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一种入侵我国的新害虫——桧柏臀纹粉蚧 

（半翅目：蚧次目：粉蚧科）* 
武三安**  李宇昂  徐  晗 

（北京林业大学森林培育与保护省部共建重点实验室，北京 100083） 

摘  要  【目的】 确定杜松臀纹粉蚧是否为桧柏臀纹粉蚧 Planococcus vovae 异名，进而探明桧柏臀纹粉

蚧是否为我国新入侵害虫。【方法】 除比较雌成虫形态外，基于 COI 的 HCO-LCO 区域序列，利用 NCBI

的基因数据库的 BLAST 功能对我国北京和内蒙古粉蚧样品进行分子鉴定；结合 7 种粉蚧，构建贝叶斯和

最大似然系统发育树；计算样品间的遗传距离。【结果】 内蒙古和北京样品的雌成虫间存有明显的形态差

别；北京和内蒙古样品与法国桧柏臀纹粉蚧的 COⅠ匹配度分别为 99.85%和 95.13%；在贝叶斯和最大似

然系统发育树上，北京样品与法国和西班牙的桧柏臀纹粉蚧聚为 1 支，内蒙古样品则与其为姐妹群；北京

3 份样品间及与法国、西班牙的桧柏臀纹粉蚧间遗传距离为 0，内蒙古与北京样品间的遗传距离为 0.05。

【结论】 杜松臀纹粉蚧不是桧柏臀纹粉蚧异名，应恢复其种级地位；确定桧柏臀纹粉蚧是我国一种新入

侵害虫。 

关键词  桧柏臀纹粉蚧；杜松臀纹粉蚧；入侵害虫；北京 

A new invasive pest in China: Planococcus vovae (Nassonov, 1909) 
(Hemiptera: Coccomorpha: Pseudococcidae) 

WU San-An**  LI Yu-Ang  XU Han 

(The Key Laboratory for Silviculture and Conservation of Ministry of Education, Beijing Forestry University, Beijing 100083, China) 

Abstract  [Objectives]  To determine whether Planococcus vovae (Nassonov, 1909) is synonymous with Planococcus 

juniperus Tang, 1989 or a new invasive pest in China. [Methods]  In addition to comparing the morphology of adult females 

collected from Beijing and Inner Mongolia, new sequences in the HCO-LCO region of the COI gene were compared to those 

in NCBI using the Basic Local Alignment Search Tool (BLAST. Phylogenetic trees were then constructed using the Bayesian 

inference and Maximum likelihood methods, and the genetic distance between the COI sequences of different specimens was 

calculated. [Results]  Many morphological differences are apparent between adult females from Beijing and those from Inner 

Mongolia. COI consistency between specimens from Beijing and Inner Mongolia, and between specimens from Beijing and 

French P. vovae, are 99.85% and 95.13%, respectively. Beijing specimens and P. vovae from France and Spain clustered in a 

single clade on two phylogenetic trees and had a genetic distance of 0.In contrast, there is a genetic distance of 0.05 between 

European specimens and those from from Inner Mongolia. [Conclusion]  P. vovae is not synonymous with P. juniperus Tang 

and is therefore a new invasive pest in China. 

Key words  Planococcus vovae; P.  juniperus; invasive pest; Beijing 

桧柏臀纹粉蚧 Planococcus vovae （Nassonov，

1909） 在分类上隶属于半翅目 Hemiptera 蚧次目

Coccomorpha 粉蚧科 Pseudococcidae 的臀纹粉蚧

属 Planococcus Ferris。该种广布欧洲大部分地

区，北可达俄罗斯的圣彼得堡，在地中海地区和

亚洲西南部普遍分布，可达土耳其和伊朗；输入
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到南美的阿根廷和巴西（Williams and Moghaddam，

1999; Danzig and Gravrilov-Zimin，2010，2015; 

CABI，2021）。寄主包括扁柏属 Chamaecyparis、

柏属 Cupressus、刺柏属 Juniperus 和崖柏属 Thuja

等 4 属 20 多种柏科 Cupressaceae 植物（CABI，

2022）。以雌成虫和若虫吸取寄主汁液危害，同

时分泌大量蜜露，诱发煤污病，影响寄主的光合

作用，造成针叶发黄、早落，枝条枯死等现象，

在土耳其、伊朗、意大利和塞尔维亚等许多国家

是柏树的重要害虫（Uygun et al.，1998; Ulgenturk 

et al.，2004; Moghadam，2006；Graora et al.，

2014）。CABI （2022）也将其列为外来有害生物。 

杜松臀纹粉蚧 Planococcus juniperus Tang，

1989 为汤祊德和李杰（1989）依据 1984-1985

年采自内蒙古通辽和包头杜松上的粉蚧标本定

的一个新种，后汤祊德（1992）将此种移至皑粉

蚧属 Crisicoccus，其学名相应改为 Crisicoccus 

juniperus，中文名改为杜松皑粉蚧。Danzig and 

Gravrilov-Zimin（2010）在没有观察模式标本的

情况下，仅依据描述和线条图将该种作为桧柏臀

纹粉蚧的异名处理，后被世界蚧虫网 ScaleNet

采用（Morales et al.，2022）。 

2020-2022 年，在北京市多个地点发现粉蚧

严重危害桧柏和叉子圆柏，经室内制作玻片标

本，依据雌成虫形态特征鉴定为桧柏臀纹粉蚧。

本文通过形态学和分子生物学相结合的方法，回

答杜松臀纹粉蚧是否与桧柏臀纹粉蚧同种，近年

在北京危害桧柏等植物的粉蚧是否为桧柏臀纹

粉蚧，从而探明桧柏臀纹粉蚧是否为我国新入侵

害虫等问题。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

杜松臀纹粉蚧（又名杜松刺粉蚧、杜松皑粉

蚧）采自模式标本原产地之一的内蒙古包头市杜

松 Juniperus rigida（文中用 NMR 表示，下同）

上；桧柏臀纹粉蚧采自北京天坛公园（BTC）和

北京林业大学校园桧柏 Juniperus chinensis

（BLC）及叉子圆柏 J. sabina（BLS)上。用于玻

片标本制备和鉴定的样品保存在 75%乙醇中，用

于分子测序的样品保存在 100%乙醇中。 

1.2  试验方法 

1.2.1  玻片标本制备  用于形态学研究的玻片

标本制备方法采用 Borchsenius（1949）介绍的

永久玻片标本制作方法。 

1.2.2  条形码序列获取  分子数据为 COⅠ条形

码序列，其中 NMR、BTC、BLC、BLS 4 条序

列为新测序序列，其余序列均从 GenBank 下载

获得，种类和序列号见表 1，其中涉及桧柏臀纹粉

蚧 2 条，1 条来自法国样品（GenBank 序列号: 

JQ085557）（Abd-Rabou et al.，2012），1 条来自西

班牙样品（GenBank 序列号: JF714206）（Beltrà et 

al.，2012）。4 条新测序序列各采用 3 头雌成虫，

由 DNeasy 试剂盒提取，PCR 扩增使用 S1000 

PCR 进行，COⅠ扩增引物 C1-1554F/C1-2342R。

PCR 体系均采用 25 μL 反应体系，DNA 模板 1 μL、

C1-1554F/C1-2342R（5′-CAGGAATAATAGGAA-

CATCAATAAG-3′）（ 5′-ATCAATGTCTAATCC-

GATAGTAAATA-3′）（Deng et al.，2012）各 1 μL、

2x Premix 7.5 μL、ddH2O 14.5 μL。PCR 反应条

件遵循李焱（2020）所使用的反应条件。对 PCR

结果样本进行送测，测序工作由北京睿博兴科生

物技术有限公司完成。 

1.2.3  分 子 鉴 定   获 得 的 条 形 码 序 列 用

ContigExpress 软件进行序列核查、编辑，然后在

NCBI 上进行 BLAST 同源性分析，以便确定所

测序列种类（李焱等，2020）。 

1.2.4  分子系统关系构建  所有的序列均选取

正向序列，反向序列使用 MEGA v7.0.26（Kumar 

et al.，2016）将其反转，并用 MUSCLE（Edgar，

2004）比对。臀纹粉蚧属 COⅠ条形码序列的系

统发育树的构建完全在 PhyloSuite v1.2.2（Zhang 

et al.，2020）中完成，将比对后的序列用 Gblocks

（Talavera and Castresana，2007）在默认的参数

设置下去除排列不整齐的部分。选用最大似然法

（Maximum l ikel ihood，ML）和贝叶斯法

（Bayesian inference，BI）作为评价臀纹粉蚧属

内种间关系的方法，两种方法的替换模型均由

ModelFinder（Kalyaanamoorthy et al.，2017）提

供。以核桃皑粉蚧 Crisicoccus matsumotoi 作为 
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表 1  供试粉蚧种类及 COⅠ序列编号 

Table 1  Mealybug species studied and their GenBank accession numbers for COⅠ sequences 

样本编

号 No. 
种类 Species 

序列编号
GenBank 
accession 
number 

样本编

号 No.
种类 Species 

序列编号
GenBank 
accession 
number

1 柑橘臀纹粉蚧 Planococcus citri MG813762 17 Planococcus lilacinus KU254159

2 Planococcus citri MG813760 18 Planococcus lilacinus KY372632

3 Planococcus citri KY372846 19 大洋臀纹粉蚧 Planococcus minor KY373094

4 Planococcus citri MG813767 20 Planococcus minor KP692658

5 Planococcus citri KY372905 21 Planococcus minor KX015106

6 无花果臀纹粉蚧 Planococcus ficus KY373122 22 Planococcus minor KY372523

7 Planococcus ficus JQ085548 23 桧柏臀纹粉蚧 Planococcus vovae JQ085557

8 Planococcus ficus KY372626 24 Planococcus vovae JF714206

9 紫藤臀纹粉蚧 Planococcus kraunhiae KY373125 25 核桃皑粉蚧 Crisicoccus matsumotoi GU936933

10 Planococcus kraunhiae KY372698 26 Crisicoccus matsumotoi KP692520

11 Planococcus kraunhiae KP981071 27 Crisicoccus matsumotoi HM474110

12 Planococcus kraunhiae KP692649 28 Crisicoccus matsumotoi KY373028

13 Planococcus kraunhiae KP692651 29 NMR OP654154

14 南洋臀纹粉蚧 Planococcus lilacinus KY373178 30 BLC OP654156

15 Planococcus lilacinus KP692656 31 BLS OP654155

16 Planococcus lilacinus KX015097 32 BTC OP654157

 

外群，在 HKY+I+G+F 模型（2 次并行运行， 

2 000 000 代)下，使用 MrBayes 3.2.6（Ronquist et 

al.， 2012）构建贝叶斯树。使用 IQ-TREE

（Nguyen et al.，2015）在 HKY+I+G4+F 模型

下，构建最大似然树。 

1.2.5  遗传距离分析  遗传距离使用 MEGA 7

中的 Kimura 2-parameter（K2P）模型计算桧柏

臀纹粉蚧 COⅠ条形码序列种内遗传距离。 

2  结果与分析 

2.1  形态学研究 

采自北京的标本，其雌成虫的外部形态与

Kosztarab 和 Kozar（1988）、Cox 和 Ben-Dov

（1986）、Cox（1989）和 Williams & Granara de  

Willink（1992）对桧柏臀纹粉蚧 Planococcus 

vovae 的形态描述和绘图相同。雌成虫体为卵圆

形，长约 3 mm，宽约 1.7 mm。触角 8 节。背孔

2 对。后足基节上有成群透明孔。腹脐 1 个，大，

近方形。刺孔群 14-18 对，每个刺孔群有 2 根锥

刺。蕈状腺数量少，分布于体背和腹面缘区；领

管腺有两种大小，大的在背面，小的在腹面；多

格腺在腹部腹面成横列或带分布；三格腺散布于

背腹两面（图 1）。 

采自内蒙古包头市的标本，其雌成虫的外部

形态与汤祊德和李杰（1989）对杜松臀纹粉蚧

Planococcus juniperus Tang 的原始描述和绘图一

致。雌成虫与桧柏臀纹粉蚧相似，但体面无蕈状

腺、腹脐缺及刺孔群 17 对（图 2）。 

2.2  分子生物学研究 

对我国的 4 个样品进行 DNA 扩增、测序，

获得 COⅠ的条形码序列，并上传到 NCBI 数据库。 

2.2.1  与 NCBI 库中序列比对  北京样品的

C OⅠ条形码序列与来自法国的 P.  v o v a e

（GenBank 序列号: JQ085557）匹配度为 99.85%； 
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图 1  桧柏臀纹粉蚧雌成虫（仿Kosztarab and Kozar，1988） 

Fig. 1  The adult female of Planococcus vovae 
(adapted from Kosztarab and Kozar, 1988) 

 
 

图 2  杜松臀纹粉蚧雌成虫（仿汤祊德和李杰，1989） 

Fig. 2  The adult female of Planococcus 
juniperus(adapted from Tang and Li, 1989) 

 

内蒙古包头样品的 COⅠ条形码序列与来自法国

的 P. vovae（GenBank 序列号: JQ085557）匹配

度为 95.13%。 

2.2.2  系统发生关系  基于 COⅠ的条形码序

列，以核桃皑粉蚧 Crisicoccus matsumotoi 为外

群，建立的臀纹粉蚧属种类的贝叶斯树和最大似

然树见图 3 和图 4。 

从图 3 和图 4 可以看出，贝叶斯树和最大

似然树的分支结构基本相同，具有多条序列的

Planococcus citri、P. minor、P. lilacinus、P.  

kraunhiae 和 Crisicoccus matsumotoi 均聚为 1

支，而 P. ficus 在 2 支上。来自法国和西班牙的

P. vovae 和 3 份采自北京的样品聚为 1 支，支

持率大于 95%，内蒙包头的样品在另一支，与

之形成姐妹群。 

2.2.3  遗传距离  来自中国北京、西班牙和法国

的 5 份样品间遗传距离为 0，内蒙古样品与其他

样品间的遗传距离均为 0.05（表 2）。 

3  结论与讨论 

3.1  近年在北京危害柏树的粉蚧为桧柏臀纹粉

蚧 P. vovae 

通过以上雌成虫形态学特征观察、比对，分

子生物学的序列比对、系统发育树分析及遗传距

离计算，可以得出结论，在北京桧柏和叉子圆柏

上危害的粉蚧与在欧洲法国和西班牙寄生柏树

的粉蚧为同一种，即桧柏臀纹粉蚧 P. vovae。 

3.2  杜松臀纹粉蚧 Planoccus juniperus Tang 并

非桧柏臀纹粉蚧的异名 

内蒙古包头样品来自杜松臀纹粉蚧的原产

地，其与桧柏臀纹粉蚧在雌成虫形态上有所区 
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图 3  基于 COⅠ条形码序列的贝叶斯树（分支上数字为后验概率） 

Fig. 3  The phylogenetic tree conducted based on the COⅠ barcoding sequences using Bayesian inference 
(the numbers above branches show posterior probability) 

 

 
 

图 4  基于 COⅠ条形码序列的最大似然树（分支上数字为自展值） 

Fig. 4  The phylogenetic tree conducted based on the COⅠbarcoding sequences using Maximum  
Likelihood method (the numbers above branches show bootstrap) 
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表 2  桧柏臀纹粉蚧及其近似种间的遗传距离（K2P） 

Table 2  K2P genetic distances among samples 

 NMR BLC BTC P. vovae_JQ085557.1 P. vovae_JF714206.1

NMR      

BLC 0.05     

BLS 0.05 0    

BTC 0.05 0 0   

P. vovae_JQ085557.1 0.05 0 0 0  

P. vovae_JF714206.1 0.05 0 0 0 0 

 

别，前者缺腹脐，而后者有；前者背部管腺管口

虽膨大，但不如后者为典型的蕈状。基于 COⅠ

条形码序列，杜松臀纹粉蚧与桧柏臀纹粉蚧的遗

传距离为 0.05，而同属近缘种大洋臀纹粉蚧和柑

橘臀纹粉蚧的种间遗传距离为 0.016-0.022（Rung 

et al.，2008; 任竞妹，2016; 王玉生等，2016），

表明杜松臀纹粉蚧应为一个独立种，而非桧柏臀

纹粉蚧的异名，应恢复其种级地位 Planococcus 

juniperus Tang，revived status。 

基于以上理由，桧柏臀纹粉蚧在北京的发

现应看作是一个新的入侵事件。建议将桧柏臀

纹粉蚧列入我国入侵害虫名单；建议尽早调查

桧柏臀纹粉蚧在我国的寄主、分布和天敌，研究

其在我国环境下的生物学特性和适合我国的防

控措施。 
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