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福建省草地贪夜蛾越冬种群生物型鉴定与分析* 

赵金凤 1**  郑  宇 2**  邱良妙 2  丁雪玲 2  姚凤銮 2  何玉仙 2*** 
（1. 福建农林大学，福州 350002；2. 福建省农业科学院植物保护研究所，福州 350012） 

摘  要  【目的】 草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda (J. E. Smith)是一种迁飞性的农业重大害虫，2019 年

入侵我国并暴发成灾。2020 年 2 月调查发现在福建省南部地区（长泰和漳平县）存在草地贪夜蛾越冬种

群，而厘清其生物型情况，有助于认识其种群遗传特征与变化趋势，为草地贪夜蛾下一步的治理工作奠定

基础。【方法】 采用分子标记方法，对采自玉米田的 35 个草地贪夜蛾越冬样本分别进行 COI 和 Tpi 基因

片段的扩增、测序和比对分析，明确福建越冬种群的生物型和遗传特征。【结果】 COI 基因序列聚类分析

显示福建草地贪夜蛾越冬种群全部为水稻型（与实际寄主玉米不符）；而 Tpi 基因 10 个关键位点的序列分

析表明为玉米型（与实际寄主一致）。【结论】 福建草地贪夜蛾越冬群体是一个杂合群体，来源并非单一

的水稻型或玉米型。入侵后有进一步进行水稻型分化新风险，对福建及周边省份水稻生产造成威胁。 

关键词  草地贪夜蛾；越冬种群；生物型；分子标记 

Biotype identification and analysis of the overwintering population of 
fall armyworm in Fujian province, China 
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Abstract  [Objectives]  The fall armyworm (Spodoptera frugiperda J. E. Smith) is a major, migratory, agricultural pest that 

invaded China in 2019. A field survey in February 2020 found an overwintering population of S. frugiperda in the southern 

part of Fujian Province (Changtai and Zhangping counties). Clarifying the biotype of this population will further understanding of 

its genetic characteristics and population trends, and provide a foundation for developing management methods. [Methods]  

Using molecular markers, DNA from 35 S. frugiperda overwintering in corn fields was amplified, sequenced and compared to 

compare their COI and Tpi gene fragments and biotypes, thereby clarifying the characteristics of the overwintering population 

in Fujian. [Results]  Cluster analysis of the COI gene sequence indicates that, despite being collected on maize, all 

overwintering specimens were of the Rice-strain. However, sequence comparison of the Tpi gene at several key positions 

indicated that this was of the Maize-type. [Conclusion]  The results indicate that the overwintering population of S. 

frugiperda in Fujian is heterozygous, with genes from both the Rice and Maize biotypes. There may be a risk of differentiation 

of the Rice-type in Fujian, posing a threat to rice production in this and surrounding provinces.  

Key words  Spodoptera frugiperda; overwintering population; biotype; molecular marker 

草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda (J. E. 

Smith)又名行军虫，起源于美洲，对农业生产危

害极大，被联合国粮农组织称为全球重大跨国迁

飞性农业害虫（Rodney et al.，2017）。其食谱广

泛，主要包括禾本科、菊科和豆科植物，尤其喜

食玉米、水稻和甘蔗等农作物（Westbrook et al.，
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2016）。自 2019 年 1 月草地贪夜蛾由东南亚入侵

我国云南普洱地区，随后蔓延至全国大部分地

区，成为我国粮食生产和生态安全的重大威胁

（姜玉英等，2019；张磊等，2019）。草地贪夜

蛾于 2019 年 5 月首次在福建省发现，继而在全

省各地区发生。2020 年 2 月又在福建南部的长

泰和漳平县的冬玉米种植区分别诱集到越冬的

草地贪夜蛾成虫，表明该虫入侵福建省后可以成

功越冬并有定殖趋势，这将威胁当地玉米等农

作物的安全生产。 

福建省地处我国东南沿海，属南亚热带海洋

性气候，尤其南部地区冬无严寒，全年气候温暖，

近年又有种植冬季玉米的习惯，这就给草地贪夜

蛾提供非常有利的越冬气候和食物条件。而厘清

福建草地贪夜蛾越冬种群生物型情况，有助于我

们认识其定殖后种群变化与遗传特征，为其今后

的治理工作奠定基础。草地贪夜蛾有玉米型

（Corn-strain）和水稻型（Rice-strain）2 种生物

亚型，它们在寄主选择、某些生理、行为特征上

存在较大的差异（Nahoshi and Meagher，2004；

郭井菲等，2019），但从形态学上无法进行有效

区分。目前，针对草地贪夜蛾生物型鉴别方法主

要是利用分子标记技术（Pascaline et al.，2015）。

常用的方法是通过线粒体细胞色素氧化酶基因

Cytochromec oxidase subunitI（COI）和 Z 染色体

上磷酸甘油醛异构酶基因 Triose phosphate 

isomerase（Tpi）的序列进行鉴别（Meagher and 

Gallo-Meagher，2003；Rodney，2010，2012；

Nagoshi et al.，2016）。其中细胞质的线粒体 COI

基因是基于个别 SNP 位点的差异比对能够达到

鉴别不同亚型的目的，而 Tpi 基因位于核基因组，

与寄主植物相关性更强，在不同亚型鉴定上显示

出比线粒体标记更加准确的特性（Nagoshi and 

Meagher，2004）。将 2 种标记鉴定方法有机结

合，互相验证，可保证鉴定结果更加可靠。本

研究通过上述 2 种基因序列分别进行聚类和差

异位点分析进而确定福建越冬草地贪夜蛾种群

的生物亚型，并探讨其种群来源与遗传分化趋

势，这对制定福建省草地贪夜蛾防治策略有着

重要意义。 

1  材料与方法 

1.1  供试虫源 

本实验所用的草地贪夜蛾幼虫 35 个样品，

于 2020 年 4 月在福建长泰和漳平县冬玉米田中

采集。将活虫置于培养皿中，喂食新鲜玉米叶，

带回实验室后对其进行形态学观察，死虫浸泡

于 75%酒精中，置于﹣20 ℃低温保存，用于后

续研究。 

1.2  样品 DNA 提取与 PCR 扩增测序 

DNA 提取：参照郑宇等（2016）的方法，采

用小型昆虫 DNA 裂解液法（1% SDS，50 mmol/L 

Tris-HCl，25 mmol/L NaCl，25 mmol/L EDTA）。

提取单头幼虫样品的基因组 DNA，统一稀释到

100 ng/uL，﹣20 ℃低温保存待用。 

PCR 扩增：参照张磊等（2019）的方法，分

别用 COI 和 Tpi 基因特异引物对所提取的样品

基因组进行扩增。50 L 反应体系如下：2×Mix

预混液 25 L，上游引物和下游引物各 2.5 L；

5.0 L 样品 DNA，ddH2O 补足。反应体系：94 ℃ 

3 min，94 ℃ 30 s，60 ℃ 50 s，72 ℃ 50 s，

35 个循环，72 ℃ 10 min。1.2%琼脂糖电泳检测，

PCR 产物送上海生工有限公司进行测序。 

1.3  测序结果分析 

COI 基因序列分析：利用 BioEdit 软件检测

每个序列峰图，双向拼接，去除两端低质量序列，

共获得长度为 751 bp 基因片段序列 35 个。从

GenBank数据库下载草地贪夜蛾2种生物型的序

列（水稻型 HM136594；玉米型 HM136586），

同时以草地贪夜蛾近缘种：Spodoptera dolichos

（HM756086）；Spodoptera pulchella（HM756075）；

棉花夜蛾 Spodoptera littoralis（M756074）；非洲

粘虫 Spodoptera exempta（HQ177331）；甜菜夜

蛾 Spodoptera exigua（HM756077）；斜纹夜蛾

Spodoptera litura （ KJ634296 ） 和 棉 铃 虫

Helicoverpa armigera （KF022224）的序列为外

群对照，使用 MEGA7.0 软件进行序列多重比对，

剔除冗余序列后，选取 Kimura-2 参数模型，
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UPGMA 法构建进化树，进行聚类分析。鉴定出

福建地区草地贪夜蛾越冬种群 COI 基因代表生

物型情况。 

Tpi 基因序列分析：下载 2 种典型生物型的

Tpi 基因序列，利用 DNAMAN7.0 软件进行对比

分析，针对水稻型和玉米型在 Tpi 基因关键点位

上的碱基差异，确定福建地区草地贪夜蛾越冬种

群 Tpi 基因代表的生物型情况。 

2  结果与分析 

2.1  COI 与 Tpi 基因的扩增与测序 

分别使用 COI 和 Tpi 基因的一对特异引物 
 
 

（表 1）对样品 DNA 进行 PCR 扩增。COI 基因

扩增产物约为 770 bp，Tpi 基因扩增产物约为

400 bp。35 份样可以扩增出 2 个基因的目的条带

（图 1，图 2）。本研究选择这 35 个样品 PCR 产

物进行测序分析。 
 

表 1  扩增 COI 和 Tpi 基因片段所用引物 

Table 1  Primers used for amplifying COI  
and Tpi gene fragments 

引物 Primer 引物序列(5→3) Primer sequence 

COI-F TTCGAGCTGAATTAGGGACTTC 

COI-R GATGTAAAATATGCTCGTGT 

Tpi-F GGTGAAATCTCCCCTGCTATG 

Tpi-R AATTTTATTACCTGCTGTGG 

 
 

图 1  草地贪夜蛾 COI 基因扩增电泳图 

Fig. 1  Amplification diagram of Spodoptera frugiperda COI gene 

M：Marker；1-12：福建样本；13：ddH2O 对照。 

M: Marker; 1-12: Fujian samples; 13: ddH2O CK. 

 

 
 

图 2  Tpi 基因的扩增图 

Fig. 2  Amplification diagram of Spodoptera frugiperda Tpi gene 

M：Marker；1-6：福建样本。 

M: Marker; 1-6: Fujian samples. 
 

2.2  COI 基因聚类分析 

根据本研究测定的福建越冬种群 35 个 COI

基因序列及 GenBank 数据库中下载的代表草地

贪夜蛾 2 种生物型（水稻型和玉米型）的 4 条

COI 基因序列和 5 条 Spodoptera 属近缘物种序

列，以棉铃虫序列作为外群构建系统进化树（图

3）。从图 3 可以看出，所有 COI 基因片段序列
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可分为 2 个类群，外群棉铃虫为一类，夜蛾类聚

为另一类。其中 Spodoptera 属中 6 个不同个体按

照各自代表的属种明显地区分开来，其中草地贪

夜蛾与其它夜蛾类有明显区分，单独聚为一支，

而 2 个生物型又划分为水稻型分支和玉米型 2 个

分支。福建越冬种群与水稻型聚为一支，说明

两者亲缘关系更为接近，其生物型可鉴定为水

稻型。 

 

 
 

图 3  基于 COI 基因的福建草地贪夜蛾聚类分析 

Fig. 3  Cluster analysis of Spodoptera frugiperda in Fujian based on COI gene 

水稻型 Rice stain；玉米型 Corn strain；外群 Outgroup. 

 
2.3  Tpi 基因亚型鉴定 

通过 DNAMAN7.0 软件，对福建样品与代

表水稻型和玉米型的 Tpi 基因序列进行比对分

析，发现福建 35 个越冬样品的 Tpi 基因碱基序

列完全一致（图 4）。在“水稻型”和“玉米型”

的 10 个位点差异位点比对中（图 5），福建种群

174 和 175 位的碱基全部 GA（水稻型），没有

AT（玉米型），但其它 8 个位点的碱基均与玉米

型一致，总体上说基于 Tpi 基因片段序列分析显

示福建越冬种群的生物型为玉米型，鉴定结果与

寄主（玉米）相符。 

综合 COI 和 Tpi 基因序列鉴别结果，表明了

福建越冬的草地贪夜蛾种群生物型是“水稻型”

与“玉米型”杂合体。 

 

 
 

图 4  福建草地贪夜蛾 Tpi 基因测序结果 

Fig. 4  The sequence of Tpi gene fragments of Spodoptera frugiperda in Fujian 
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图 5  福建草地贪夜蛾玉米型和水稻型 Tpi 基因片段多态性位点比较 

Fig. 5  Comparison of polymorphic sites of Spodoptera frugiperda Tpi gene  
fragments in corn strain and rice strain 

 

3  结论与讨论 

自 2019 年 1 月草地贪夜蛾入侵我国，现处

于定殖与扩散关键期。草地贪夜蛾无滞育现象，

其在冬季的分布范围决定于温度。草地贪夜蛾在

美国的越冬范围为南佛罗里达州，约 28°N 纬度

以南（Foster and Cherry，1987）。而福建地区

位于中国东南部，介于北纬 23°至 28°之间，属

亚热带气候，按此纬度推测，温度条件能满足其

完成世代越冬的。另外，草地贪夜蛾有效越冬区

域还决定于玉米等寄主作物冬季的种植情况（姜

玉英等，2019）。福建南部地区冬季除种植冬玉

米外，还有烟草和各种蔬菜，都可能成为草地贪

夜蛾取食为害的寄主。因此，对草地贪夜蛾生态

学、生物学及潜在寄主植物为害特点的研究对其

防治尤为重要。而厘清草地贪夜蛾种群越冬情

况，明确其生物亚型和变化趋势是研究福建省草

地贪夜蛾发生、发展及其防治的重要环节。目前，

利用COI和 Tpi基因对草地贪夜蛾种群的生物亚

型进行分子鉴定是主流方法（Nagoshi et al.，

2016）。通过本研究的调查分析发现 2019 年草地

贪夜蛾入侵福建地区后，可在 2 个县市（长泰和

漳平）成功越冬。本研究结果表明福建越冬种群

COI 基因显示为水稻型，而 Tpi 基因则显示为玉

米型，说明福建越冬群体是一个杂合群体，来源

并非单一的水稻型或玉米型。这与我国大部分地

区发现的草地贪夜蛾的 Tpi 基因亚型大多为玉米

少量为杂合水稻型，而 COI 基因既有玉米型又

有水稻型相符（唐运林等，2019；张磊等，2019；

陈冬平等，2020；王佳丽等，2020；王亚如等，

2020）。但其中 COI 基因鉴定结果与实际寄主（玉

米）并不相符，可能是由于 COI 基因属于细胞

质的遗传标记，不能完全反应生物的本质特征，

需要与其它核基因标记一起才能更准确反应杂

合群体的生物亚型。而 Tpi 基因的鉴定结果与实

际寄主相符，说明 Tpi 代表的核基因标记更适合

用于草地贪夜蛾生物型的检测。由于草地贪夜蛾

具有迁飞性、分布广泛的特点，候选基因往往变

异速率快。而本研究选取的 2 个亚型之间不存在

生殖隔离，交配后产生杂合型的基因，说明草地

贪夜蛾可能在扩散的过程中出现遗传杂交现象，

这对草地贪夜蛾亚型的判断会造成影响。对于草

地贪夜蛾“玉米型”和“水稻型”的区分是研究

的难点，当前也仅仅是依靠个别基因有限 SNP

位点的单倍型进行鉴定，一直以来针对 2 种亚型

分析的方法也不断改进，对鉴定的准确性要求不

断提高（Meagher and Pashley，1999；Levy et al.，

2002；Nagoshi et al.，2008，2015，2018；王鹏

等，2020）。然而，依然需要开发更多与取食寄

主关联的遗传标记位点，达到鉴定的系统性和多

重验证，比如分析不同亚型的肠道微生物组成阐

明不同亚型取食倾向差异的机制等（陈东平等，

2020）。 

另外，数据显示水稻型 Tpi 基因比例在某些

地区繁殖过程中逐渐纯化，值得我们的重视（王

佳丽等，2020）。草地贪夜蛾核基因这种变化的

趋势，会改变到其种群的遗传结构和特性，从而

影响其生理行为，包括寄主的喜好，生长发育变

化等，这种影响是细微的更是长期的，值得我们

重视。我国南方地区是水稻的盛产地，面对可能

出现的水稻型草地贪夜蛾的比例升高，这就需要

我们加强对水稻产区草地贪夜蛾的种群遗传结



6 期 赵金凤等: 福建省草地贪夜蛾越冬种群生物型鉴定与分析 ·1331· 

 

 

构和特征的研究分析、加强其种群生物型的监控

检测，密切关注福建省其它地区的草地贪夜蛾群

体生物亚型和变化趋势。本研究对福建草地贪夜

蛾越冬种群展开分子鉴定有助于了解其来源、遗

传特性和变化趋势，为我国草地贪夜蛾群体遗传

研究积累数据，但采集样本量还不够大，还需要

增大样本量来确认福建地区越冬种群的生物型

和变化趋势。为指导防控提供科学依据。 
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草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda (Smith)幼虫 
  

草地贪夜蛾隶属于鳞翅目（Lepidoptera）夜蛾科（Noctuidae）原产地为美洲热带和亚热带气地区。

2016 年入侵非洲，2018 在亚洲的印度首先发现并在南亚和东南亚快速扩散到周边国家，2019 年 1 月

入侵中国云南并迅速扩散到 20 多个省区。 

草地贪夜蛾可取食 350 多种植物，但更喜欢禾草科植物。该虫分为 2 个型，即：玉米型主要危

害玉米、甘蔗等，水稻型主要取食水稻。玉米幼苗期是遭受草地贪夜蛾危害最为严重的时期，低龄

幼虫取食叶片，高龄幼虫可钻蛀玉米幼苗至芯叶危害，造成玉米幼苗枯死，幼虫也可钻玉米穗中取

食危害 

  
（张润志，中国科学院动物研究所） 

 


