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摘  要  【目的】 甜菜夜蛾 Spodoptera exigua 是我国重要的多食性害虫，已在辽宁等东北农作物产区造

成了严重的经济损失。为明确辽宁地区甜菜夜蛾种群遗传变异与遗传分化，阐明其不同地理种群间的种群

遗传结构。【方法】 基于 8 对微卫星（SSR）引物对采自辽宁 6 县（市）的 160 头甜菜夜蛾样品进行测序

与分析，利用 GenAlEx 6.503、GENEPOP 4.0.1 及 STRUCTURE 2.3.4 软件分析其种群遗传变异与种群谱系

遗传结构。【结果】 辽宁不同地区甜菜夜蛾遗传多样性较高（Ho=0.549，Ne=3.431，He=0.608），其中，

沈阳（SY）种群遗传多样性最高（Ho=0.563，Ne=4.562，He=0.680）。不同地理种群间甜菜夜蛾存在较低

遗传分化（global FST=0.119，P<0.05）。朝阳凌源（LY）与大连（DAL）种群间的遗传分化程度最高

（FST=0.210）。UPGMA 聚类树、PCoA 及 STRCTURE 分析表明，葫芦岛（HLD）和大连（DAL）种群

聚为 1 支；台安（TIA）、阜新（FX）、凌源（LY）及沈阳（SY）种群聚为另 1 支。此外，AMOVA 分析

表明，甜菜夜蛾遗传变异主要来自种群内（78.0%），种群间变异水平较低（22.0%）。【结论】 辽宁不同

地区甜菜夜蛾具有较高遗传变异与较低种群遗传分化水平，本研究为阐明该地区甜菜夜蛾虫源关系，并对

甜菜夜蛾化学防治具有指导意义。 

关键词  甜菜夜蛾；遗传变异；遗传结构；迁飞；微卫星标记 

Genetic variation and population genetic structure of the beet 
armyworm, Spodoptera exigua, (Lepidoptera: Noctuidae), in Liaoning, 

based on microsatellite marker variation 
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Abstract  [Objectives]  To investigate the genetic diversity and population genetic structure of the beet armyworm, 

Spodoptera exigua (Lepidoptera: Noctuidae), an important polyphagous pest in China, that causes serious economic losses in 

Liaoning province, Northeast China and other crop-producing areas. [Methods]  The genetic variation, genetic differentiation, 

gene flow and population genetic structure of 160 S. exigua specimens from 6 geographic populations in Liaoning province 

were investigated by analyzing the genetic variation among nine microsatellite (SSR) loci with GeneAlex 6.51, GENEPOP 
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4.0.1 and STRUCTURE 2.3.4. [Results]  Populations had a high overall level of genetic diversity (Na=6.104, Ho=0.549, 

Ne=3.431, He=0.608); the population with the most diversity was the Shenyang (SY) population (Na=8.125, Ho=0.563, 

Ne=4.562, He=0.680). There was a low level of genetic differentiation among populations; the greatest genetic differentiation 

(FST=0.210) was between the Lingyuan (LY) and Dalian (DAL) populations. UPGMA, PCoA and STRCTURE analysis 

indicate that S. exigua populations in Liaoning can be divided into two groups; the first comprised of the Huludao (HLD) and 

Dalian (DL) populations and the second of the Tai'an (TIA), Fuxin (FX), Lingyuan (LY) and Shenyang (SY) populations. 

AMOVA analysis indicates that most (78.0 %) genetic variation in S. exigua in Liaoning was within populations and that 

inter-population variation was low (22.0 %). [Conclusion]  There is relatively high genetic diversity and low level of genetic 

differentiation in geographical populations of S. exigua in Liaoning province. These findings help resolve the genetic structure 

of S. exigua in Liaoning and thereby contribute to the development of better management strategies for this pest.  

Key words  Spodoptera exigua; genetic variation; population genetic structure; migration; microsatellite marker 

甜菜夜蛾 Spodoptera exigua 是世界上具有

高度迁飞习性的杂食性害虫（Mikkola，1970；

Feng et al.，2003）。该种害虫可为害玉米、棉花、

大豆等 170 余种植物，并可造成严重的经济损失

（Burris et al.，1994；Guo et al.，2010）。甜菜

夜蛾起源于南亚，广泛分布于亚洲、非洲、欧洲

及美洲等地区（Ehler，2004）。近年来，甜菜

夜蛾已在我国大部分农作物主产区普遍发生，并

造成较为严重的经济损失。例如，1993-2003 年，

甜菜夜蛾在天津地区大发生，导致大葱产量下降

高达 30%（郑霞林等，2009）。自 20 世纪 90 年

代，该种害虫在辽宁地区为害明显加重，严重为

害大葱、大豆及蔬菜等作物（刘丽娟，1998；罗

礼智等，2000）。2000 年之后，在辽宁省各地区

普遍暴发成灾。特别是，由于长期不合理的单一

使用化学药剂，导致甜菜夜蛾对有机磷及拟除虫

菊酯等化学药剂产生严重抗药性（Chaufaux and 

Ferron，1986；Lai and Su，2011），给该种害虫

防治带来更大困难。 

目前，我国对甜菜夜蛾种群遗传变异、遗传

结构及种群历史等方面研究已有少量报道。例

如，张艳（2005）建立了甜菜夜蛾扩增片断长度

多态性（AFLP）体系。牛成伟等（2006）利用

AFLP 方法明确了我国北方部分地区该种害虫的

种群遗传多样性水平高于南方种群，但种群间遗

传分化水平较低。一些学者利用 mtDNA COⅠ和

mtDNA Cytb 基因序列确定了我国不同地理种群

甜菜夜蛾具有较低的遗传变异与遗传分化（王兴

亚和许国庆，2014；Wang et al. al.，2014；王兴

亚和周俐宏，2016）。Zhou 等（2017）利用 mtDNA 

Cytb 基因序列发现我国 47 个地理种群的甜菜夜

蛾具有较高遗传变异与较大遗传分化，我国甜菜

夜蛾经历了种群近期扩张。Zhou 等（2016）基

于 mtDNA COⅠ和 Cytb 基因发现我国渤海湾地

区甜菜夜蛾种群具有低到中等水平的遗传变异，

种群间存在一定遗传分化。微卫星分子标记

（SSR）具有多态性与突变率高、共显性遗传以

及受自然选择压力较小等特点，而广泛应用于种

群遗传学及分子谱系地理研究等领域研究（Tang 

et al.，2015；Duan et al.，2017）。Kim 等（2012）

筛选出 10 个具有多态性微卫星位点，可用于甜

菜夜蛾种群遗传学研究。然而，由于传统分子标

记分辨率低、样本量小或种群数量有限，这些研

究未能为解析甜菜夜蛾遗传变异与谱系遗传结构

提供足够遗传信息。特别是，基于微卫星标记解

析该种害虫种群遗传变异与种群结构尚缺乏研究。 

鉴于此，本研究利用微卫星（SSR）对辽宁

地区不同地理种群的甜菜夜蛾遗传变异与遗传

结构进行研究，为明确该地区甜菜夜蛾遗传多样

性，推测其不同地理种群间遗传进化关系以及虫

源关系提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试虫源 

2012 年 7-8 月，在辽宁省 6 个县（市），利

用性信息素诱捕器方法，结合实地采集法收集甜

菜夜蛾样品。每头甜菜夜蛾幼虫采集时，保持一
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定距离以避免采集来自同一父母本后代个体

（Wang et al.，2014）。所有样品置于 95%乙醇中，

﹣20 ℃保存于沈阳农业大学植物保护学院，收

集的甜菜夜蛾样品信息见表 1。 
 

表 1  辽宁省不同地理种群甜菜夜蛾采集样本信息 

Table 1  Sampling information of Spodoptera exigua in six geographic populations of Liaoning 

种群代码 
Population code 

采集地点 
Collecting locality 

经度/纬度 
Latitude/Longitude 

供试样本数
Sample size

虫态 
Insect stage 

采集时间 
Collecting date

HLD 葫芦岛市连山区 
Lianshan district, Huludao 

40°56N/120°38E 31 成虫 Adult 2012.08.20 

TIA 鞍山市台安县 
Taian county, Anshan 

41°01N/122°40E 19 幼虫 Adult 2012.08.17 

FX 阜新市新邱区 
Xinqiu district, Fuxin 

42°10N/122°00E 26 幼虫 Larvae 2012.08.22 

DAL 大连市金州区 
Jinzhou district, Dalian 

39°04N/122°19E 30 成虫 Larvae 2012.08.18 

LY 朝阳市凌源市 
Lingyuan city, Chaoyang 

40°35N/119°37E 9 幼虫 Larvae 2012.08.26 

SY 沈阳市沈河区 
Shenhe district, Shenyang 

38°43N/125°46E 45 成虫 Larvae 2012.07.18 

 

1.2  DNA 提取及 PCR 扩增 

使用 TIANGEN DNA 提取试剂盒提取甜菜

夜蛾总 DNA。利用 NanoDrop ND-2000检测 DNA

浓度，并将合格甜菜夜蛾 DNA 样品置于﹣20 ℃

条件保存。 

1.3  微卫星位点扩增与基因分型 

本研究利用 8 个甜菜夜蛾微卫星位点进行

辽宁地区不同地理甜菜夜蛾微卫星位点扩增与

基因分型（Kim et al., 2012）。PCR 反应体系包

括 dNTP 0.2 μL，10×Easy Taq Buffer 2 μL，

TaqDNA 0.2 μL，正反引物各 0.4 μL，DNA 模板

0.5 μL，ddH2O 16.2 μL。94 ℃预变性 4 min，94 

℃变性 30 s，58 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，

35 个循环，72 ℃终延伸 5 min，4 ℃保存。扩

增产物经 1.0%琼脂糖凝胶电泳检测后，送上海

生工生物技术有限公司完成毛细管电泳检测与

基因分型，并人工进行位点数据校对。 

1.4  数据处理 

利用 GENEPOP 4.0.9 对甜菜夜蛾各种群与

位点进行 Hardy-Weinberg 平衡检测与连锁不平

衡检测，结果经过 Bonferroni 校正（Raymond and 

Rousset，1995）。利用 GenAlex 6.51 软件统计各

位点及各种群遗传参数，包括等位基因数目

（Na）、观察杂合度（Ho）、期望杂合度（He）、

Shannon 信息指数（I）以及基因流（Nm）等（Peakall 

and Smouse，2006）。使用 Arlequin 3.5.2.2 软件

分析种群间遗传分化和基因流水平，（Excoffier 

et al.，2005）。使用 MEGA7 基于 Nei 氏遗传距

离运用 UPGMA 聚类法构建系统发生树（Kumar 

et al.，2016）。利用 STRUCTURE 2.3.4 软件根据

贝叶斯聚类方法分析种群遗传结构（Pritchard 
et al. ， 2000 ）。有关数据设置为： burn in= 

1 000 000，iterations=100 000。对每个 K 进行 10

次重复计算，利用 Evanno 的 ΔK 法确定最佳 K
值（Evanno et al.，2005）。使用 CLUMPP1.1.2

软件进行比对与做图（Jakobsson and Rosenberg，

2007）。根据遗传距离矩阵进行主坐标（Principal 

coordinates analysis，PCoA）分析。使用 GenAlEx 

6.0（Peakall and Smouse，2006）软件进行分子

方差分析（AMOVA）。 

2  结果与分析 

2.1  种群微卫星位点的检测及遗传多样性分析 

通过对8个位点进行Hardy-Weinberg平衡检
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验，除 spe06 位点偏离平衡外，大多数种群符合

Hardy-Weinberg 平衡，所有位点都被用于后续分

析。连锁不平衡性检测结果表明，各微卫星位点

间无显著连锁（P < 0.05）。 

辽宁地区 8 个甜菜夜蛾微卫星位点的遗传

参数统计见表 2。总体上，各位点的遗传多样性

水平较高（Na=6.104，Ho=0.549，Ne=3.431，

He=0.680）。此外，8 个位点在 6 个甜菜夜蛾地

理种群内近交系数较低（﹣0.568<FIS<0.430）。

其中，spe06 位点的近交系数最低（FIS=﹣0.568），

表现为杂合子过剩；群体总近交系数(FIT)范围为

﹣0.550-0.610。其中，spe06 位点的 FIT 最低（FIT=

﹣0.550）；此外，群体间分化系数较低（0.011< 

FST<0.315）（表 3）。 

 
表 2  辽宁地区 8 个甜菜夜蛾微卫星位点的遗传参数统计 

Table 2  Genetic parameter statistics of Spodoptera exigua based on eight microsatellite loci in Liaoning 

位点 

Locus 

等位基 

因数目 

Number 
of alleles 

（Na） 

有效等位 

基因数目 

Number of 
effective 
alleles

（Ne） 

Shannon 

信息指数

Shannon-
Weiner 

index（I） 

观察杂合度

Observed 
heterozy-

gosity 

（Ho） 

期望杂合度

Expected 
heterozy-

gosity 

（He） 

非偏差期望

杂合度 

Unbiased 
expected 
heterozy-

gosity 

（uHe）

群体内近

交系数 

Inbreeding 
coefficient 

within 
populations

（FIS) 

群体总近 

交系数 

Overall 
inbreeding 
coefficient 

（FIT） 

群体间分 

化系数 

Genetic differen-
tiation 

coefficient 
among 

populations 

（FST） 

spe06 4.000 2.672 1.092 0.975 0.622 0.637 ﹣0.568 ﹣0.550 0.011 

spe11 3.667 2.063 0.905 0.361 0.509 0.540 0.290 0.333 0.060 

spe08 8.000 5.464 1.789 0.640 0.787 0.805 0.187 0.245 0.072 

spe09 9.333 5.033 1.793 0.567 0.775 0.794 0.268 0.309 0.057 

spe15 8.333 5.537 1.782 0.845 0.783 0.805 ﹣0.080 ﹣0.015 0.060 

spe07 5.167 1.763 0.813 0.218 0.383 0.392 0.430 0.610 0.315 

spe12 4.833 1.771 0.856 0.451 0.424 0.436 ﹣0.063 0.002 0.061 

spe10 5.500 3.147 1.214 0.336 0.580 0.601 0.420 0.602 0.313 

Mean 6.104 3.431 1.280 0.549 0.680 0.626 0.110 0.192 0.119 

 
表 3  辽宁地区 6 个甜菜夜蛾地理种群间的遗传多样性 

Table 3  The genetic diversity among 6 populations of Spodoptera exigua in Liaoning 

种群 

Population 

等位基 

因数目 

Number of 

alleles（Na） 

有效等位 

基因数目 

Number of 
effective 

alleles（Ne） 

Shannon 

信息指数 

Shannon- 
Weiner index

（I） 

观察杂合度

Observed 
heterozygosity

（Ho） 

期望杂合度

Expected 
heterozygosity

（He） 

非偏差期 

望杂合度 

Unbiased expected 
heterozygosity

（uHe） 

固定指数

Fixation 

index（F）

HLD 6.375 3.310 1.341 0.540 0.632 0.655 0.131 

TIA 6.625 3.790 1.403 0.635 0.645 0.662 ﹣0.010 

FX 6.375 3.573 1.363 0.591 0.643 0.655 0.066 

DAL 6.250 3.162 1.174 0.456 0.527 0.547 0.209 

LY 2.875 2.190 0.852 0.510 0.519 0.550 0.120 

SY 8.125 4.562 1.550 0.563 0.680 0.688 0.149 

Mean 6.104 3.431 1.280 0.549 0.608 0.626 0.109 

种群代码同表 1。下表同。The population code is the same as table 1. The same below. 
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从表 3 中可知，辽宁 6 个甜菜夜蛾地理种群

的遗传多样性较高（Na=6.104, Ho=0.549, Ne= 

3.431, He=0.608）。其中，沈阳（SY）种群遗

传 多 样 性 最 高 （ Na=8.125, Ho=0.563, Ne= 

4.562, He=0.680）。凌源（LY）种群遗传多样

性最低（Na=2.875, Ho=0.510, Ne=2.190, He= 

0.519）。  

2.2  种群间遗传距离与遗传相似度 

辽宁地区 6 个种群间遗传距离介于 0.030- 

0.534 之间。其中，阜新（FX）和台安（TIA）

种群之间的遗传距离最小（0.030），凌源（LY）

和大连（DAL）种群之间遗传距离最大（0.534）。

遗传相似度在 0.586-0.970 之间。阜新（FX）和

台安（TIA）种群间的遗传相似度最大（0.970），

凌源（LY）和大连（DAL）种群间的遗传相似

度最小（0.586）（表 4）。 

2.3  种群遗传分化与基因流 

辽宁省不同地理种群甜菜夜蛾遗传分化较

低（0.014<FST<0.210）。其中，凌源（LY）和大

连（DAL）种群间遗传分化程度最大（FST=0.210，

P<0.05）。辽宁地区甜菜夜蛾各地理种群间基因

流较小（0.940<Nm<17.607）。其中，凌源（LY）

和台安（TIA）种群间的基因流水平最低（Nm= 

0.940）（表 5）。 

 
表 4  辽宁不同地理种群甜菜夜蛾遗传距离（对角线下）和遗传相似度（对角线上） 

Table 4  Genetic distance (below diagonal) and genetic similarity (above diagonal) among  
different populations of Spodoptera exigua in Liaoning 

种群 Population HLD TIA FX DAL LY SY 

HLD – 0.900 0.916 0.917 0.663 0.663 

TIA 0.104 – 0.970 0.922 0.632 0.917 

FX 0.087 0.030 – 0.948 0.684 0.951 

DAL 0.086 0.080 0.053 – 0.586 0.898 

LY 0.410 0.457 0.379 0.534 – 0.661 

SY 0.090 0.086 0.049 0.106 0.413 – 

 
表 5  辽宁不同地理种群甜菜夜蛾遗传分化（FST）（对角线下）与基因流（Nm）（对角线上） 

Table 5  Pairwise FST (below diagonal) and gene flow (above diagonal) among different populations  
of Spodoptera exigua in Liaoning 

种群 Population HLD TIA FX DAL LY SY 

HLD  7.562 9.365 2.438 1.905 9.750 

TIA 0.032*  17.607 2.467 1.643 9.365 

FX 0.026* 0.014*  2.762 1.905 15.375 

DAL 0.093 0.092 0.083  0.940 2.438 

LY 0.116 0.132 0.116 0.210*  2.022 

SY 0.025* 0.026* 0.016* 0.093 0.110  

*表示经多重假设检验种群间遗传分化指数（FST）差异显著（P˂0.05）。 
* indicates significant difference in population genetic differentiation index（FST）by multiple hypothesis testing at the 

0.05 level. 

 

2.4  种群遗传结构 

2.4.1  UPGMA 聚类分析  采用遗传距离，利用

UPGMA 法构建 6 个甜菜夜蛾种群进行 Nei 氏聚

类分析，这些种群被分为两支。第一支仅包括凌

源（LY）种群，第二支包括其他 5 个种群，即
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葫芦岛（HLD）、大连（DAL）、台安（TIA）、

阜新（FX）及沈阳（SY）（图 1）。 

2.4.2  STRUCTURE 聚 类 分 析   应 用

STRUCTURE 2.3.4 软件，基于贝叶斯法对每个 K
值各运算 10 次。研究结果表明，当 K=2 时，为

最 佳 的 种 群 分 组 方 式 。 与 此 同 时 ， 应 用

CLUMPP1.1.2 软件对最佳 K 值进行聚类，结果

表明，当 K=2 时，葫芦岛（HLD）和大连（DAL）

聚为 1 分支。台安（TIA）、阜新（FX）、凌源

（LY）和沈阳（SY）聚为另 1 分支（图 2）。 

2.4.3  PCoA 分析  基于 Nei 的遗传距离矩阵进

行 PCoA 主坐标分析，结果表明，第一轴和第二

轴分别占总方差的 54.74%和 27.83%。第一支为

凌源（LY）种群，第二支为其他 5 个种群（图 3）。

此结果与 UPGMA 聚类树结果相一致。 

 
 

图 1  基于 Nei 氏遗传距离的辽宁不同地理种群 

甜菜夜蛾 UPGMA 聚类分析 

Fig. 1  UPGMA cluster analysis of different 
populations of Spodoptera exigua in Liaoning based  

on Nei’s genetic distance 

HLD: 葫芦岛种群；TIA：鞍山种群；FX：阜新种群；

DAL：大连种群；LY：朝阳种群； 

SY：沈阳种群。下图同。 

HLD: Huludao; TIA: Anshan; FX: Fuxin; DAL: Dalian; 
LY: Chaoyang; SY: Shenyang. The same as below. 

 

 
 

图 2  基于 8 个微卫星位点的辽宁不同地理种群甜菜夜蛾的 STRUCTURE 聚类分析 

Fig. 2  STRUCTURE analysis of different populations of Spodoptera exigua in Liaoning based on eight microsatellites loci 
 

 
 

图 3  基于 FST 值的遗传距离矩阵的辽宁地区不同 

地理种群甜菜夜蛾主坐标分析 

Fig. 3  Principal coordinate analysis (PCoA) analysis 
based on the genetic distance matrix of FST values of 

different populations of Spodoptera exigua in Liaoning 

 
2.4.4  AMOVA 分子方差分析  分子变异分析

（AMOVA）研究结果表明，种群内和种群间遗

传变异分别为 78%和 22%，说明该地区甜菜夜蛾

种群遗传变异主要来自种群内（表 6），与此同

时，种群间存在一定遗传分化（FST=0.220，

P=0.001）。 

3  讨论 

等位基因数与杂合度水平是种群内遗传变

异的重要指标，前者更易受到样本量大小的影响

（Maudet et al.，2002）。与此同时，样本量多少

与等位基因数存在正相关性，等位基因数越多，

该位点遗传多样性水平越高（杨君等，2018）。

期望杂合度（He）可反映种群遗传一致性程度。

通常，期望杂合度为 0.3-0.8 之间，则可说明该 

群体遗传多样性较高（Takezaki and Nei，1996）。

在本研究中，8 个微卫星位点遗传多样性水平较

高（Ho=0.549, He=0.680），不同地理种群甜菜夜

蛾亦具有较高遗传多样性（Ho=0.549, He=0.608）， 
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表 6  辽宁地区 6 个甜菜夜蛾地理种群种的 AMOVA 分析 

Table 6  AMOVA analysis of six populations of Spodoptera exigua in Liaoning 

变异来源 

Source of variation 
自由度 df 平方和 

Sum of squares

方差分量 

Variance components

变异百分比（%） 

Percentage of variation 

固定指数（FST）

Fixation index 

种群间 Among pops 5 244.665 1.670 22.0 

种群内 Within pops 154 912.817 5.927 78.0 

1.000 7.597 100.0 Total 总量 159 

157.482   

0.220*** 

***表示种群固定指数（FST）差异显著（P˂0.001）。 
***indicate significant difference in fixation index（FST）at the 0.001 level. 

 

此结果与牛成伟等（2006）的研究结果一致。沈

阳（SY）种群的遗传多样性最高，推测其对环

境适应能力较强。种群内近交系数（FIS）用来

衡量非随机交配而导致亚种群内杂合度缺失情

况，总近交系数（FIT）则反应总群体中杂合度

的缺失程度（Weir and Cockerham，1984）。8 个

微卫星位点在此 6 个甜菜夜蛾地理种群中的近

交系数（FIS）和群体总近交系数（FIT）分别为

0.110 和 0.192，表明，各种群甜菜夜蛾个体纯合

子较多，杂合子相对缺失。遗传分化指数（FST）

为 0.119，分化程度较低，说明不同群体间存在

较为充分的基因流，制约了不同地理种群间的遗

传分化（Whitlock and McCauley，1999），这与

王兴亚和周俐宏（2016）研究结果一致，体现了

甜菜夜蛾具有较强的扩散能力。另外，大部分甜

菜夜蛾种群间的遗传分化不显著。凌源（LY）

种群与其他种群分化程度相对较高。基因流结果

显示，凌源（LY）和大连（DAL）种群间基因

流最小（Nm=0.940），这可能是由于凌源（LY）

属丘陵山区的一部分，从而制约了基因交流情

况，导致该地区甜菜夜蛾与辽宁省其他地区相对

分化。 

在本研究中，UPGMA 聚类树、PCoA 分析

及基于贝叶斯聚类分析结果表明，葫芦岛（HLD）

和大连（DAL）、台安（TIA）、阜新（FX）及沈

阳（SY）聚为一支，凌源（LY）为另一分支。

并且，凌源（LY）种群与其他种群遗传分化较

大，可能是由于凌源种群处于辽宁西部，而大连

（DAL）种群处于沿海地区，气候和地理条件可

能影响了甜菜夜蛾迁飞与扩散。AMOVA 分子变

异分析说明辽宁地区不同地理种群甜菜夜蛾的

遗传变异主要来自种群内，此结果与王兴亚和许

国庆（2014）研究结果一致。此外，由于本研究

所采集的辽宁地区甜菜夜蛾种群数量较少，并且

辽西地区凌源种群（LY）的样本量较少，仅为 9

头。如需更明晰该地区甜菜夜蛾种群遗传结

构，需要增加更多的种群数量及每个种群的个

体数量。 

目前，甜菜夜蛾广泛分布于我国各蔬菜主产

区，具有地理分布广泛，为害作物种类多，发生

世代多、抗药性强以及迁飞扩散能力强等特点，

这些因素皆加大了甜菜夜蛾的防治难度。本研究

对辽宁地区 6 个甜菜夜蛾种群的遗传变异与种

群遗传结构进行系统研究，可为其化学防治提供

指导。不同地理种群间甜菜夜蛾遗传距离较小，

且分化程度较低，说明该种害虫的虫源相似。因

此，尽量避免施用与虫源地相同化学农药，减少

抗药性的产生，提供防治效果。例如，葫芦岛

（HLD）和大连（DAL）种群的甜菜夜蛾亲缘关

系较近，并且，葫芦岛地区甜菜夜蛾对拟除虫菊

酯类药剂产生了较强的抗药性，因此，大连地区

在防控该种害虫时，要尽量减少此类化学药剂的

使用而提高防控效果。针对遗传多样性高的辽宁

各甜菜夜蛾发生区，通常认为甜菜夜蛾具较高的

环境适应力。因此，采用轮换施药的方式来降低

该种害虫抗药性的快速上升。此外，在未来的工

作中，我们将利用微卫星及基因组水平上探讨我

国大尺度甜菜夜蛾种群遗传分化和种群遗传结

构，揭示其种群进化历史，推测甜菜夜蛾在我国

的迁飞路线及虫源关系。与此同时，利用雷达监
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测、花粉判别及稳定同位素示踪等技术开展我国

不同地理种群甜菜夜蛾的虫源性质和虫源关系

研究，将为该种害虫的有效防控提供理论依据。 
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