis

were performed on samples in the laboratory, utilizing molecular markers such as mitochondrial COI



and COII for single-nucleotide polymorphism (SNP) analysis, phylogenetic tree analysis, and genetic di‐

versity analysis on overwintering generation of S. inferens larvae. The results showed that the popula‐

tion density of overwintering generation of S. inferens larvae in the rice-growing regions of Guangdong

Province was very high, with an average of more than 7 500 heads/hm2 in the East and Pearl River Delta

rice areas. A total of 20 SNPs and 89 polymorphic loci were identified in the mitochondrial COI gene

samples of overwintering generation of S. inferens larvae, with an overall population diversity of 0.840,

a fixation index of 0.473, and gene flow value of 0.56. The Tajima’s D value for the total population

was -1.965, and the Fu’s Fs value was -2.454. In the mitochondrial COII gene samples of overwinter‐

ing generation of S. inferens larvae, a total of 19 SNPs and 372 polymorphic loci were identified, with

an overall population diversity of 0.790, a fixation index of 0.816, and gene flow value of 0.11. The Ta‐

jima’s D value for the total population was 3.224, and the Fu’s Fs value was 54.260. These results indi‐

cated that the genetic polymorphisms of overwintering generation of S. inferens populations in Guang‐

dong were relatively high, and the relatedness among populations was relatively close. However, there

were genetic differentiations among these populations, which were mainly due to genetic drift. The

population did not experience significant expansion.

Key words: overwintering generation of Sesamia inferens; insect population; monitoring; geographical

population; genetic differentiation; COI; COII; gene flow

大螟 Sesamia inferens又称稻蛀茎夜蛾，隶属于

鳞翅目夜蛾科蛀茎夜蛾属Sesamia，主要分布在亚洲

的中国、印度、日本和巴基斯坦等国家。该害虫寄主

多，食性杂，可取食水稻、茭白、玉米和高粱等多种禾

本科作物（梁齐等，2017）.。在广东省该害虫每年发

生 5~8代，越冬代种群具有虫口密度高、抗逆性强、

发生期不整齐、为害持续时间长等特点，导致发生区

域逐年增大，为害程度逐渐加剧（罗锡浪等，2010；于

文娟等，2022），在局部地区大螟种群数量已超过二

化螟Chilo suppressalis成为水稻主要害虫，因此，明

确广东省各稻区越冬代大螟种群数量动态、种群遗

传结构、扩散途径和进化历史对于制订相应的联防

联控策略具有重要意义（Tang et al.，2022）。

种群的变化会影响种群的遗传结构，进而影响

一个地区的种群密度、分布和扩散，因此研究一个地

区内种群遗传结构是害虫防治的基础（张恒端，

2015）。常采用单倍型、系统发育及遗传多态性等方

法对种群的遗传结构进行分析。单倍型中含有丰富

的连锁不平衡信息，利用基因分型技术能得到大量

的单核苷酸多态性（single nucleotide polymorphism，

SNP）标记数据，利用这些SNP信息能揭示和探究复

杂性状的遗传机制（宋志芳等，2017）。系统发育分

析是利用分子数据描述和重建生物体和生物体之间

的进化关系，找出不同物种间的进化关系，理解祖先

序列与其后代之间的关系，估算一组共有共同祖先

的物种间的分歧时间（Minoarivelo et al.，2015）。物

种遗传多态性的丰富程度可体现该物种对外部恶劣

环境的适应性，利用群体遗传多态性可以探究该种

群演化的原因和过程，推断未来发展动态等（刘振国

等，2015；李冉等，2015；Men et al.，2017）。近年来，

线粒体、核糖体和微卫星等分子标记，尤其是线粒体

基因普遍用于物种鉴定和遗传变异等方面的研究

（杨哲等，2015；李云龙等，2016；谢艳兰等，2019）。

线粒体DNA（mitochondria DNA，mtDNA）基因属母

系遗传且稳定，线粒体COⅠ基因既保守又有足够的

变异，更便于PCR扩增（史树森等，2018），是分子分

类的标准基因，被定义为DNA条形码（Hebert et al.，

2003）；而COII基因能确定昆虫属、种及种以下分类

阶元间的系统发育关系（Jermiin & Crozier，1994；倪

艳等，2010）。利用COI和COII基因核苷酸序列的

差异可以对昆虫进行物种鉴别、遗传及进化关系分

析（Avise et al.，1987；Behura，2006；张 敏 莹 等 ，

2018），如周宁宁（2014）利用线粒体 COI 和 COII 基

因序列对茶园假眼小绿叶蝉Empoasca vitis进行遗

传分化研究，基于2个基因序列的结果相互呼应，表

明试验结果可靠；胡岩（2018）利用线粒体COI基因

序列和 ITS2 序列对湖南省稻水象甲 Lissorhoptrus

oryzophilus 进行遗传分析，基于 2 个基因序列的结

果显示无明显差异。因此，本研究利用线粒体COI

和COII基因序列对广东省稻区越冬代大螟种群进

行遗传多态性分析。

本研究于2018—2022年对广东省珠三角稻区、
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粤东稻区、粤西稻区和粤北稻区 9个市的越冬代大

螟进行调查和采样，于室内对样品进行DNA提取、

扩增和序列分析，采用线粒体 COI、COII 等分子标

记技术对越冬代大螟进行单倍型分析、系统发育分

析和遗传多态性分析，探讨该害虫为害的内部遗传

学因子，阐明该害虫发生规律及演化机制，以期为广

东省大螟种群发生、预测预报及防治对策制订提供

理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

试剂和仪器：Trelief® Hi-Pure Animal Genomic

DNA Kit高效动物基因组DNA提取试剂盒、高纯度

低电渗琼脂糖，北京擎科生物科技股份有限公司；

2×Taq PCR StarMix，北京康润诚业生物科技有限公

司；其他试剂均为国产分析纯。Biometra TRIO 48

三槽基因扩增仪，德国耶拿分析仪器股份公司；

NanoDrop ND-2000C超微量紫光/可见分光光度计，

美国赛默飞世尔科技公司；MINI Space 1000 功能凝

胶图像分析系统，上海天能科技有限公司；BG-

Power600电泳仪，上海贝晶生物技术有限公司。

1.2 方法

1.2.1 广东省越冬代大螟虫量调查及取样

2018—2022年每年2月对广东省珠三角稻区佛

山市南海区（113°7'12" E，23°1'48" N，海拔13 m）、江

门市恩平市（112°18'44" E，22°11'161" N，海拔28 m）、

惠州市博罗县（114°17'50" E，23°10'44" N，97 m）和

广州市增城区（113°49'4" E，23°16'2" N，海拔27 m），

粤东稻区揭阳市普宁市（116°10'22" E，23°18'28" N，

海拔38 m）和潮州市潮安县（116°41'5" E，23°28'20" N，

海拔450 m），粤西稻区茂名市高州市（110°51'38" E，

21°55'24" N，海拔60 m）和湛江市雷州市（110°6'17" E，

20°55'25" N，海拔 259 m），粤北稻区韶关市南雄市

（114°19'9" E，25°7'35" N，海拔 128 m）水稻田内越

冬代大螟数量进行调查，即9个种群。近年来，江西

省水稻螟虫发生也十分严重，且江西省与广东省接

壤，地缘关系近，样品较容易采集，因此以江西省南

昌市（115°56' 56" E，28°33' 16" N，海拔 25 m）作为

外缘对照。由于特殊原因 2019年和 2020年未进行

取样调查。每个采集地随机选取 5块水稻田，每块

水稻田面积约 300 m2，每个田块采用五点取样法抽

取水稻植株，剥查其茎秆和根部内大螟数量并记录，

取高龄幼虫带回实验室，用75%酒精浸泡，于-20 ℃

冰箱保存，用于遗传多态性差异分析。参考《DB 34/

T2904：大螟测报调查规范》根据越冬代平均数量进

行分级，平均数量<1 500头/hm2为轻发生，1 500头/hm2≤
平均数量<3 000 头/hm2为偏轻发生，3 000 头/hm2≤
平均数量<5 250 头/hm2为中等发生，5 250 头/hm2≤
平均数量<7 500 头 /hm2 为偏重发生，平均数量>

7 500头/hm2为大发生。

1.2.2 越冬代大螟DNA提取及序列分析

每个种群随机抽取 6 头高龄幼虫进行 DNA 提

取。每次每个种群取 1头高龄幼虫，用液氮将其研

磨至粉末，按照 Trelief® Hi-Pure Animal Genomic

DNA Kit 高效动物基因组 DNA 提取试剂盒说明书

提取DNA，用1.2%琼脂糖凝胶电泳测定其浓度，用

超微量紫光/可见分光光度计测定其纯度，于-20 ℃

冰箱保存备用。

参照汤小天（2016）的线粒体 COI 引物（5'-

GGAGCAGGAACTGGATGA-3'/5'-GCAGGGGGT-

AGATTTTGA-3'）设计COI基因扩增引物进行 PCR

扩增，扩增片段长度约为 796 bp；参照姚银花等

（2008）的线粒体 COII 引物（5'-TAATATGGCAGA-

TTAGTGCATTGGA-3' /5'-GAGACCATTACTTGCT-

TTCAGTCATCT-3'）设计 COII 基因扩增引物，利用

引物进行PCR扩增，扩增片段长度约为 768 bp。本

研究所有引物均委托广州艾基生物技术有限公司合

成。50 μL PCR反应体系：上下游引物各2 μL、基因

组DNA 2 μL、2×Taq PCR StarMix 25 μL、ddH2O 19 μL。

PCR扩增程序：94 ℃预变性 2 min；94 ℃变性 30 s，

60 ℃退火30 s，72 ℃延伸60 s，32个循环；72 ℃终延

伸 5 min。用 1.2%琼脂糖凝胶检测PCR产物，凝胶

成像系统拍照确认扩增成功，将PCR扩增产物送至

生工生物工程（上海）股份有限公司进行测序。

1.2.3 越冬代大螟种群的单倍型分析

单倍型分析主要是对种群内变异进行检验，其

衡量指标主要为单倍型多样度和核苷酸多态性。利

用 SnapGene 软件读取 1.2.2 测序结果并观察峰图，

确保测序结果的准确性；运用SeqMan Pro软件对所

得序列进行拼接和校对，去除两端低质量序列50 bp，

将其与NCBI上的序列进行BLAST比对和确认；利

用 MEGA 7 软件进行多序列比对得到长度一致的

COI和COII基因序列；采用DNA Sequence Polymor‐

phism 5.10.01软件计算单倍型多样度和核苷酸多态

性；根据单倍型数据以及分布情况，结合NETWORK 5.0

软件绘制单倍型网络图。单倍型多样度和核苷酸多

态性临界值分别为0.5和0.005，两者的值越大，则表

明群体的多样性程度越高（Grant & Bowen，1998）。
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1.2.4 越冬代大螟种群的系统发育树分析

对 1.2.3中获得的长度一致的COI和COII基因

序列，采用MEGA 7软件运用邻接法构建系统发育

树，Bootstrap取1 000进行检验。

1.2.5 越冬代大螟种群的遗传多态性分析

本研究选择固定系数Fst、基因流Nm以及中性检

验值 Tajima’D 和 Fu’s Fs 来衡量种群间遗传多态

性。固定系数和基因流是判断遗传分化程度的指

标，中性检验值常被用于推断群体历史动态。对

1.2.3中获得的长度一致的COI和COII基因序列，采

用DNA Sequence Polymorphism 5.10.01软件计算广

东省大螟种群的固定系数、基因流以及Tajima’D 值

和Fu’s Fs值。当固定系数Fst≥0.25，表示种群间分

化程度非常高；当0.15≤Fst<0.25，表示种群间高度分

化；当0.05≤Fst<0.15，表示种群间中等程度分化；Fst<

0.05，表示种群间未发生分化（Wright，1951）。当基

因流Nm<1时，表明遗传漂变是种群间遗传分化的主

要原因，当Nm>4 时，表明种群间存在较强的基因流

水平（Millar & Libby，1991；Boivin et al.，2004）。当中

性检验Tajima’D 值和Fu’s Fs值均为负值，且统计显

著时，表明群体可能在历史上经历过突然扩张；当中

性检验Tajima’s D=0时，表明种群大小保持不变，属

于中性选择；当Tajima’s D<0时，表明近期发生定向

选择或者种群扩张；当Tajima’s D>0时，表明种群经

历平衡选择或者群体收缩。

1.3 数据分析

利用 SPSS 25 软件进行数据统计分析，应用

Duncan氏新复极差法对试验数据进行差异显著性

检验。

2 结果与分析

2.1 2018—2022年广东省越冬代大螟数量

2018年，广东省珠三角稻区、粤西稻区、粤东稻

区和粤北稻区大螟平均数量分别为 9 630、10 170、

10 410和6 405头/hm2，4个稻区之间差异不显著，但

前 3 个稻区越冬代大螟平均数量均大于大发生数

量；2021年，广东省珠三角稻区、粤西稻区、粤北稻

区和粤东稻区越冬代大螟平均数量分别为 28 470、

18 450、11 970和 23 115头/hm2，均较 2018年增加且

均大于大发生数量，其中珠三角稻区越冬代大螟平

均数量最高；2022年，广东省珠三角稻区、粤西稻区

和粤北稻区越冬代大螟平均数量分别为 19 170、

5 010、23 670和13 995头/hm2，均较2021年减少，但

粤东稻区较2021年有所增加，其中珠三角稻区和粤

东稻区越冬代大螟平均数量均大于大发生数量

（图 1）。

图1 2018—2022年广东省各稻区越冬代大螟数量

Fig. 1 No. of overwintering generation of Sesamia inferens in various rice areas of Guangdong Provincefrom 2018 to 2022

图中数据为平均数±标准误。同色柱不同小写字母表示经Duncan氏新复极差法检验差异显著（P<0.05）。Data are mean±

SE. Different letters on the bar of the same color indicate significant difference by Duncan’s new multiple range test (P<0.05).

2.2 越冬代大螟不同种群的单倍型分析

2.2.1 基于线粒体COI基因序列分析

在大螟60条COI基因序列中共检测到20个单倍

型，即H_1~H_20，其中H_2为优势单倍型，有 22条

基因序列。单倍型分为 2个演化支系，单倍型H_2

位于网络进化图的中心，与其他单倍型关系密切（图

2），推测可能为群体的祖先单倍型。
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圆形区域面积表示单倍型的出现频率，颜色区域则表示不同地理种群在相同单倍型中的比例。The area of the circular

area indicates the frequency of haplotypes, while the colored areas indicate the proportion of the same haplotype in different

geographical populations.

图2 基于线粒体COI基因序列构建的广东省各稻区越冬代大螟种群单倍型网络图

Fig. 2 Haplotype network diagram for overwintering generation of Sesamia inferens populations in various rice areas

of Guangdong Province based on mitochondrial COI gene sequences

2.2.2 基于线粒体COII基因序列分析

在越冬代大螟 60 条 COII 基因序列中，共确定

19 个单倍型，即 H_1~H_19，其中 H_1 为优势单倍

型，有25条基因序列。整个单倍型网络图呈非典型

的星状结构，单倍型H_1与其他单倍型关系紧密，是

7个群体的共享单倍型；单倍型形成了以H_1和H_5

为主的 2 个进化分支，未形成明显的地理格局

（图3）。

2.3 越冬代大螟不同种群的系统发育分析

2.3.1 基于线粒体COI基因序列分析

广东省大螟 9个地理种群聚为一支，南昌外群

单独聚为一支；粤东稻区的普宁（PN）、潮安（CA）种

群，粤北稻区的南雄（NX）种群，珠三角稻区的恩平

（EP）、增城（ZC）、佛山（FS）、博罗（BL）种群以及粤

西稻区的高州（GZ）种群聚为一个分支，粤西地区的

部分雷州（LZ）种群与其他种群相对独立，在系统发

育树中聚为另一个分支（图 4），表明粤西稻区雷州

种群与其他种群相距较远，其余各地理种群之间存

在遗传分化现象。

2.3.2 基于线粒体COII基因序列分析

广东省越冬代大螟9个地理种群聚为2支，南昌

外群单独聚为一支；粤东稻区的普宁（PN）、潮安

（CA）种群与粤西稻区的高州（GZ）、雷州（LZ）种群

聚为一个分支，粤北稻区的南雄（NX）种群与珠三角

稻区的恩平（EP）、增城（ZC）、佛山（FS）和博罗（BL）

种群聚为另一个分支（图 5），表明广东省各稻区越

冬代大螟种群的亲缘关系较近，但存在遗传分化现

象，其与基于线粒体COI基因序列的系统发育树不

同，这可能是COI和COII的进化速率不同造成的。

2.4 越冬代大螟不同种群的遗传多态性分析

2.4.1 基于线粒体COI基因序列分析

在广东省稻区大螟线粒体COI基因扩增长度为

796 bp的片段中共检测出89个多态位点，A+T含量

为 71.8%，显著高于G+C含量（28.2%）；总群体单倍

型多样度为 0.840，固定系数为 0.473，基因流为

0.56，表明种群间的遗传分化差异大，遗传漂变是种

群间遗传分化的主要原因。珠三角稻区大螟样本的

COI单倍型数量为11个，分离位点数量为14个，单倍
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型多样度为 0.870，核苷酸多态性为 0.002 6；粤东稻

区大螟样本的COI单倍型数量为 7个，分离位点数

量为27个，单倍型多样度为0.810，核苷酸多态性为

0.007 9；粤西稻区大螟样本的COI测序基因单倍型

数量为2个，分离位点数量为1个，单倍型多样度为

0.333，核苷酸多态性为0.000 4；粤北稻区大螟样本的

线粒体COI单倍型数量均为4个，分离位点数量为6个，

单倍型多样度为 0.867，核苷酸多态性为 0.002 8（表

1），表明广东省粤西稻区大螟COI多态性略低，其他

稻区大螟COI多态性较高。中性检验结果显示，总

群体的Tajima’s D值为-1.965，Fu’s Fs值为-2.454，

二者均为负值，表明广东省大螟种群在进化过程中

可能出现过种群扩张。

2.4.2 基于线粒体COII基因序列分析

广东省稻区大螟线粒体COII基因扩增总长度

为 768 bp的片段中共发现 372个多态位点，A+T含

量为 74.5%，明显高于G+C含量（25.5%）；总群体单

倍型多样度为 0.790，固定系数为 0.816，基因流为

0.11，表明种群间有很大的遗传分化，遗传漂变是种

群间遗传分化的主要原因。珠三角稻区大螟样本的

COII单倍型数量为 6个，分离位点数量为 12个，单

倍型多样度为 0.500，核苷酸多态性为 0.001 7；粤东

稻区大螟样本的COII单倍型数量为5个，分离位点数

量为 349 个，单倍型多样度为 0.667，核苷酸多态性

为0.147 6；粤西稻区大螟样本的COII单倍型数量均

为 7 个，分离位点数量为 352 个，单倍型多样度为

0.833，核苷酸多态性为 0.085 1；粤北稻区大螟样本

的COII测序基因单倍型数量为1个，分离位点数量

为0，单倍型多样度为0，核苷酸多态性为0（表2），表

明广东省粤北稻区大螟COII多态性极低，粤东和粤

西稻区大螟COII多态性很高，珠三角稻区大螟COII

多态性趋于稳定。外群江西省南昌市大螟样本的

COII测序基因单倍型数量为 5个，分离位点数量为

29 个，单倍型多样度为 0.933，核苷酸多态性为

0.018 4（表2）。中性检验结果显示，总群体Tajima’s D

值为 3.224，Fu’s Fs值为 54.260，表明存在大量中等

频率的等位基因，这可能是由群体瓶颈效应引

起的。

圆形区域面积表示单倍型的出现频率，颜色区域则表示不同地理种群在相同单倍型中的比例。The area of the circular

area indicates the frequency of haplotypes, while the colored areas indicate the proportion of the same haplotype in different

geographical populations.

图3 基于线粒体COII基因序列构建的广东省各稻区越冬代大螟种群单倍型网络图

Fig. 3 Haplotype network diagram for overwintering generation of Sesamia inferens populations in various rice areas of

Guangdong Province based on mitochondrial COII gene sequences
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图4 基于线粒体COI基因序列采用邻接法构建广东省各稻区越冬代大螟种群的系统发育树

Fig. 4 The phylogenetic tree of overwintering generation of Sesamia inferens populations in various rice areas of

Guangdong Province using neighbor-joining method based on COⅠ gene sequences

3 讨论

本研究结果显示 2021年和 2022年广东省稻区

越冬代大螟虫量较2018年明显增多，且基本处于大

发生水平。广东省各地区应抓住冬季及早春前的越

冬阶段全面落实防治措施，消灭越冬代大螟。2021年

广东省气候总体较差，高温少雨，年初、年尾有寒潮，

降温显著（伍红雨等，2022），该气候易导致虫害发生

严重，这可能是2021年越冬代大螟虫口密度较高的

主要原因，但其与气候的相关性还需要进一步验证。

系统发育树结果显示，广东省越冬代大螟各地

理种群亲缘关系较近，但存在着遗传分化现象。粤

西稻区的雷州种群与省内其他地理种群的遗传差异

较大，这与其地域、海拔和气候等因素密切相关。雷

州市位于广东省西南端，地处雷州半岛中部，海拔相

对较高，陆地大部分属平缓台地，少部分为低丘，整

个地势南高北低，东部和西部沿海地区渐向海倾斜，

所以雷州市大螟种群与其他种群相距较远。江西省

南昌市大螟种群与广东省不同地理种群亲缘关系较

远，遗传差异相对较大，表明江西省大螟种群与广东

省种群存在明显的地域差异，具体原因尚不清楚。

遗传多态性水平的高低体现了种群的遗传变异

程度，种群的遗传多态性越高，则该种群的进化潜力

越大（Lohman et al.，2008）。本研究结果显示，广东

省稻区大螟种群遗传多态性高，表明其具有较强的

适应能力和遗传变异潜力，这可能是大螟在广东省

持续严重发生的内在遗传因素。本研究结果显示，

基于线粒体COI和COII基因序列的广东省总群体

固定系数分别为 0.473和 0.816，基因流分别为 0.56

和0.11，表明种群间存在着明显分化现象，与欧阳慧

丽（2021）等研究结果一致。

本研究利用线粒体COI和COII基因序列分析

了广东省稻区大螟持续严重发生的内在遗传因素，

为指导虫情监测和综合防治策略的制订等提供分子
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生物学的理论依据。如要更深入探讨大螟持续严重

发生的原因，还应结合线粒体控制区域和微卫星等

分子标记技术，同时继续扩大地理种群采样点数量，

增加样本量，以获得更全面的遗传数据。针对广东

省稻区大螟种群越冬虫源基数较多，处于大发生状

态，建议采用冬季灌水翻耕沤田、冬前清理田埂杂

草、农作物残株、调整播种期和稻菜轮作等农业调控

措施。

图5 基于线粒体COII基因序列采用邻接法构建广东省各稻区越冬代大螟种群的系统发育树

Fig. 5 The phylogenetic tree of overwintering generation Sesamia inferens populations in various rice areas of

Guangdong Province using neighbor-joining method based on COIⅠ gene sequences

表1 基于线粒体COI基因的广东省各稻区越冬代大螟种群的遗传多态性

Table 1 Genetic polymorphisms of overwintering generation of Sesamia inferens populations in different rice areas of

Guangdong Province based on mitochondrial COI gene sequences

采集点
Sampling site

珠三角稻区Pearl River Delta rice area

粤东稻区Guangdong east rice area

粤西稻区Guangdong west rice area

粤北稻区Guangdong north rice area

江西省南昌市Nanchang City, Jiangxi Province

总群体 Total population

测序数量
No. of

sequences

24

12

12

6

6

60

分离位点数量
No. of segregating

sites

14

27

2

6

57

89

单倍型数量
No. of

haplotypes

11

7

1

4

4

20

单倍型多样性
Haplotype
diversity

0.870

0.810

0.333

0.867

0.867

0.840

核苷酸多态性
Nucleotide
diversity

0.002 6

0.007 9

0.000 4

0.002 8

0.034 0

0.011 0

5期 吴阳刚等：广东省稻区越冬代大螟种群动态监测及遗传多态性差异分析 1127



表2 基于线粒体COII基因的广东省各稻区越冬代大螟种群的遗传多态性

Table 2 Genetic polymorphisms of overwintering generation of Sesamia inferens populations in different rice areas of

Guangdong Province based on mitochondrial COII gene sequences

采集地区
Sampling site

珠三角稻区Pearl River Delta rice area

粤东稻区Guangdong east rice area

粤西稻区Guangdong west rice area

粤北稻区Guangdong north rice area

江西省南昌市Nanchang City, Jiangxi Province

总群体 Total population

测序数量
No. of

sequences

24

12

12

6

6

60

分离位点数量
No. of segregating

sites

12

349

352

0

29

372

单倍型数量
No. of

haplotypes

6

5

7

1

5

19

单倍型多样性
Haplotype
diversity

0.500

0.667

0.833

0.000

0.933

0.790

核苷酸多态性
Nucleotide
diversity

0.001 7

0.147 6

0.085 1

0.000 0

0.018 4

0.229 9
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