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摘  要  【目的】 番茄潜叶蛾 Tuta absoluta 是对番茄具有毁灭性危害的世界性入侵害虫，近年来已入侵

我国的新疆和云南地区。为明确我国番茄潜叶蛾 2 个种群的遗传多样性及与世界其它种群的遗传关系，本

研究开展了基于线粒体 COⅠ基因的番茄潜叶蛾遗传多样性和系统发育分析研究。【方法】 应用线粒

体 COⅠ基因作为分子标记，对我国番茄潜叶蛾的 2 个种群及世界各地种群的遗传多样性进行分析，并构

建番茄潜叶蛾种群的系统发育树。【结果】 新疆和云南的番茄潜叶蛾地理种群共 55 条 COⅠ序列完全一

致，不同种群间和种群内没有任何变异，为同一个单倍型。世界范围内番茄潜叶蛾种群遗传多样性指数很

低，仅存在 4 个单倍型。单倍型 H1 广泛分布，单倍型 H2 和 H3 仅在肯尼亚分布，单倍型 H4 仅在秘鲁分

布。系统发育分析表明，世界范围内 18 个国家和地区的番茄潜叶蛾种群聚为一支，没有产生与地区相关

的分化。【结论】 本研究明确了番茄潜叶蛾具有高度遗传同质性，我国的两个种群不存在遗传变异，对制

定防控策略具有指导意义。 

关键词  入侵害虫；番茄潜叶蛾；COⅠ基因；遗传多样性 
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Abstract  [Objectives]  The tomato leaf miner, Tuta absoluta, is an invasive global pest that causes severe damage to 

tomato crops. Recently recorded in Xinjiang and Yunnan, this species poses a significant threat to tomato production in China. 

The objectives of this study were to investigate the genetic diversity and phylogenetic relationships of the two geographic 

populations of T. absoluta in China, and their relationships with other populations. [Methods]  The genetic diversity and 

phylogenetic relationships of the Xinjiang and Yunnan T. absoluta populations, and those of populations of this pest in 

different countries and regions, were analyzed based on mitochondrial COⅠgene variation. [Results]  The results show that a 

total of 55 COⅠ sequences from the Xinjiang and Yunnan populations were identical, with no genetic variation within, or 

between, populations. The genetic diversity of T. absoluta from different countries and regions was also extremely low, with 

only 4 haplotypes identified. Haplotype 1 was widely distributed and shared by all locations. Haplotypes 2 and 3 were only 

found in Kenya and haplotype 4 was only found in Peru. Phylogenetic analysis showed no evidence of geographical 

differentiation among populations. [Conclusion]  These results confirm the global genetic homogeneity of T. absoluta. The 
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lack of genetic variation between the Xinjiang and Yunnan populations is useful information for management.  

Key words  invasive species; Tuta absoluta; COⅠgene; genetic diversity 

番茄潜叶蛾 Tuta absoluta (Meyrick)，又名番

茄潜麦蛾、番茄麦蛾，隶属于鳞翅目 Lepidoptera

麦蛾科 Gelechiidae，是番茄等茄科作物上毁灭

性的害虫（图 1）（Desneux et al.，2010；Biondi 

et al.，2018）。该虫可为害番茄、马铃薯、茄子、

甜椒、烟草等茄科的经济作物（Vargas，1970；

Mallea et al.，1972；Campos，1976；Cisneros and 

Mujica，1999），幼虫是主要为害虫态，幼虫孵

化后潜入叶片或果实，严重发生时可造成 80%- 

100%的损失 （Desneux et al.，2010）。 

番茄潜叶蛾原产于南美洲的秘鲁，20 世纪

中叶开始在南美洲扩散，成为南美洲番茄上重要

的害虫（Guedes and Picanço，2012；Biondi et al.，

2018）。2006 年该虫首次在西班牙发现（Urbaneja 

et al.，2007），之后在地中海沿岸番茄产区迅速

蔓延（Desneux et al.，2010，2011）。目前番茄

潜叶蛾已在南美洲、欧洲、非洲和亚洲的 90 多

个国家和地区有报道，成为番茄上重要的世界性

毁灭害虫（冼晓青等，2019）。近年来，番茄潜

叶蛾在我国西北和西南边境接壤的多个国家如

俄罗斯、哈萨克斯坦、吉尔吉斯斯坦、塔吉克斯

坦、印度、尼泊尔等有分布（Izhevsky，2011；

Campos et al.，2017；Sankarganesh et al.，2017；

Uulu et al. ， 2017 ； Zharmukhamedova and 

Shlyakhtich，2017；Saidov et al.，2018），并在

我国新疆和云南地区发生危害（李栋等，2019；

李晓维等，2019；张桂芬等，2019，2020），对

我国的番茄产业具有重大威胁。 

入侵害虫的成功入侵与多种生物学和非生物

学因子密切相关，明确这些因子的作用是了解入

侵生物的生物学特性和有效防治的基础（Prentis 

et al.，2008）。研究入侵害虫不同种群间的遗 

 

 
 

图 1  番茄潜叶蛾各虫态形态特征及危害状 

Fig. 1  Photographs of Tuta absoluta in different stages and damage symptoms 

A. 卵；B. 初孵幼虫；C. 3 龄幼虫；D. 4 龄幼虫；E. 蛹；F. 成虫；G. 果实危害状；H. 叶片危害状。 

A. Egg; B. Newly hatched larva; C. 3rd instar larva; D. 4th instar larva; E. Pupae; F. Adults;  
G. Damage symptom on fruit; H. Damage symptom on leaf. 
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传变异和系统发育关系是明确入侵影响因子的

前提（Facon et al.，2006；Liebhold and Tobin，

2008）。明确入侵生物的种群遗传特征有助于了

解其在新入侵地的适应能力和快速进化过程

（Ann et al.，2001），同时对进一步明确扩张趋势、

阻断入侵途径、制定防治策略具有重要的指导意

义（Myers et al.，1998；Liebhold and Tobin，2008）。 

番茄潜叶蛾是新入侵我国的外来入侵害虫，

目前仅在新疆和云南有报道。新疆和云南地理距

离遥远，气候条件差异巨大。因此，明确两地种

群的遗传特性，并综合考虑两地的气候差异，有

利于进一步制定合理的防控策略。本研究应用线

粒体 COⅠ基因作为分子标记，对入侵我国的 2

个地理种群的遗传多样性进行了分析，同时构建

了我国 2 个种群与世界各地番茄潜叶蛾种群的

系统发育关系，以期为探索该害虫与世界其他种

群的遗传关系、制定防治策略提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  标本采集和 DNA 提取 

番茄潜叶蛾幼虫标本分别采自云南玉溪和

新疆伊犁的番茄上（表 1）。将采集的幼虫标本

浸泡于无水乙醇中，置于﹣20 ℃的条件下保存，

用于 DNA 提取。 

提取样本 DNA 时，将样本从无水乙醇中取

出，待酒精挥发后，采用 Qiagen DNeasy Blood & 

Tissue Kit 试剂盒提取单头幼虫的全基因组 DNA

（具体过程参照试剂盒说明书步骤进行操作）。

提取的 DNA 通过微量紫外可见光度计（Thermo 

NanoDropND-2000）测定浓度，合格样品保存于

﹣20 ℃冰箱中备用。 
 

表 1  番茄潜叶蛾采集信息 

Table 1  Sample collection information of Tuta absoluta used in this study 

地区 Location 经度 Longitude 纬度 Latitude 样本数 Number of samples 采样时间 Collection time

云南玉溪 Yuxi，Yunnan 102°5778 24°3416 27 2018.12 

新疆伊犁 Yili，Xinjiang 81°1211 43°4940 28 2018.7 

 

1.2  PCR 扩增及测序 

以提取的全基因组 DNA 为模板对番茄潜叶

蛾的线粒体 COⅠ基因片段进行 PCR 扩增，扩增

引物为鳞翅目昆虫 COⅠ基因通用引物，为 LepF: 

5-ATTCAACCAATCATAAAGATATTGG-3；LepR: 

5-TAAACTTCTGGATGTCCAAAAAATCA-3
（Hebert et al.，2004）。PCR 扩增反应总体系为

25 µL：12.5 µL Taq PCR Master Mix（BBI Life 

Sciences），上下游引物（10 µmol/L）各 1 µL，

DNA 模板 0.5 µL，灭菌双蒸水 10 µL。PCR 反

应程序：94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，

54 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s，30 个循环，72 ℃

延伸 5 min。PCR 产物于 1%琼脂糖凝胶电泳检

测，成功扩增的 PCR 产物送至生工生物工程（上

海）股份有限公司进行双向测序。 

1.3  序列处理与数据分析 

测序所得的序列应用 DNA Star 5.0 软件中

的 SeqMan 模块进行校对和拼接，删除序列两端

峰图质量不好的序列，拼接删除后片段长度为

671 bp。所得序列在 NCBI 网站上与已报道的番

茄潜叶蛾 COⅠ基因序列进行 BLAST 比对，确

认扩增片段为目标基因。通过 MEGA 6.06 软件

的 Clustal W 进行多重序列比对，并分析序列的碱

基组成、变异位点及各核苷酸含量所占的百分比。 

1.4  世界番茄潜叶蛾种群的遗传多样性和系统

发育分析 

从 NCBI 网站上下载其他国家和地区已报道

的番茄潜叶蛾 COⅠ序列，选择与本研究中 CO

Ⅰ序列有重叠的序列（表 2），在 MEGA6.06 软

件中进行 Clustal W 多重序列比对分析。应用

DnaSP 5.10 分析世界范围内各国和各地区番茄潜

叶蛾种群 COⅠ序列的多态性位点数量（S）、突变

总数（η）、单倍型数（H）、单倍型多样性（Hd）

核苷酸多样性（Pi）和平均核苷酸差异数（K）。 
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以麦蛾科的仿苔麦蛾 Bryotropha similis 为

外 群 ， 将 不 同 国 家 和 地 区 的 单 倍 型 采 用

MEGA6.06 软件基于邻接法（Neighbor-Joining，

NJ）构建系统发育树。 

2  结果与分析 

2.1  云南和新疆番茄潜叶蛾种群的遗传多样性

分析 

以云南和新疆的番茄潜叶蛾两个地理种群

共 55 头幼虫的 DNA 为模板，进行线粒体 COⅠ

基因片段的 PCR 扩增，双向测序后经拼接、删

除两端低质量测序结果后，均得到 671 bp 长度

的 COⅠ基因片段。经 NCBI 网站上 BLAST 比

对，所有序列与已报道的番茄潜叶蛾 COⅠ基因

序列具有极高的相似度，确定均为目标片段。 

分析比较 55 条序列发现，两个地理种群共

55 条序列完全一致，不同种群间和种群内没有

任何变异，同为一个单倍型（GenBank 登录号：

MT919642）。在碱基组成上，COⅠ基因碱基 A

占比 40.4%，T 占比 28.0%，G 占比 16.1%，C

占比 15.5%，A+T 占比 68.4%，G+C 占比 31.6%，

表现出显著的 A/T 碱基偏向性。 

2.2  世界范围内番茄潜叶蛾种群的遗传多样性 

从 GenBank 下载包括南美洲、欧洲、非洲

和亚洲 17 个国家和地区的 419 条 COⅠ序列  

（表 2）。上述序列与本研究中 55 条序列一起共 
 

表 2  不同国家和地区的番茄潜叶蛾的 COⅠ基因序列 

Table 2  COⅠsequences of Tuta absoluta from different countries and regions 

洲 Continent 
国家和地区 

Country and region 
GenBank 登录号 

GenBank accession number 
下载序列个数 

Number of download sequences

印度 India KY619681-KY619687 
KY619673-KY619676 
MH940244 
MK000732 
KP793741-KP793742 
KP814055-KP814057 

18 

尼泊尔 Nepal KY619677-KY619680 4 

亚洲 Asia 

阿曼 Oman KT452897 1 

秘鲁 Peru KX443108-KX443111 
KU565531-KU565531 

9 南美洲 South America 

巴西 Brazil MG596129-MG596228 100 

波斯尼亚和黑塞哥维那 
Bosnia and Herzegovina 

KC852871 1 欧洲 Europe 

蒙特内格罗 Montenegro KC852872 1 

埃及 Egypt KY129655-KY129659 5 

刚果 Congo MG693216-MG693223 8 

贝宁 Benin MH882429-MH882452 24 

坦桑尼亚 Tanzania KU565496-KU565520 
KU565656-KU565660 
KU565686-KU565690 

35 

乌干达 Uganda KU565651-KU565655 5 

肯尼亚 Kenya KU565521-KU565530 
KU565536-KU565650 
KU565661-KU565720 
KP324752-KP324753 

182 

突尼斯 Tunisia JQ749676-JQ749690 15 

尼日利亚 Nigeria MK189155-MK189162 8 

南非 South Africa KY212128 1 

非洲 Africa 

多哥 Toga MN759250 1 
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计 474 条序列。遗传多样性分析发现，世界范围

内的番茄潜叶蛾种群遗传多样性指数很低，多态

性位点数量（S）为 5，突变总数（η）为 5，单

倍型数（H）为 4，单倍型多样性（Hd）为 0.017，

核苷酸多样性（Pi）为 0.000 05，平均核苷酸差

异数（K）为 0.025（表 3）。单倍型 H1 为分布最

广 泛 的 单 倍 型 ， 除 肯 尼 亚 的 两 个 个 体

（ KU565581 、 KP324753 ）、 秘 鲁 两 个 个 体

（KU565533、KU565535）外，中国新疆与云南

的番茄潜叶蛾种群 COⅠ基因片段与非洲的肯尼

亚、埃及、刚果、贝宁、坦桑尼亚、乌干达、突

尼斯、尼日利亚、南非和多哥，欧洲的波斯尼亚

和黑塞哥维那、蒙特内格罗，南美洲的秘鲁和巴

西，亚洲的印度、尼泊尔和阿曼的番茄潜叶蛾种

群的 COⅠ基因序列同源性 100%，为同一个单倍

型 H1。肯尼亚除单倍型 H1 外，还存在两个单倍

型 H2（KU565581）和 H3（KP324753），秘鲁除

单 倍 型 H1 外 ， 还 存 在 一 个 单 倍 体 H4

（KU565533、KU565535）。肯尼亚番茄潜叶蛾

种群多态性位点数量（S）为 4，突变总数（η）

为 4，单倍型数（H）为 3，单倍型多样性（Hd）

为 0.022，核苷酸多样性（Pi）为 0.000 08，平均

核苷酸差异数（K）为 0.044。秘鲁番茄潜叶蛾种

群多态性位点数量（S）为 1，突变总数（η）为

1，单倍型数（H）为 2，单倍型多样性（Hd）为

0.389，核苷酸多样性（Pi）为 0.000 72，平均核

苷酸差异数（K）为 0.389（表 3）。其余国家和

地区的番茄潜叶蛾种群没有遗传变异（表 3）。 

 
表 3  世界范围内 18 个国家和地区的番茄潜叶蛾种群 COⅠ基因的遗传多样性分析 

Table 3  Genetic diversity of COⅠ gene of Tuta absoluta among 18 different countries and regions worldwide 

洲 Continent 
国家和地区 

Country and region 
S η H

单倍型（个体数）Haplotype 
(number of individuals) 

Hd Pi K 

全世界 Worldwide 5 5 4 – 0.017 0.000 05 0.025

中国 China 0 0 0 H1（55） 0.000 0.000 00 0.000

印度 India 0 0 0 H1（18） 0.000 0.000 00 0.000

尼泊尔 Nepal 0 0 0 H1（4） 0.000 0.000 00 0.000

亚洲 Asia 

阿曼 Oman 0 0 0 H1（1） 0.000 0.000 00 0.000

秘鲁 Peru 1 1 2 H1（7）H4（2） 0.389 0.000 72 0.389南美洲  
South America 巴西 Brazil 0 0 0 H1（100） 0.000 0.000 00 0.000

波斯尼亚和黑塞哥维那 
Bosnia and Herzegovina 

0 0 0 H1（1） 0.000 0.000 00 0.000欧洲 Europe 

蒙特内格罗 Montenegro 0 0 0 H1（1） 0.000 0.000 00 0.000

埃及 Egypt 0 0 0 H1（5） 0.000 0.000 00 0.000

刚果 Congo 0 0 0 H1（8） 0.000 0.000 00 0.000

贝宁 Benin 0 0 0 H1（24） 0.000 0.000 00 0.000

塔桑尼亚 Tanzania 0 0 0 H1（35） 0.000 0.000 00 0.000

乌干达 Uganda 0 0 0 H1（5） 0.000 0.000 00 0.000

肯尼亚 Kenya 4 4 3 H1（180）H2（1）H3（1） 0.022 0.000 08 0.044

突尼斯 Tunisia 0 0 0 H1（15）    

尼日利亚 Nigeria 0 0 0 H1（8） 0.000 0.000 00 0.000

南非 South Africa 0 0 0 H1（1） 0.000 0.000 00 0.000

非洲 Africa 

多哥 Togo 0 0 0 H1（1） 0.000 0.000 00 0.000

S：多态性位点数量；η：突变总数；H：单倍型数；Hd：单倍型多样性；Pi：核苷酸多样性；K：平均核苷酸差异数。 

S: Number of polymorphic sites; η: Total number of mutations; H: Number of haplotypes; Hd: Haplotype diversity; Pi: Nucleotide 
diversity; K: Average number of nucleotide differences. 
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2.3  世界范围内番茄潜叶蛾种群的系统发育分析 

基于 COⅠ基因序列的系统发育分析结果表 

 

明，包括中国在内的 18 个国家和地区的番茄潜

叶蛾种群聚为一支，没有产生与地区相关的分化

（图 2）。 

 
 

图 2  世界范围内番茄潜叶蛾线粒体 COⅠ基因的系统发育树 

Fig. 2  Phylogenetic tree of Tuta absoluta based on mitochondrial COⅠgene 
 

3  讨论 

本研究基于线粒体 COⅠ基因片段的遗传多

样性分析发现，入侵中国新疆和云南地区的番茄

潜叶蛾种群没有任何遗传变异，为一个单倍型。

该结果与基于线粒体 COⅠ基因的印度和尼泊尔

种群（Shashank et al.，2018）、巴西种群（Carvalho 

et al.，2018）、尼日利亚种群（Bala et al.，2019）

遗传多样性分析结果一致，3 个地区的番茄潜叶

蛾种群内同样没有变异，为一个单倍型，且与本

研究报道的单倍型相同。通过对世界范围内的番

茄潜叶蛾种群的 COⅠ基因序列进行分析发现，

来自南美洲、欧洲、非洲和亚洲 18 个国家和地

区的 474 条 COⅠ基因序列的遗传多样性非常

低，仅有 4 个单倍型，且单倍型 H1 为中国、印

度、尼泊尔、阿曼、秘鲁、巴西、波斯尼亚和黑

塞哥维那、蒙特内格罗的唯一单倍型，单倍型 H2、

H3 出现在肯尼亚，单倍型 H4 仅分布在秘鲁。 

本研究报道的番茄潜叶蛾的高度遗传同质

性与其他报道的结果相似。如基于等位酶多态性

分析结果表明，阿根廷的 4 个番茄潜叶蛾种群具

有高度的遗传同质性（Flores et al.，2003）。基

于 另 一 COⅠ 基 因 片 段 和 内 转 录 间 隔 区 基 因

（Internal transcribed spacers）ITS1 和 ITS2 基因

的遗传多样性分析发现，23 个地中海地区种群

和 10 个南美洲种群的遗传变异同样非常低，上

述地区的番茄潜叶蛾为单一遗传型（Cifuentes 

et al.，2011）。基于 COⅠ基因的遗传多样性分析

发现，土耳其 8 个番茄潜叶蛾种群为单一单倍型

（Yukselbaba and Gocmen，2016）。基于 COⅠ基

因和 ITS 基因的遗传多样性分析发现，巴西 10

个不同地区的番茄潜叶蛾种群完全一致，均为一



·1362· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 58 卷 

 

个单倍型（Carvalho et al.，2018）。基于 COⅠ基

因的番茄潜叶蛾种群的遗传同质性同样在亚洲

的印度和尼泊尔（Shashank et al.，2018）和非洲

的尼日利亚（Bala et al.，2019）。遗传同质性现

象 在 新 入 侵 昆 虫 中 普 通 存 在 ， 如 西 花 蓟 马

Frankliniella occidentalis（Yang et al.，2012）、

骚扰蚊 Ochlerotatus caspius（Porretta et al.，2007），

阿 根 廷 蚂 蚁 Linepithema humile （ Tsutsui and 

Case，2001），麦长管蚜 Sitobion avenae（Figueroa 

et al.，2005）。一般来说，遗传多样性丧失对种

群是有害的，但有利于入侵物种的成功入侵

（Tsutsui and Case，2001；Figueroa et al.，2005）。

入侵种群的遗传多样性丧失可能是由于奠基者

效应或频繁的瓶颈效应造成的（Tsutsui et al.，

2000；Hawley et al.，2006）。然而，本研究中新

疆和云南种群的遗传同质性不是由于奠基者效

应引起的，因为其与邻近国家的种群没有任何差

异。因此，虽然从地理距离上来看，新疆种群可

能来源于西北地区与新疆接壤的中亚国家，云南

种群可能来源于西南地区与云南接壤的东南亚

国家，但本研究的结果无法证明，仍需基于其他

分子标记（微卫星位点、其他线粒体基因）进行

进一步分析。世界范围内番茄潜叶蛾种群的遗传

多样性缺失可能是由选择压力造成的，其在长期

选择压力下形成了具有高适应性和传播能力的

单一种群，扩散至世界各地。 

综上所述，基于 COⅠ基因的遗传多样性分

析显示世界范围内的番茄潜叶蛾种群具有高度

的遗传同质性。然而，基于其他遗传标记的研究

可能得到不同的结论。基于扩增片段长度多态

（Amplified fragment length polymorphism）分析

发现，8 个巴西番茄潜叶蛾种群具有显著的遗传

变异（Bettaibi et al.，2012）。基于微卫星位点分

析发现，南美洲不同地区的番茄潜叶蛾种群具有

遗传分化，但入侵其他地区的番茄潜叶蛾种群

（如欧洲、非洲、中东地区）内的遗传变异仍然

非常低（Guillemaud et al.，2015）。另外，虽然

COⅠ基因是应用最广泛的线粒体基因标记，但

在一些物种中，其并不是检测遗传变异的最佳标

记，如在柑橘木虱 Diaphorina citri 中，基于线粒

体 COⅠ基因未检测到遗传差异，但基于 nad3

和 rrnL 基因则发现明显的遗传变异（Wu et al.，

2018）。因此，基于其他的线粒体基因的番茄潜

叶蛾种群的遗传分化研究可能得到不同的结论。 

因此基于多种遗传标记（微卫星位点、其他线粒

体基因等）来对世界范围内番茄潜叶蛾种群的遗

传多样性和遗传结构进行综合分析，将有利于进

一步明确番茄潜叶蛾的种群遗传多样性和传播

途径。 
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