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摘要：为制定有效的草地贪夜蛾防控措施，分别自缅甸、柬埔寨和我国云南省采集4、2和8个种群

共542个草地贪夜蛾样品，基于mtCOI基因序列分析这14个种群的遗传多样性指数、遗传分化系数

及基因流。结果表明，缅甸草地贪夜蛾种群的单倍型多样性指数和平均核苷酸差异数分别介于

0.273~0.396 和 4.643~6.727 之间，高于我国云南省的草地贪夜蛾种群，分别介于 0.047~0.214 和

0.791~3.636之间；除ZT种群、LS种群和TO种群外，其它11个种群的Fu’s F均为显著正值，表明缅

甸、柬埔寨和我国云南省的草地贪夜蛾种群未经历种群扩张事件；在14个种群中，LS种群与其它

种群分化较明显，TK种群、MY种群、CP种群、MS种群和KY种群有效迁入个数和有效迁出个数之

和较高，分别为699.41、682.50、855.76、684.56和701.31，推测这5个种群在草地贪夜蛾基因交流中

起着类似“中转站”的作用。
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Abstract: In order to provide scientific guidance for effective management of fall armyworm Spodop‐

tera frugiperda in Yunnan Province, the population genetic diversity, genetic differentiation coefficient

and gene flow of 542 samples were analyzed based on mtCOI gene, which four populations collected

from Myanmar, two populations from Cambodia and eight populations from Yunnan Province. The re‐

sults showed that the haplotype diversity index of Myanmar population (0.273-0.396) was higher than

that of Yunnan population (0.047-0.214), and the average number of nucleotide differences of Myan‐

mar population (4.643-6.727) was higher than that of Yunnan population (0.791-3.636). In 11 popula‐

tions, the value of Fu’s F test was significantly positive indicated that there were no recent population

expansion events in Myanmar, Cambodia and Yunnan. In 14 populations, there was genetic differentia‐
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tion between population LS and other populations, the effective migration numbers of population TK,

MY, CP, MS, and KY, were 699.41, 682.50, 855.76, 684.56 and 701.31, respectively, it showed that

those populations maybe play an important role of“transfer station”in gene flow of fall armyworm.

Key words: Spodoptera frugiperda; mtCOI gene; population genetic diversity；genetic differentiation;

gene flow

缅甸与我国云南省处于同一迁飞带（场），是我

国重大迁飞性入侵害虫的虫源区（Li et al.，2016；

Yin et al.，2017）。草地贪夜蛾Spodoptera frugiperda

又名秋黏虫，是世界性重大迁飞性害虫（Todde &

Poole，1980），原产于美洲热带与亚热带地区，于

2016 年 1 月传入非洲（Goergen et al.，2016；Nagoshi

et al.，2018），于2018年传入缅甸。在无统防统治的

防控措施下，缅甸草地贪夜蛾种群不断入侵我国云

南省普洱、临沧、保山、德宏傣族景颇族自治州、西双

版纳等地，给我国草地贪夜蛾防控带来了巨大压力

（李向永等，2019）。了解云南省草地贪夜蛾种群与

缅甸等境外种群的遗传背景将有助于制定有效的防

控措施。

昆虫种群遗传结构可为种群遗传多态性、种群

间基因流方向、范围估计及种群系统发育关系推测

提供参考依据（Huang et al.，2007；Dalmon et al.，

2008）。线粒体 DNA（mitochondrial DNA，mtDNA）

是进行种群遗传结构分析的常用分子标记之一

（Jung & Lee，2011；魏书军和陈学新，2011；Dong et

al.，2014），常用 mtDNA 基因有 COⅠ、COⅡ、CYTB、

ND1、ND2、ND5、12S RNA 和 16S RNA 等（Liu et al.，

2012；Wan et al.，2012），其中COⅠ基因的应用频率最

高，被用于东亚飞蝗 Locusta migratoria manilensis

（Ma et al.，2012）、西花蓟马 Frankliniella occidenta‐

lis（Duan et al.，2013）、烟粉虱Bemisia tabaci（Chu et

al.，2014；刘晓娜等，2016；郑宇等，2016）、苜蓿盲蝽

Adelphocoris suturalis（Zhang et al.，2015）、亚洲玉米

螟 Ostrinia furnacalis（杨哲等，2015）、亚洲小车蝗

Oedaleus asiaticus（李云龙等，2016）、大豆食心虫

Leguminivora glycinivorella（史树森等，2018）、草地

螟Loxostege sticticalis（呼晓庆和杨兆富，2019）及橘

大实蝇Bactrocera minax（张岳等，2019）等昆虫的种

群遗传多样性研究中。在北美地区，草地贪夜蛾有

玉米型和水稻型 2种生物型，其生物型体表外观难

以区别，需借助线粒体COI基因（mitochondrial cyto‐

chrome oxidase Ⅰ gene，mtCOⅠ）（Levy et al.，2002；Na‐

goshi et al.，2006；2008）或磷酸甘油醛异构酶Tpi等

分子标记才能准确区分（Machado et al.，2008）。已

有研究表明玉米型草地贪夜蛾和水稻型水稻贪夜蛾

在我国混合发生（唐运林等，2019；陈冬平等，2020；

王鹏等，2020）。目前关于缅甸等境外种群的遗传多

样性尚无相关报道。

为了掌握草地贪夜蛾缅甸种群、柬埔寨种群和

云南种群的遗传多样性，本研究分别自缅甸、柬埔寨

和我国云南省采集 4、2和 8个种群共 542个草地贪

夜蛾样品，基于mtCOⅠ分子标记分析这14个草地贪

夜蛾种群的遗传多样性指数、遗传分化系数及基因

流，从分子水平研究草地贪夜蛾入侵我国云南省后

的种群遗传结构变化，以期为揭示虫源区的分布及

迁飞扩散路径提供基础数据，并为制定有效的区域

防控措施提供理论基础。

1 材料与方法

1.1 材料

供试虫源：2019年 4—8月在我国云南省、缅甸

和柬埔寨共采集了 14 个草地贪夜蛾地理种群，共

542个样品，其中自我国云南省、缅甸和柬埔寨分别

采集了8、4和2个种群，样品分别为337、170和25个。

将田间采集的 14个草地贪夜蛾种群标本进行标记

并带回实验室，于无水酒精中浸泡后，于-20℃下保

存备用。

试剂和仪器：Tissue DNA 试剂盒，美国 Omega

Bio-Tek 公司；2×PCR Master Mix，加拿大 Applied

Biological Materials 公司。T100 PCR 仪，美国 Bio-

Rad 公司；GT Cell水平电泳仪，美国Bio-Rad 公司。

1.2 方法

1.2.1 草地贪夜蛾14个种群的田间采集

所有采集的田块面积不小于 667 m2，以小喇叭

口期玉米为主，云南省每个种群采集不低于25个草

地贪夜蛾样品，柬埔寨和缅甸种群尽量采集足够多

的样品，所采集的草地贪夜蛾以 3龄和 4龄幼虫为

主，少数为5龄和6龄幼虫。

2019年5月自缅甸央东实验农场（95°39'36" E，

17°3'4" N）、达贡实验农场（96°12'36" E，20°8'24"

N）、敏建实验农场（95°23'24" E，21°28'48" N）和东

枝实验农场（96°56'24" E，20°54'36" N）连片种植的
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玉米田块中分别采集 44、31、38和 57个草地贪夜蛾

样品，分别命名为ND种群、TK种群、MY种群和TG

种群。2019年7月下旬至8月初自柬埔寨特本克蒙

省 Chirou Mouy 区（105°30'36" E，12°1'12" N）和磅

湛省Chamkar Leu 区（105°18'36" E，12°13'12" N）连

片种植的玉米田块中分别采集 24个和 11个草地贪

夜蛾样品，分别命名为CP种群和TO种群。2019年

4月和 6月自我国云南省德宏傣族景颇族自治州芒

市芒市镇拉怀村（98°34'12" E，24°28'48" N）、沧源县

勐角镇莲花塘村（99°15'36" E，23°13'48" N）、元江县

澧江镇大白田村（102°0'36" E，23°35'24" N）、开远市

乐白道街道乍黑村（103°14'24" E，23°36'36" N）、景

谷县威远镇芒行村（100°42'36" E，23°33'36" N）、富

民县永定镇甸尾村（102°31'48" E，25°9'4" N）、水富

县向家坝镇梁上村（104°24'36" E，28°37'12" N）、泸

水市上江镇蛮召村（98°52'48" E，25°36'36" N）连片

种植的玉米田块中分别采集 37、43、53、34、70、30、

25和 45个草地贪夜蛾样品，分别命名为MS种群、

CY种群、YJ种群、KY种群、JG种群、FM种群、ZT种

群和LS种群。

1.2.2 草地贪夜蛾mtCOI基因扩增和测序

每个种群样品灭菌后，将单头草地贪夜蛾幼虫

分装于1.5 mL离心管中，按照Tissue DNA试剂盒说

明书提取单头草地贪夜蛾幼虫的基因组DNA，提取

后DNA于-20℃保存备用。根据已公布的草地贪夜

蛾mtDNA基因全长（GenBank索引号KM 362176），

设计扩增草地贪夜蛾 mtCOI 基因的特异性引物

FAW-F（5'-CAACATTTATTTTGATTTTTTGG-3'）/F-

AW-R（5'-CCATTACATATAATCTGCCATATTA-3'），

引物委托北京擎科生物技术有限公司合成。50 μL

PCR 扩增体系：模板 DNA 2 μL、引物 FAW-F 2 μL、

引物 FAW-R 2 μL、PCR MIX 25 μL、ddH2O 19 μL。

PCR 反应程序：94℃预变性 5 min；94℃变性 30 s，

55℃退火 30 s，72℃延伸 60 s，共 35次循环；72℃再

延伸 30 min。PCR产物经电泳检测后，委托北京擎

科生物技术有限公司进行正向测序，使用Bioedit软

件对所得测序进行测序峰图质量检查和碱基序列校

对，542个草地贪夜蛾样品共获得526个mtCOI基因

序列，对其进行碱基序列比对取齐后，选取长度为

785 bp序列进行后续分析。

1.2.3 14个草地贪夜蛾地理种群的遗传多样性指数

采用 Clustal W 软件对扩增所得的 mtCOI 基因

序列进行同源比对后，采用DnaSP 5.0软件计算14个

草地贪夜蛾种群的多态位点数、突变位点数、单倍型

数目、单倍型多样性、核苷酸多样性、核苷酸多样性

Jukes和Cantor校正值、平均核苷酸差异、Tajima’s D

中性检验值和Fu’s F检验值。

1.2.4 14个草地贪夜蛾地理种群的遗传分化分析

采用 ARLEQUIN 3.5 软件计算 14 个草地贪夜

蛾种群内的遗传分化系数 Fst。Fst 参考 Rousset

（1997）方法来确定草地贪夜蛾 14个种群由遗传结

构所引起的遗传分化情况，即当 Fst≤0 时，表明 2 个

种群之间基因交流频繁；当 0<Fst≤0.05时，表明 2个

种群之间无遗传分化或遗传分化较低；当 0.05<Fst≤
0.15 时，表明 2 个种群之间中度分化；当 0.15<Fst≤
0.25时，表明2个种群之间高度分化；当Fst>0.25时，

表明2个种群之间极度分化。

1.2.5 基于mtCOI的14个草地贪夜蛾种群基因流分析

为了评价我国云南省、柬埔寨和缅甸的14个不

同地理种群的扩散能力，采用MIGRATE 3.2.16软件

计算 14个草地贪夜蛾种群之间的基因流Nm。各种

群有效迁入个数和有效迁出个数由 MIGRATE

3.2.16 软件计算后导出。当某个种群的有效迁入个

数和有效迁出个数之和较高时，说明这个种群在区

域间起着基因交流“中转站”的作用。

2 结果与分析

2.1 草地贪夜蛾不同地理种群的遗传多样性指数

在14个草地贪夜蛾种群中，ZT种群、LS种群和

TO种群的单倍型数量为 1，其它参数均不能估算，

其它11个草地贪夜蛾种群的多态位点数均为17，突

变位点数也均为17，单倍型数目均为2，即水稻型和

玉米型。缅甸的ND种群、TK种群、MY种群、TG种

群单倍型多样性介于0.273~0.396之间，核苷酸多样

性介于0.005 9~0.008 6之间，核苷酸多样性 Jukes和

Cantor校正值介于0.006~0.009之间，平均核苷酸差

异数介于 4.643~6.727之间；柬埔寨的CP种群单倍

型多样性为 0.344，核苷酸多样性为 0.007 5，核苷酸

多样性 Jukes和Cantor校正值为 0.008，平均核苷酸

差异数为 5.851；云南省的MS种群、CY种群、YJ种

群、KY种群、JG种群和FM种群单倍型多样性介于

0.047~0.214之间，核苷酸多样性介于0.001 0~0.004 6

之间，核苷酸多样性 Jukes 和 Cantor 校正值介于

0.001~0.005 之间，平均核苷酸差异数介于 0.791~

3.636 之间，均低于柬埔寨和缅甸草地贪夜蛾种群

（表1）。

缅甸的ND种群、TK种群、MY种群、TG种群的

Tajima’s D中性检验值介于 0.483~1.974之间，Fu’s
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F检验值介于12.914~15.757之间；柬埔寨的CP种群

的Tajima’s D中性检验值为1.023，Fu’s F检验值为

12.845；云南省的MS种群、CY种群、YJ种群、KY种

群、JG种群和FM种群的Tajima’s D中性检验值介

于-2.558 ~-0.419 之间，Fu’s F 检验值介于 5.643~

10.315之间，这11个草地贪夜蛾种群Fu’s F值均为

正值且在0.01水平上具有显著性，说明草地贪夜蛾

刚入侵到缅甸、柬埔寨和我国云南省，这些地区的草

地贪夜蛾种群还未经历近期的种群扩张事件，随着

时间的推移，这些地区的草地贪夜蛾种群遗传结构

可能会发生变化，应予以关注（表1）。

表1 基于mtCOI基因序列的我国云南省、缅甸和柬埔寨的14个草地贪夜蛾种群的遗传多样性指数

Table 1 Genetic diversity index of 14 Spodoptera frugiperda populations in Yunnan Province of China，

Myanmar and Cambodia based on mtCOI gene sequence

种群
Population

ND种群
Population ND
TK种群
Population TK
MY种群
Population MY
TG种群
Population TG
CP种群
Population CP
MS种群
Population MS
CY种群
Population CY
YJ种群
Population YJ
KY种群
Population YJ
JG种群
Population JG
FM种群
Population FM
TO种群
Population TO
ZT种群
Population ZT
LS种群
Population LS

多态位
点数

No. of
polymor‐
phic sites

17

17

17

17

17

17

17

17

17

17

17

-
-
-

突变位
点数

No. of
mutations

17

17

17

17

17

17

17

17

17

17

17

-
-
-

单倍型
数目

No. of
haplotypes

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

1

1

1

单倍型
多样性

Haplotype
diversity

0.333±0.073

0.396±0.078

0.273±0.082

0.294±0.066

0.344±0.099

0.105±0.066

0.047±0.044

0.109±0.056

0.214±0.085

0.159±0.056

0.095±0.061

-
-
-

核苷酸多样性
Nucleotide

diversity

0.007 2±0.001 6

0.008 6±0.001 7

0.005 9±0.001 8

0.006 4±0.001 4

0.007 5±0.002 1

0.002 3±0.001 4

0.001 0±0.001 0

0.002 4±0.001 2

0.004 6±0.001 8

0.003 4±0.001 2

0.002 1±0.001 3

-
-
-

核苷酸多样性
Jukes和Cantor

校正值
Nucleotide

diversity with
Jukes and Can‐
tor correction

0.007

0.009

0.006

0.006

0.008

0.002

0.001

0.003

0.005

0.003

0.002

-
-
-

平均核苷
酸差异数

Average of
nucleotide
differences

5.661

6.727

4.643

5.006

5.851

1.787

0.791

1.851

3.636

2.703

1.617

-
-
-

Tajima’s D
中性检验
Tajima’s
D statistic

1.430

1.974

0.483

1.095

1.023

-1.845*

-2.558**

-1.565

-0.419

-0.694

-1.915*

-
-
-

Fu ’s F
检验

Fu ’s F
test

statistic

15.757**

15.704**

12.914**

15.614**

12.845**

5.963**

2.997**

6.801**

10.315**

10.085**

5.643**

-
-
-

表中数据为平均数±标准差。*、**、***分别表示在P<0.05、P<0.01和P<0.001水平差异显著。TO、ZT和LS种群因为只

存在1种单倍型，故其余参数均不能计算。Data in the table are mean±SD. *，**，*** indicate significant difference at P<0.05，P<

0.01 or P<0.001 level. There is only one haplotype in TO，ZT and LS populations，so the other parameters cannot be calculated.

2.2 草地贪夜蛾不同地理种群的遗传分化分析

14个草地贪夜蛾地理种群两两之间共形成91组，

其中有 15 组的 Fst介于 0.103~0.279 之间，极显著高

于其它 63 组（P<0.01），有 13 组的 Fst 介于 0.039~

0.195之间，显著高于其它63组种群（P<0.05，表2）。

在14个种群中，LS种群分化较明显，其中与缅甸的

ND种群、TK种群、MY种群、TG种群之间出现了中

高度或极度分化，Fst 分别为 0.188、0.279、0.149 和

0.143，与柬埔寨的CP种群极度分化，Fst为0.251，与

我国云南省的 MS 种群、CY 种群、YJ 种群、KY 种

群、JG种群、FM种群之间的分化程度较低，Fst分别

为0.036、0.001、0.033、0.111、0.054和0.028（表2）。



表2 我国云南省、缅甸和柬埔寨的14个草地贪夜蛾种群的遗传分化系数Fst

Table 2 Pairwise Fst values for 14 Spodoptera frugiperda populations in Yunnan Province of China，Myanmar and Cambodia

种群
Population

ND种群
Population ND
TK种群
Population TK
MY种群
Population MY
TG种群
Population TG
CP种群
Population CP
TO种群
Population TO
MS种群
Population MS
CY种群
Population CY
YJ种群
Population YJ
KY种群
Population KY
JG种群
Population JG
FM种群
Population FM
ZT种群
Population ZT
LS种群
Population LS

ND
种群

Popula‐
tion ND

-
-0.019

-0.017

-0.017

-0.033

0.089

0.069*

0.129**

0.077*

0.001

0.042*

0.081

0.152**

0.188**

TK
种群

Popula‐
tion TK

-
0.001

-0.004

-0.032

0.140

0.127**

0.206**

0.141**

0.034

0.095**

0.143*

0.226**

0.279**

MY
种群

Popula‐
tion MY

-
-0.021

-0.026

0.054

0.029

0.086*

0.034

-0.022

0.006

0.039*

0.115*

0.149**

TG
种群

Popula‐
tion TG

-
-0.027

0.065

0.043*

0.093*

0.048*

-0.011

0.020

0.052*

0.116

0.143**

CP
种群

Popula‐
tion CP

-
0.103**

0.079

0.162**

0.088

-0.005

0.043

0.094*

0.195*

0.251**

TO
种群

Popula‐
tion TO

-
-0.024

-0.045

-0.020

0.024

0.000

-0.027

0.000

0.000

MS
种群

Popula‐
tion MS

-
-0.012

-0.023

-0.002

-0.012

-0.026

0.018

0.036

CY
种群

Popula‐
tion CY

-
-0.003

0.046

0.015

-0.015

-0.010

0.001

YJ
种群

Popula‐
tion YJ

-
0.001

-0.010

-0.021

0.018

0.033

KY
种群

Popula‐
tion KY

-
-0.016

0.005

0.081

0.111**

JG
种群

Popula‐
tion JG

-
-0.009

0.039

0.054

FM
种群

Popula‐
tion FM

-
0.013

0.028

ZT
种群
Popu‐
lation

ZT

-
0.000

LS
种群

Popula‐
tion LS

-

*、**分别表示在P<0.05和P<0.01水平差异显著。 *，** indicate significant difference at P<0.05 and P<0.01 level，respectively.

2.3 草地贪夜蛾不同地理种群之间的基因流

在 14 个草地贪夜蛾种群中，缅甸的 ND 种群、

TK种群、MY种群和TG种群每世代有效迁出个数

分别为 65.91、326.05、400.05 和 299.28，有效迁入个

数分别为 341.02、373.36、282.45 和 307.99。柬埔寨

的 CP 种群和 TO 种群每世代有效迁出个数分别为

484.03 和 227.70，有效迁入个数分别为 371.73 和

306.66。云南省的 MS 种群、CY 种群、YJ 种群、KY

种群、JG种群、FM种群、ZT种群和LS种群每世代

有效迁出个数分别为363.17、304.41、241.67、441.29、

400.63、236.99、338.06和183.30，有效迁入个数分别

为 321.39、304.42、248.14、260.02、241.72、303.12、

284.23 和 366.31。在 14 个种群中，TK 种群、MY 种

群、CP种群、MS种群和KY种群有效迁入个数和有

效迁出个数之和较高，分别为 699.41、682.50、

855.76、684.56 和 701.31，因此推测这 5 个草地贪夜

蛾种群在区域间的基因交流中起着类似“中转站”的

作用（表3）。

3 讨论

在鉴定草地贪夜蛾生物型时，Tpi基因比COI基

因更有效，能鉴定出草地贪夜蛾 2种生物型的杂交

型（Nagoshi，2012；陈冬平等，2020），在我国 Jing et

al.（2020）基于COI和Tpi分子标记技术检测到玉米

型草地贪夜蛾种群。本研究结果显示，缅甸、柬埔寨

和我国云南省草地贪夜蛾种群均有水稻型和玉米型

2种生物型，但草地贪夜蛾生物型还未分化出新的

单倍型。

Nagoshi et al.（2019）通过对采自印度、南非和

东非的草地贪夜蛾种群进行种群遗传结构分析发

现，印度种群与南非种群、东非种群的同源性较高，

推测这些种群来源于同一种群。Nagoshi et al.
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（2018）基于COI分子标记的研究结果表明非洲布隆

迪、刚果、肯尼亚、圣多美、坦桑尼亚和多哥共和国的

草地贪夜蛾种群单倍型与佛罗里达种群单倍型相似

度较高，推测美国佛罗里达州可能是一小部分非洲

国家草地贪夜蛾的来源地。缅甸是我国云南省草地

贪夜蛾的重要虫源地，而印度则是缅甸的主要虫源

地，表明缅甸种群和云南种群的来源均较单一，初始

入侵虫源的种群遗传多样性不高。史树森等（2018）

研究结果显示大豆食心虫种群的单倍型多样样性指

数为0.827 7；郑宇等（2016）研究结果显示福建省烟

粉虱种群的单倍型多样性指数为0.838；呼晓庆和杨

兆富（2019）研究结果表明草地螟种群的单倍型多样

性指数为0.760，这些研究的单倍型多样性指数和物

种单倍型个数均高于本研究，其原因一方面可能是

草地贪夜蛾在缅甸、柬埔寨和我国云南省为害时间

短，还没有形成稳定的地理种群；另一方面可能是入

侵缅甸的初始种群数量少，种群遗传多样性低。

表3 基于mtCOI基因序列的我国云南省、缅甸和柬埔寨的14个草地贪夜蛾种群之间的有效迁移个数

Table 3 Effective number of migrations among 14 Spodoptera frugiperda populations in Yunnan Province of China，Myanmar and

Cambodia based on mtCOI gene sequence

种群
Population

ND种群
Population ND
TK种群
Population TK
MY种群
Population
MY
TG种群
Population TG
CP种群
Population CP
TO种群
Population TO
MS种群
Population MS
CY种群
Population CY
YJ种群
Population YJ
KY种群
Population YJ
JG种群
Population JG
FM种群
Population FM
ZT种群
Population ZT
LS种群
Population LS
总迁出
Total
emigration

ND
种群
Popu‐
lation
ND

-
2.04

4.49

1.64

2.95

1.52

5.99

18.91

10.29

4.84

2.18

1.02

5.47

4.57

65.91

TK
种群
Popu‐
lation
TK

39.24

-
45.47

33.67

37.16

31.78

11.50

17.55

11.83

35.42

11.26

19.69

16.75

14.73

326.05

MY
种群

Popula‐
tion
MY

44.71

30.70

-

32.66

62.58

35.40

22.10

30.54

22.86

5.86

17.48

4.73

45.61

44.82

400.05

TG
种群
Popu‐
lation
ND

18.34

37.16

6.46

-
33.40

24.34

21.92

27.77

7.77

6.27

23.70

34.19

22.59

35.37

299.28

CP
种群
Popu‐
lation
CP

37.90

64.68

5.13

31.09

-
49.07

19.26

48.63

53.10

12.33

24.52

49.48

33.60

55.24

484.03

TO
种群
Popu‐
lation
TO

15.97

26.36

8.28

5.44

25.85

-
16.12

24.94

15.16

27.09

17.18

1.88

24.25

19.18

227.70

MS
种群
Popu‐
lation
MS

4.65

30.65

45.83

57.53

57.69

21.56

-
3.74

15.73

14.74

40.00

10.21

42.79

18.05

363.17

CY
种群
Popu‐
lation
CY

38.68

42.49

43.45

5.16

42.83

6.45

28.78

-
27.45

38.76

1.68

4.41

3.40

20.87

304.40

YJ
种群
Popu‐
lation
YJ

22.43

18.08

2.68

20.29

8.37

34.23

32.22

23.92

-
4.27

10.43

28.68

31.75

4.32

241.67

KY
种群
Popu‐
lation
KY

35.29

40.91

45.55

35.52

6.61

27.16

41.56

47.50

3.15

-
39.85

58.93

2.77

56.49

441.29

JG
种群
Popu‐
lation
JG

18.15

26.61

25.59

13.78

35.11

19.63

41.42

7.72

35.73

44.85

-
40.90

43.45

47.69

400.63

FM
种群
Popu‐
lation
FM

32.75

22.95

14.95

27.15

29.25

3.87

36.71

9.43

16.48

14.72

9.59

-
11.80

7.34

236.99

ZT
种群
Popu‐
lation
ZT

30.26

9.53

26.72

30.56

5.23

26.18

36.88

37.24

13.30

35.67

18.94

29.91

-
37.64

338.06

LS
种群
Popu‐
lation

LS

2.65

21.20

7.85

13.48

24.70

25.47

6.93

6.53

15.29

15.20

24.91

19.09

0.00

-
183.30

总迁入
Total
immi‐
gration

341.02

373.36

282.45

307.99

371.73

306.66

321.39

304.42

248.14

260.02

241.72

303.12

284.23

366.31

-

横行表示由其它种群迁入该种群的有效个数；纵列表示从该种群迁出到其它种群的有效个数。Horizontal row means the

effective immigrant number from other populations to this population，and the vertical column represents the effective emigrant

number from this population to other populations.

本研究的遗传分化分析结果表明，云南省的LS

种群与其它种群遗传分化明显，这可能与LS种群只

有一种生物型，而其它种群有 2种生物型有关。通

过对14个种群有效迁移个数的分析推测，MY种群、
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CP种群、MS种群、KY种群和 JG种群等种群起着类

似基因交流“中转站”的作用，这种理论推测还需要

结合种群田间调查结果、灯诱结果、性诱结果等数据

进行综合分析。为了有效防控草地贪夜蛾，还需要

与缅甸、柬埔寨等国的科研机构及时共享虫情数据

和监测结果，分析草地贪夜蛾的迁飞规律，制定有效

的联防联控措施。

本研究仅基于COI分子标记解析了草地贪夜蛾

种群的遗传多样性，今后对还需要采取其它分子标

记解析草地贪夜蛾种群的遗传多样性，确定草地贪

夜蛾种群遗传多样性分析的最适宜分子标记。虽然

已经掌握了迁入早期草地贪夜蛾COI基因序列的多

态性，今后还需持续在各国采集样品，通过对相同位

置的COI基因序列的比较和遗传分化分析，进一步

了解草地贪夜蛾在东南亚及我国的迁飞扩散路径。

同时，还应关注云南省草地贪夜蛾越冬种群和迁入

种群的遗传多样性差异，更加全面地掌握草地贪夜

蛾入侵云南省后的地理种群演变格局和演变机制。
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