
  
 

应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology    2025, 62(5): 15751589.   DOI: 10.7679/j.issn.20951353.2025.131 

 

                           

*资助项目 Supported projects：云南省农业联合专项（202301BD070001-045）；国家自然科学基金（32202366）；云南省基础研究专

项（202201AS070067）；云南省“兴滇人才”计划项目 

**第一作者 First author，E-mail：lmx0044@126.com 

***通讯作者 Corresponding author，E-mail：liuying@yaas.org.cn 

收稿日期 Received：2025-08-19；接受日期 Accepted：2025-09-12 

 

草地贪夜蛾的生物型和种群 

遗传多样性研究进展* 
刘明秀**  杨  韵  李向永  尹艳琼     

陈福寿  张红梅  王  燕  刘  莹***   
（云南省农业科学院农业环境资源研究所，云南省农业跨境有害生物绿色防控重点实验室，昆明 650205） 

摘  要  草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda 是一种全球性重大农业入侵害虫，自 2018 年入侵中国以来，

已迅速扩散至全国主要粮食产区，严重威胁粮食安全。本文系统综述了草地贪夜蛾生物型分化与种群遗传

多样性研究进展。草地贪夜蛾害虫主要分为玉米型和水稻型两种生物型，其中入侵中国种群以玉米型为主，

但存在广泛杂交现象，导致传统分子标记（如 COⅠ和 Tpi）鉴定结果不一致，亟需开发高精度分子标记

技术。种群遗传分析显示，中国境内草地贪夜蛾遗传多样性较低，但随种群扩散和杂交事件增加呈上升趋

势。我国入侵种群主要经由缅甸、越南等东南亚国家迁入，形成“南进北扩”的扩散格局。在适应性进化

方面，草地贪夜蛾通过基因家族扩张（如细胞色素 P450 酶基因、谷胱甘肽 S-转移酶基因等）增强了解毒

代谢能力和环境适应性，对抗药性形成和寄主转移具有重要影响。本文进一步讨论了以上研究成果在草地

贪夜蛾综合治理中的应用前景，指出未来研究应整合多组学技术与高精度分子标记，深入解析其环境适应

与抗性机制，并加强国际合作平台和数据共享，推动建立全球范围的监测与治理协作平台，为实现草地贪

夜蛾的可持续治理提供科学依据。 

关键词  草地贪夜蛾；生物型；遗传多样性；入侵生物学；综合治理 

Advances in research on the biotypes and population genetic diversity 
of the fall armyworm, Spodoptera frugiperda 

LIU Ming-Xiu**  YANG Yun  LI Xiang-Yong  YIN Yan-Qiong     
CHEN Fu-Shou  ZHANG Hong-Mei  WANG Yan  LIU Ying***   

(Key Laboratory of Green Prevention and Control of Agricultural Transboundary Pests of Yunnan Province, Institute of Agricultural 

Resources and Environment, Yunnan Academy of Agricultural Sciences, Kunming 650205, China) 

Abstract  The fall armyworm, Spodoptera frugiperda, is a globally significant invasive pest that has spread rapidly across 

China’s major grain-producing regions since it was first detected in 2018, and that now poses a severe threat to national food 

security. This review systematically summarizes recent advances in research on the biotypes and population genetic diversity of 

the S. frugiperda, and discusses the implications of this research for the integrated pest management (IPM) of this species. 

Previous research indicates that the S. frugiperda in China is primarily comprised of corn and rice strains. Invasive populations are 

predominately the corn strain, but there is widespread hybridization between the two strains. This hybridization leads to 

inconsistent identification using conventional molecular markers (e.g., COⅠ and Tpi), highlighting the need for alternative, 

more definitive, molecular techniques. Genetic analyses reveal that there was low initial genetic diversity in Chinese S. 

frugiperda populations, but that this increased over time due to migration and hybridization. Invasive populations mainly 
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originate from Southeast Asia (e.g., Myanmar and Vietnam), and follow an “advance southward and expand northward” 

expansion pattern. Adaptive evolution, including the expansion of gene families such as CYP450 and GST, has enhanced the 

environmental adaptability of the species, including its ability to detoxify pesticides, contributing to the development of 

insecticide resistance and host shift potential. Future research should integrate multi-omic technology and high-resolution 

markers to elucidate the mechanisms underlying these kinds of adaptation and resistance, and establish an international 

genomic platform to support sustainable management strategies against the S. frugiperda. 

Key words  Spodoptera frugiperda; biotype; genetic diversity; invasion biology; integrated pest management 

草地贪夜蛾 Spodoptera frugiperda 隶属于昆

虫纲 Insecta 鳞翅目 Lepidoptera 夜蛾科 Noctuidae

灰翅夜蛾属 Spodoptera。该虫分布广泛、寄主种

类繁多、繁殖力强且扩散速度快，对全球农业造

成严重威胁。草地贪夜蛾原产于美洲大陆，2016

年大规模入侵非洲（Goergen et al.，2016），2018

年扩散至印度（Deshmukh et al.，2018），并于同

年底扩散至缅甸，于 2018 年 12 月 11 日始迁入

我国云南，12 月中旬形成首次迁入高峰（Sun 

et al.，2021）。随后在我国境内迅速扩散，截至

2019 年 10 月，其入侵范围已覆盖我国 26 个省

（直辖市、自治区）（姜玉英等，2019）。基于

MaxEnt 模型的适生性分析表明，我国高达

52.97%的国土面积为草地贪夜蛾的潜在适生区，

其对华南、华中、华东和西南等粮食主产区的风

险较高，严重威胁国家粮食安全（林伟等，2019）。 

遗传多样性指种内不同种群或种群内个体

间遗传变异的总和（Randall Hughes et al.，

2008）。种群遗传结构的分化驱动昆虫在寄主适

应性、扩散能力及抗药性等表型特征上的生态型

分化（任爱等，2013）。草地贪夜蛾存在玉米型

（Corn strain）和水稻型（Rice strain）两种遗传

分化的生物型。玉米型偏好取食玉米、棉花和高

粱等作物，而水稻型则主要危害水稻及多种牧草

（Nagoshi and Meagher，2008）。研究推测，这

两种生物型的分化约始于 200 万年前（Kergoat 

et al.，2012），可能是该虫为扩大寄主范围而适

应性进化的结果（Pashley，1988）。这种生物型

的分化增加了田间种群监测的复杂性和综合治

理的难度。深入解析入侵种群的遗传多样性，对

于揭示其进化历史，阐明其快速适应环境与种群

扩张的遗传基础，以及评估其未来进化潜力至关

重要（Gloss et al.，2016）。 

长期的生态适应过程中，草地贪夜蛾受寄主

差异、地理隔离及不同选择压力的影响，已表现

出显著的表型可塑性和遗传异质性，其玉米型和

水稻型的分化即为典型例证。深入分析入侵我国

草地贪夜蛾种群的生物型组成与遗传多样性特

征，不仅有助于追溯其扩散路径，更能为科学制

定防治策略提供关键依据。本文全面回顾国内外

草地贪夜蛾生物型组成、遗传多样性特征、入侵

过程中的适应性进化以及基于遗传信息的综合

治理策略等方面的研究进展，旨在为该重大入侵

害虫的可持续防控提供理论依据。 

1  草地贪夜蛾的生物型 

形态学上难以区分草地贪夜蛾的玉米型和

水稻型（Nagoshi et al.，2020），但其遗传结构存

在显著差异，可通过分子标记技术实现精准鉴定

（Nagoshi，2012）。目前，基于线粒体细胞色素

C 氧化酶亚基Ⅰ（Cytochrome coxidase subunit 

Ⅰ ， CO Ⅰ ） 和 核 基 因 磷 酸 甘 油 醛 异 构 酶

（Triosephosphate isomerase，Tpi）的序列分析

已成为区分草地贪夜蛾生物型的主要技术手段

（Hajibabaei et al.，2006；Nagoshi et al.，2012）。 

基于 COⅠ和 Tpi 的分析显示，在美洲、非

洲、澳大利亚及东南亚的草地贪夜蛾种群中，杂

合型已成为优势生物型（Nagoshi et al.，2015，

2018；Nguyen et al.，2021）。自 2018 年草地贪

夜蛾入侵我国以来，针对其生物型组成的研究广

泛开展。张磊等（2019a）利用 Tpi 基因鉴定了

2019 年 1 月入侵我国云南的草地贪夜蛾生物型，

发现其均为玉米型。全基因组和重测序结果也得

出入侵我国的草地贪夜蛾主要为玉米型的结论

（Zhang et al.，2020）。然而，后续 COⅠ和 Tpi
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分析显示，入侵我国的草地贪夜蛾种群存在显著

的生物型分化现象，且 COⅠ与 Tpi 的分型结果

呈现系统性差异。张磊等（2019b）对 13 省的草

地贪夜蛾进行分析，COⅠ基因分析结果显示

96%为水稻型，而 4%为玉米型，而 Tpi 基因分

析显示所有样品的单倍型均为玉米型，推测入侵

我国的草地贪夜蛾种群极有可能为水稻型母本

和玉米型父本杂交群体的后代。后续全国性监测

结果也显示，基于 COⅠ基因分析的草地贪夜蛾

普遍为水稻型，而 Tpi 基因分析中玉米型占绝对

优势（陈冬平等，2020；赵金凤等，2020；黄兰

兰等，2022）。然而，在基于 COⅠ基因的鉴定分

析中，安徽、北京、福建、广东、广西、贵州、

海南、湖南、江苏、江西、山东、山西、陕西、

四川、天津、云南、浙江的草地贪夜蛾种群中发

现少量的 COⅠ玉米型（徐丽娜等，2019；王鹏

等，2020；王亚如等，2020；张子腾等，2021；

李大琪等，2022；温思为，2022；翟颖妍等，2022；

Wang et al.，2023；康奎等，2024；王秀婷等，

2024；马光昌等，2025）。其次，基于 COⅠ基因

对江西草地贪夜蛾生物型的鉴定中发现，37.5%

为水稻型，62.5%为玉米型，种群中玉米型占比

较高（李慧敏等，2023）。此外，在安徽、重庆、

贵州、河南、陕西、四川和云南的草地贪夜蛾种

群中，发现少数 Tpi 水稻型个体（唐运林等，2019；

温思为，2022；翟颖妍等，2022；Wang et al.，

2023）。 

草地贪夜蛾普遍存在的分型差异可能是由

于 2 种生物型的草地贪夜蛾在扩散过程中发生

了杂交，且杂交个体逐渐成为入侵源。然而，结

合我国田间样品调查数据来看，Tpi 基因鉴定结

果比 COⅠ基因更符合实际情况，判定我国草地

贪夜蛾种群应主要为玉米型。因此，仅依赖 COⅠ

与 Tpi 基因进行草地贪夜蛾生物型的鉴定可能导

致误判，迫切需要开发多种高精度的分子标记手

段，以实现草地贪夜蛾生物型的快速、精准鉴定。

此外，重点关注杂合型的生态适应性及其对寄主

选择、抗药性进化和种群扩张的潜在影响，对于

精准预测其危害趋势和制定区域化治理策略至

关重要。 

2  草地贪夜蛾的遗传多样性 

在昆虫种群遗传研究中，常用的线粒体

（Mitochondrial DNA，mtDNA）基因包括 CO

Ⅰ、COⅡ、CYTB、ND1、ND2、ND5、12S rRNA

和 16S rRNA 等，其中 COⅠ基因因其高度的种

间变异性和种内保守性而被广泛应用（Wan 

et al.，2012）。DNA 分子标记技术（DNA marker）

是解析生物遗传特性的有效工具，主要包括限

制性片段长度多态性标记（Restriction fragment 

length polymorphism，RFLP）、随机扩增片段

多态性标记（Random amplified polymorphic 

DNA，RAPD）、扩增片段长度多态性标记

（Amplified fragment length polymorphism，

AFLP）、微卫星标记（Simple sequence repeat，

SSR）和单核苷酸多态性标记（Single nucleotide 

polymorphism，SNP）等（Behura，2006）。其

中，SSR 标记以其多态性高、操作便捷、成本

较低等特点，已成为昆虫遗传多样性研究的重

要方法之一（Arias et al.，2011；Pavinato et al.，

2013）。 

2.1  国外草地贪夜蛾的遗传多样性 

美洲原产地草地贪夜蛾的种群遗传多样性

研究，为解析其入侵我国后的种群动态规律提供

了重要参考。Monnerat 等（2006）利用 RAPD

分析了哥伦比亚、墨西哥和巴西的草地贪夜蛾种

群，发现 3 个地理种群存在遗传分化，且对苏云

金 芽 孢 杆 菌 Bacillus thuringiensis (Bt) 菌 株

Cry1B、Cry1C 和 Cry1D 的敏感性存在差异。

Nagoshi 等（2010）对波多黎各岛屿草地贪夜蛾

种群的遗传多样性分析显示，其与佛罗里达的种

群遗传相似性较高，但与德克萨斯及南美洲种群

差异显著。此后，Nagoshi 等（2015）基于 COⅠ

基因的单倍型频率分析，发现草地贪夜蛾玉米型

存在显著的谱系地理分化，主要包括佛罗里达型

（FL）和德克萨斯型（TX）。其中，FL 型广泛

分布于佛罗里达、加勒比海地区和美国东海岸，

而 TX 型主要集中于南美、墨西哥和美国大部分

地区。Arias 等（2019）采用 9 个 SSR 标记对北 
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美的草地贪夜蛾种群进行遗传分析，进一步证实

了北美和南美种群间存在有限的基因交流。上述

研究共同表明，在广阔地理范围内，草地贪夜蛾

种群间基因交流受限，其种群遗传多态性为其扩

散机制提供线索。此外，结合不同地域的气候特

征与种群遗传多样性差异，也可解析其入侵路

径。例如，Nagoshi 等（2019b）基于 COⅠ和 Tpi

基因分析发现，厄瓜多尔草地贪夜蛾种群与南美

北部地区（东至特立尼达和多巴哥、西南至秘鲁、

南至玻利维亚）种群遗传多样性高度一致，这种

一致性主要由该虫从厄瓜多尔向秘鲁和玻利维

亚的局域性迁移扩散所驱动，其扩散模式与该地

域区域季节性风场特征相吻合。 

作为草地贪夜蛾的早期入侵地（非洲）和向

我国传播的重要“中转站”（印度），对两地草地

贪夜蛾种群的遗传多样性研究对于阐明其全球

入侵机制及我国入侵种群溯源至关重要。

Nagoshi 等（2018）基于 COⅠ分析发现，布隆

迪、刚果、肯尼亚、圣多美、坦桑尼亚和多哥等

非洲多国草地贪夜蛾种群的单倍型与美国佛罗

里达种群高度相似，据此推测佛罗里达州可能是

部分非洲国家种群的来源地。Otim 等（2018）

利用线粒体多基因（COⅠ、CYTB、COⅢ）联合

分析乌干达草地贪夜蛾种群，证实玉米型和水稻

型在该地区共存，并检测到至少 3 个母系谱系，

其遗传多样性显著高于早期报道，表明草地贪夜

蛾入侵后在非洲内部发生了扩散和遗传分化。关

于印度草地贪夜蛾的入侵源，Nagoshi 等（2019a）

的种群遗传结构分析表明，印度草地贪夜蛾种群

与南非和东非种群具有高度同源性，推测它们来

源于同一祖先种群。Samanta 等（2023）通过对

印度东部 8 个邦草地贪夜蛾的 COⅠ分析，进

一步支持印度种群和非洲种群可能具有相似

的入侵来源。此后，Kavyashree 等（2024）对

印度 10 个地理种群草地贪夜蛾的种群遗传多

样性分析中发现，基于 COⅠ和 Tpi 计算的种

群 间 遗 传 距 离 范 围 分 别 为 0.40%-3.30% 和

0.43%-3.03%，明确印度内部不同地理种群间存

在较强的遗传同质性，揭示入侵后种群间基因

交流广泛且频繁。 

2.2  我国草地贪夜蛾的遗传多样性 

2.2.1  遗传多样性水平和种群结构  针对入侵

我国的草地贪夜蛾种群，多项研究揭示了其遗传

多样性特征，发现入侵初期国内种群总体的遗传

多样性水平较低。李向永等（2020）基于 COⅠ

基因对入侵初期草地贪夜蛾种群的分析表明，云

南种群遗传多样性低于其邻近的缅甸和柬埔寨

种群。缅甸 4 个草地贪夜蛾种群的单倍型多样性

指 数 （ 0.273-0.396 ） 和 平 均 核 苷 酸 差 异 数

（4.643-6.727），以及柬埔寨 CP 种群的单倍型多

样性指数（0.344）和平均核苷酸差异数（5.851）

均明显高于云南种群（0.047-0.214 和 0.791- 

3.636），推测云南作为初始入侵地，种群来源相

对单一，但境外虫源的持续输入会影响国内种群

的遗传结构。王佳丽等（2020）基于 9 个 SSR

标记的研究显示，广东、广西和湖南三省草地贪

夜蛾种群的 40 个等位基因，每位点平均等位基

因数目为 4.40，低于 Arias 等（2019）报道的每

位点的平均等位基因数目（6.39），暗示三省的

遗传多样性显著低于巴西等美洲种群，且三省之

间不存在显著的遗传分化。然而，在入侵过程中，

种群的遗传多样性往往随着基因交流的频繁发

生而呈现出不断提升的趋势。Wang 等（2023）

通过对 2019-2021 年全国 16 个种群的连续监测

发现，尽管入侵初期遗传多样性较低，但随着种

群扩散和世代增加，不同生物型间的杂交促进了

遗传多样性的提升。江昀远（2021）分析了云南、

广西、江苏、安徽、河南和广东 6 个主要暴发省

份草地贪夜蛾种群的遗传多样性，结果发现 8 个

SSR 标记下 16 个地理种群的有效等位基因平均

数已上升为 6.84 个。 

2.2.2  迁移扩散  基于分子标记与基因测序分

析，入侵我国的草地贪夜蛾种群表现出多源性特

征。江昀远（2021）通过 COⅠ片段分析发现，

入侵我国的草地贪夜蛾来源包括北美地区（美

国）和南美地区（乌拉圭）。Acharya 等（2021）

依据 COⅠ和 Tpi 基因分析指出，非洲与亚洲种

群遗传结构较近。随后，Gui 等（2022）基于基

因组和重测序数据提出，中国草地贪夜蛾种群和

非洲种群遗传关系较近，支持非洲来源假说。Sun



5 期 刘明秀等: 草地贪夜蛾的生物型和种群遗传多样性研究进展 ·1579· 

 

 

等（2021）准确定位了入侵云南的草地贪夜蛾种

群源自缅甸东部和北部。Zhou 等（2021）发现

越南及周边地区是海南草地贪夜蛾的重要虫源

区。除东南亚外，印度东北部、尼泊尔等地的草

地贪夜蛾种群也可借季风进入西藏，而菲律宾种

群则在夏季通过台风或热带气旋跨海迁入我国

福建和台湾等地。 

在迁飞路径方面，全国监测数据显示草地贪

夜蛾在我国呈现出“南进北扩”的扩散趋势（姜

玉英等，2019）。Li 等（2020）和陈辉等（2020）

明确草地贪夜蛾在我国的两条主流迁飞路线：西

线源于缅甸及云南，经四川、贵州进入陕西、甘

肃和山西等地区；东线则起源于泰国、老挝、越

南及我国华南周年繁殖区，逐步北迁进入长江流

域、黄淮、华北乃至东北地区。吴秋琳等（2022）

完善了我国草地贪夜蛾经由（缅甸-）云南-四川

和重庆-陕西和甘肃-宁夏（-内蒙古）的西线迁飞

路线。张大为等（2024）基于 COⅠ基因分子标

记进一步细化了草地贪夜蛾的西迁路线，确认了

云南为初始入侵地，陕南的汉水河谷地区为北迁

通道，甘肃陇南为其向中国西北扩散的重要“中

转站”。草地贪夜蛾在我国的东线迁飞过程呈现

明显的季节性推进：2-4 月分布于华南，4-5 月

迁入长江以南，6 月迁入江淮与黄淮地区，8 月

继续北迁至 35°N 以北地区（Zhang et al.，

2023b）。 

在省级尺度上，西南地区四川虫源以云南为

主，其次为缅甸和贵州（邓晓悦等，2020；张雪

艳等，2020）；在华南地区，广东草地贪夜蛾的

主要虫源地分布在越南及老挝北部（齐国君等，

2019）；在华东地区，浙江草地贪夜蛾种群的主

要虫源地分布在广西东部（罗举等，2020）；山

东的虫源地则主要分布在河南、安徽和江苏（陈

辉等，2021）；在华中地区，河南的虫源地主要

来自广西、云南、重庆、贵州、湖南和湖北（孙

旭军等，2021）；湖南草地贪夜蛾的迁飞路径整

体表现为由西南向东北，虫源地主要分布在贵州

和广西，小部分来自广东（谭泗桥等，2024）；

在华北地区，北京的虫源地分布于山西、河北、

河南等省（林培炯等，2020）。 

3  草地贪夜蛾入侵过程中的适应

性进化 

草地贪夜蛾在全球范围内的快速扩张彰显

了其卓越的环境适应能力。在寄主适应性方面，

尽管该虫主要寄主为玉米和水稻，但在东南亚和

中国等水稻广泛种植区，却未见其大规模危害水

稻的报道（张磊等，2019b）。然而，实验室研究

表明，入侵种群对水稻表现出取食偏好（Hafeez 

et al.，2021），表明其在入侵过程中具备寄主转

移的进化潜力，需持续警惕其对其他作物构成更

大威胁的风险。在抗药性方面，入侵种群对有机

磷类和拟除虫菊酯类杀虫剂表现出较高抗性，但

对氯虫苯甲酰胺类等多种常用化学药剂仍较为

敏感（Zhang et al.，2020；Guan et al.，2021），

推测其关键抗性基因可能并非随入侵事件直接

引入。此外，尽管当前入侵种群对 Bt 作物总体

敏感，但在室内胁迫下能够迅速演化出对 Vip3Aa

毒素的高水平抗性（Jin et al.，2023；Liu et al.，

2024），凸显其极强的抗性进化潜能，亟需建立

科学的抗性治理策略。因此，研究其适应性进化

机制，揭示其基因型、表型和环境之间的关联

关系，对管理草地贪夜蛾的入侵和危害具有重

要意义。 

3.1  杂交在遗传多样性维持中的作用 

入 侵 过 程中 常 伴 随遗 传 瓶 颈（ Genetic 

bottlenecks）、建立者效应（Founder effects）和

近亲交配（Inbreeding），这些因素往往导致遗传

多样性下降，进而削弱入侵物种环境适应能力。

然而，在草地贪夜蛾的入侵过程中，不同地理种

群及不同生物型之间的杂交有效维持并提升了

种群的遗传多样性。尽管草地贪夜蛾玉米型和水

稻型在基因组上存在显著分化（Tessnow et al.，

2025），但二者的杂交率高达 16%（Prowell et al.，

2004；Nagoshi and Meagher，2022）。全球草地

贪夜蛾种群基因组数据分析表明，入侵地种群

（如非洲、东南亚和中国）的平均核苷酸多样性

（0.003 3-0.003 5）显著高于北美、南美和波多

黎各等原生种群（0.001 9-0.002 5），说明杂交在
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维持遗传多样性方面起到核心作用（Wang et al.，

2025）。中国种群作为草地贪夜蛾入侵的典型代

表，呈现出水稻型母本和玉米型父本杂交形成的

“新型杂交群体”特征（Zhang et al.，2019）。

全基因组分析结果显示，中国及东南亚种群具有

高度一致的遗传结构，明显区别于美洲原生种

群，其形成路径很可能是由非洲杂交种群向东扩

散而来（Tay et al.，2022；Zhang et al.，2023a）。 

杂交的遗传效应集中体现在特定染色体区

域。原生种群中受平衡选择的 70 个与脂质代谢

和解毒过程相关的基因，在入侵非洲阶段经历了

选择性清除，却在向亚洲入侵过程中通过杂交恢

复了多态性（Wang et al.，2025）。其中，位于

17 号染色体上的细胞色素 P450（Cytochrome 

P450，P450）基因在解毒过程中起到关键作用

（Zhou et al.，2010）。受选择的 70 个基因中，

有 25%的多态性位点与 Tpi 基因变异显著相关，

尤其在入侵种群中关联位点数量（991 个）显著

高于原生种群（298 个），表明杂交通过将品系

特异性基因与全基因组范围内的适应性基因重

新组合，形成了具有入侵优势的新单倍型。这一

发现与 Nam 等（2020）关于正选择驱动基因组

分化的观点形成互补，表明在入侵的早期阶段，

杂交加速了这种分化与适应过程。然而，目前仍

缺乏对关键基因功能的验证，尚不明确其在影响

入侵能力方面的直接作用，未来需通过基因敲

除、过表达等功能实验，并结合生态学分析，深

入揭示这些基因在适应性进化中的作用机制。 

3.2  环境适应的遗传机制 

基因家族扩张通常与功能的增强或分化密

切有关，是草地贪夜蛾环境适应性进化过程中的

重要机制。基因组分析显示，与解毒代谢、能量

供应和环境压力响应过程相关的基因位点在入

侵地种群中均受到正向选择，这些适应性变化共

同提高了入侵种群在新环境中的生存能力

（ Wang et al. ， 2025 ）。 相 较 于 斜 纹 夜 蛾

Spodoptera litura，草地贪夜蛾有 4 090 个基因家

族发生扩张，这些家族多与脂肪酸合成及代谢途

径相关（叶昕海等，2019）。Xiao 等（2020）的

研究表明，草地贪夜蛾扩张的基因家族主要富含

与营养代谢和运输系统相关基因。Gao 等（2023）

通过分析基因家族的扩张与收缩，发现草地贪夜

蛾经历了 3 066 次基因家族扩张事件，扩张的基

因家族在发育和繁殖、代谢、应激反应和免疫等

过程中功能显著。 

草地贪夜蛾解毒代谢相关基因的扩张使其

能够应对更广泛的外源有毒物质，并加速其降

解，这是其在缺乏天敌的入侵环境中迅速扩张的

重要原因之一。例如，草地贪夜蛾的 12 516 个

基因家族中，细胞色素 P450 和谷胱甘肽 S-转移

酶（Glutathione S-transferase，GST）两个基因家

族严重扩张（Liu et al.，2019）。基因组分析显

示，入侵中国的草地贪夜蛾中 P450、解旋酶等

多个基因家族出现显著扩张，其中 P450 家族多

达 425 个基因（约为近缘种斜纹夜蛾的 3 倍），

且有 283 个为草地贪夜蛾物种特有基因（Gui 

et al.，2022）。比较基因组学和系统发育分析进

一步表明，草地贪夜蛾 CYP9A 亚家族经历了剧

烈扩张并快速演化（Shi et al.，2023）。这些基因

家族的扩张驱动了草地贪夜蛾的农药抗性，增强

其应对农药胁迫的能力。Wang 等（2024）发现

草地贪夜蛾的 UDP-葡萄糖醛酸转移酶 UGT33

和 UGT40 家族也发生显著扩张，在染色体上呈

簇状分布，有助于其处理寄主植物次生代谢物

质。此外，Zhu 等（2021）报道了草地贪夜蛾

RR-2 亚家族表皮蛋白基因发生扩张，结合对杀

虫剂响应的表达谱分析进一步证明了扩张的表

皮蛋白基因可能与其抗药性相关。 

能量供应相关基因家族的扩张显著增强了

草地贪夜蛾的生理功能，为其远距离迁飞和快速

适应新环境提供了关键的代谢基础。Li 等（2024）

报道线粒体基因 ND5550F 变异，通过调控能量

代谢效率，显著增强了水稻型草地贪夜蛾的迁飞

能力，使其在入侵初期占据竞争优势。Sun 等

（2025b）对 12 个飞行相关性状进行全基因组关

联分析，鉴定出 79 个与飞行距离显著相关的功

能基因，这些候选基因主要富集于氨基酸代谢、

信号转导和环境适应等通路。其中，酪蛋白激酶

I（CK1）作为关键调控因子，可能通过磷酸化
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修饰节律蛋白参与调控昼夜节律，进而影响迁飞

行为。 

作物生育期和营养条件的变化也会调节草

地贪夜蛾的能量积累与定居或扩散策略。例如，

在玉米成熟期取食的草地贪夜蛾，其幼虫发育速

度加快，成虫期延长，有利于远距离飞行（Zhang 

et al.，2024）。除此之外，与家蚕 Bombyx mori

相比，草地贪夜蛾气味结合蛋白（OBP）与味觉

受体（GR）基因家族明显扩张，有助于其在多

样寄主中定位食物（刘莹等，2019）。这些基因

与通路层面的适应性进化共同构成了草地贪夜

蛾应对环境多变性和化学胁迫的遗传基础，推动

其快速扩散与定殖。尽管现有研究为理解草地贪

夜蛾强入侵力提供了重要依据，许多基因家族的

功能尚未被系统解析，其入侵成功的深层基因组

机制仍需进一步探索。 

4  生物型分化及遗传多样性研究

在草地贪夜蛾防控中的应用 

草地贪夜蛾的玉米型和水稻型在寄主适应

性（吴正伟等，2019）、生理行为特性（Cui et al.，

2020；Wan et al.，2021）、诱导植物的化学防御

策略（Israni et al.，2020）以及农药抗性（Ingber 

et al.，2018）等方面存在显著差异，进而影响其

种群动态与为害规律。该害虫在全球范围内的成

功入侵与其遗传多样性密切相关，深入解析其群

体遗传特征，可为迁飞溯源、入侵路径预测、抗

性治理及防控策略的制定提供科学依据。因此，

将草地贪夜蛾的生物型分化和遗传多样性研究

整合至综合防控体系，有助于提升监测预警的精

准性、生态调控的有效性以及防治的靶向性。 

在虫源追踪与扩散预测方面，群体遗传分析

为明确草地贪夜蛾的入侵来源与路径提供了关

键证据。Fu 等（2025）基于草地贪夜蛾全基因

组数据和轨迹模拟分析揭示，非洲种群很可能源

自美国佛罗里达、德克萨斯及波多黎各，并通过

商品贸易传入，而印度种群则来源于非洲多个地

区的混合群体，随后经自然扩散至中南半岛，并

进一步迁入中国云南。在监测预警方面，基于草

地贪夜蛾两种生物型迁飞数量上的季节性差异

（Nagoshi and Meagher，2004；Nagoshi et al.，

2007）及其活动和交配时间的非同步性（Schöfl 

et al.，2009；Tessnow et al.，2022），可结合生

物 型 快 速 鉴 定 与 种 群 遗 传 结 构 分 析 技 术

（Hajibabaei et al.，2006；Nagoshi et al.，2012），

实现对不同生物型种群发生期、发生量及迁飞

路径的精准预测，为区域化防控策略的制定提

供依据。 

在抗性治理与防控策略优化方面，应充分考

虑草地贪夜蛾两种生物型的抗药性分化特性。例

如，玉米型对西维因、二嗪农、氯氰菊酯、甲基

对硫磷、灭多威、苦油楝 Carapa guianensi Aublet.

精油等农药（Adamczyk et al.，1997；Álvarez 

et al.，2024）更为敏感，而水稻型对多种 Bt 内

毒素 Cry1Ac、Cry1Ab、CryF（Ríos-Díez and 

Saldamando-Benjumea，2011；Ingber et al.，2018）

更敏感。因此，应基于靶标区域的优势生物型科

学筛选药剂并制定轮换策略，以提高防控措施的

针对性和有效性。草地贪夜蛾能对多种杀虫剂迅

速产生抗药性。Wang 等（2023）通过室内生物

测定结合分子靶点突变检测技术，系统监测了

2019-2021 年间我国 16 个草地贪夜蛾种群对常

用杀虫剂的敏感性，结果表明大部分种群对氯虫

苯甲酰胺、甲维盐、乙基多杀菌素和茚虫威仍处

于敏感水平（RR < 5），少数种群已出现低水平

抗性(5 < RR < 10)。草地贪夜蛾抗药性的形成与

其解毒代谢能力增强密切相关，是其应对杀虫剂

胁迫的关键机制之一。Wu 等（2024）发现，

miR-317-3p 和 miR-283-5p 可通过靶向调控

GSTs4 的表达，在草地贪夜蛾对茚虫威抗性中发

挥关键作用。Sun 等（2025a）则通过基因组重

测序和基因功能验证分析，揭示草地贪夜蛾

GSTe2 基因的启动子突变提高了该基因的转录

水平及其代谢能力，从而增强草地贪夜蛾种群对

甲维盐的抗性。另一方面，Guo 等（2025）的研

究发现，CYP6B50 基因在草地贪夜蛾的中肠、

马氏管、脂肪体和血淋巴等解毒相关组织中高表

达，并可被多种杀虫剂诱导上调，该基因的沉默

或敲除显著提高了抗性种群对氯虫苯甲酰胺、茚
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虫威、四氯虫酰胺、高效氯氟氰菊酯和溴氰菊酯

的敏感性，表明 CYP6B50 在其抗性形成中具有

重要作用，是一个潜在的防控靶标。为从源头上

治理抗性，亟需深入挖掘并功能验证参与解毒代

谢过程的关键基因，全面解析其分子调控网络，

从而为开发新型解毒酶抑制剂和制定可持续抗

性治理策略提供理论依据与技术基础。 

在农业生态调控方面，可利用草地贪夜蛾两

种生物型的寄主偏好性（Nagoshi and Meagher，

2008；Meagher et al.，2011），通过调整作物布

局、清除田边杂草寄主或种植非偏好作物作为生

态屏障，阻断其食物资源，减少桥梁寄主数量，

从而有效抑制其田间种群基数。在生物防治方

面，可筛选对特定生物型毒力更强的病原微生

物，以提升防控效率。例如，草地贪夜蛾核型多

角 体 病 毒 （ S. frugiperda multiple nuclear 

polyhedrosis virus，SfMNPV）不同的分离株，对

玉米型草地贪夜蛾的毒力存在显著差异（LC50

差异最高达 14.3 倍）；而水稻型幼虫则对不同毒

株的敏感性差异范围较窄（LC50 仅差 2.4 倍），

且对某些毒株（如 459 和 1197）的敏感性高于

玉米型（Popham et al.，2021）。此外，两种生物

型间存在一定程度的生殖隔离现象（Schöfl 

et al.，2011），这为研发基于干扰交配的防控技

术（如利用其不同生物型性信息素组分的特异性

差异）提供了潜在途径。 

5  未来研究方向与挑战 

5.1  技术开发及多组学整合 

目前，有关我国草地贪夜蛾遗传多样性的研

究，内容上多聚焦于生物型鉴定，技术上仍依赖

少数分子标记，无法全面、客观地解析其种群扩

散特征，尤其无法阐明重要遗传特征性状在种群

扩散过程中的动态变化规律。因此，为深入阐明

我国草地贪夜蛾的种群流动规律，需开展更大规

模的样本采集，并开发更高精度的分子标记技

术。此外，从全基因组水平揭示其入侵暴发规律、

潜在的入侵特性及入侵后的进化机制；借助多组

学分析等方法，深入解析该害虫入侵我国后的适

应性动态特征。 

生态环境的变化是驱动昆虫种群分化的关

键因素。目前，关于草地贪夜蛾环境适应性的研

究，主要集中在生境适应的表型观察。然而，基

于种群遗传学和种群基因组学方法，深入挖掘自

然选择作用的基因或通路，进而阐明草地贪夜蛾

对不同环境产生的适应性行为和生理响应的具

体分子机制，以及这些环境因子之间的互作是否

也会导致遗传分化，仍有待深入研究。对这些核

心问题的深入探索也是未来研究面临的重要挑

战。突破这一挑战，不仅能深化我们对新入侵物

种草地贪夜蛾演化历史和遗传多样性的认识，也

有助于理解草地贪夜蛾种群应对气候变化压力

的适应机制，从而为制定合理有效的综合防治策

略，延缓其在我国的进一步扩散提供技术支撑。 

5.2  种群遗传多样性研究在农业害虫防控领域

的应用 

草地贪夜蛾遗传多样性的研究，揭示的草地

贪夜蛾生物型分化、杂交扩张及其环境适应机

制，对实现其精准预警与可持续治理具有明确的

实践指导价值。未来防控实践可重点从以下方面

深化应用，通过实时分子鉴定与种群遗传结构解

析，实现迁飞虫源的精准追溯与发生动态的早期

预测，提升区域化防控策略的预见性和监测预警

的精准度。结合多组学技术鉴定抗性关键基因并

监测其等位基因频率变化，为开发新型解毒酶抑

制剂及设计杀虫剂轮换方案提供靶点，延缓抗药

性发展。利用不同生物型在寄主选择、交配行为

及感药性方面的差异，设计优化诱集作物布局、

性信息素干扰交配等生态调控措施，可减少防控

中对化学农药的依赖。在推动跨境跨区域的联合

治理方面，建立国际合作的草地贪夜蛾基因组数

据库与抗性基因资源库，实现数据共享和联合防

控，可为应对这一全球性害虫的威胁提供协同治

理平台。 

6  结语 

草地贪夜蛾作为一种全球性入侵害虫，其种

群遗传结构和适应性进化研究已取得显著进展。
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综合现有研究成果表明，入侵中国的草地贪夜蛾

种群主要是一种具有特殊遗传背景的玉米型生

物型，其形成可能与历史上的杂交事件有关。尽

管入侵初期遗传多样性较低，但通过不同生物型

间的杂交和自然选择作用，种群逐渐积累了适应

新环境的遗传变异，特别是在解毒代谢和环境响

应相关基因方面。未来研究需要进一步整合群体

遗传学、基因组学和功能基因组学方法，深入解

析草地贪夜蛾快速适应的分子机制，同时加强抗

药性监测与治理技术研发。此外，建立国际合作

的草地贪夜蛾基因组数据库和抗性基因资源库，

实现数据共享和联合防控，对应对这一全球性农

业害虫威胁具有重要意义。这些研究成果不仅对

草地贪夜蛾的科学防控具有重要指导价值，也为

理解其他入侵生物的快速适应机制提供了理论

框架和研究范式。 
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