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摘要: 【目的】弄清扶桑绵粉蚧在惠州地区的发生危害和入侵来源ꎮ 【方法】对惠州地区扶桑绵粉蚧发生

危害进行系统调查ꎬ并对采集的样品开展形态学鉴定、ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增ꎬ利用生物信息学软件分析

其序列同源性、遗传结构及系统进化关系ꎮ 【结果】惠州地区扶桑绵粉蚧危害的寄主植物有 １５ 科 ４３ 种ꎬ
危害具有重要经济价值的马铃薯和蔬菜等农作物ꎮ 测出的线粒体 ＣＯⅠ基因序列有 ４ 个单倍型ꎬ在 Ｇｅｎ￣
Ｂａｎｋ 数据库中比对ꎬ序列相似度达到 １００％ꎬ种群间遗传距离为 ０~０.０２９ꎬ其中ꎬ惠州种群与美国种群遗传

距离较大ꎬ与其他种群遗传距离较小ꎮ 构建的系统发育树显示ꎬ扶桑绵粉蚧惠州种群与巴基斯坦种群聚

在一支ꎮ 【结论】推测惠州地区发生的扶桑绵粉蚧可能来源于巴基斯坦ꎬ该结论为惠州马铃薯和蔬菜产区监测该虫的发生

和精准防治提供科学依据ꎮ
关键词: 扶桑绵粉蚧ꎻ 危害ꎻ 入侵来源ꎻ 系统发育分析
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植物的幼嫩部位ꎬ包括叶片、花芽和叶柄等ꎮ 受害

寄主长势衰弱ꎬ生长缓慢或停止ꎬ茎叶扭曲变形ꎻ分
泌的蜜露诱发煤烟病导致叶片脱落(吴福中ꎬ２０１５ꎻ
吴福中等ꎬ２０１４)ꎮ 扶桑绵粉蚧广泛分布于北美洲、
南美洲、非洲、澳洲、亚洲等诸多国家和地区ꎬ最早

在美国新墨西哥州发现ꎬ随后渐渐向外扩散传播ꎬ
１９９１ 年在美国危害棉花 Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｓｐｐꎬ１９９２ 年传

播到中美洲的厄瓜多尔和加勒比地区ꎬ后逐渐向世

界各地扩散危害(Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ ２００８ 年 ６ 月ꎬ
在我国广州发现ꎬ后传播到海南、广西、云南、福建、
江西、浙江、安徽、江苏、新疆等地ꎬ对农作物造成较

严重的危害(关鑫等ꎬ２０１１ꎻ 马骏等ꎬ２００９ꎻ 王福祥

等ꎬ２０１１ꎻ 张润志和王福祥ꎬ２０１０)ꎮ
惠州地处低纬度ꎬ北回归线横贯全市ꎬ属亚热

带季风性湿润气候区ꎬ雨量充沛、阳光充足、气候温

和ꎬ寄主植物丰富ꎬ是广东省的农业大市和粮食主

产区之一ꎬ耕地总资源 １４ 万 ｈｍ２ꎬ常用耕地面积

１１.５万 ｈｍ２(朱磊等ꎬ２０１７)ꎮ 惠州独特的气候适宜

冬种马铃薯 Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌ.等农作物生长ꎬ是
全国最大的冬种马铃薯生产基地ꎮ 蔬菜是惠州常

年种植的经济作物ꎬ复种指数高ꎬ经济价值可观ꎮ
扶桑绵粉蚧一旦在惠州传播扩散ꎬ将对惠州马铃薯

和蔬菜产业构成严重威胁ꎬ严重影响当地农民的经

济收入ꎮ 因此ꎬ调查扶桑绵粉蚧在惠州地区的发生

危害ꎬ开展入侵来源研究和系统发育分析ꎬ能为农

林部门的精准防治提供科学依据ꎮ

１　 材料和方法
１.１　 现场调查和形态鉴定

２０１７—２０２０ 年ꎬ在惠州三县四区(博罗县、惠东

县、龙门县、惠城区、惠阳区、大亚湾区、仲恺区)的
公园、农场、果园及荒地等生境ꎬ每个生境选取 １０
个点进行系统调查ꎬ包括木本植物、小灌木、草本植

物、花卉等园林植物及果树ꎬ在寄主的幼嫩部位(嫩
梢、叶腋、花蕾)、叶片的正反面、茎干、根(须)、果实

的表皮、叶与枝干的交界处、叶柄等部位查找是否

有扶桑绵粉蚧寄生ꎮ 用相机拍摄蚧虫的形态、寄主

和危害状ꎬ记录形态特征、寄主种类、寄生部位、发
生危害程度和周围的生态环境等ꎬ再将蚧虫装到

９５％酒精的离心管中带回鉴定ꎮ 制作玻片标本ꎬ在
蔡司体视显微镜(ＺＥＩＳＳ ＳｔｅＲＥＯ Ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ.Ｖ２０)下

观察蚧虫玻片标本的形态特征(吴福中等ꎬ２０２０ꎻ
Ｗｉｌｌｉａｍｓꎬ２００４)ꎮ

１.２　 基因组 ＤＮＡ 提取

参照 Ｐｒｏｍｅｇａ 试剂盒提取动物组织 ＤＮＡ 步骤

进行提取供试样品 ＤＮＡꎬ－２０ ℃保存备用ꎮ
１.３　 ＰＣＲ 扩增

ＰＣＲ 扩增引物序列参照 Ｓｉｍｏｎ ｅｔ ａｌ. (１９９４)所
用引物ꎬ扩增的目的片断为 ＣＯⅠ基因序列中的 ８００
ｂｐ 片断ꎮ 引物序列为 ＣｌＪ￣２１９５ (５′￣ＴＴＧＡＴＴＹＴＴＴ￣
ＧＧＴＣＡＴＣＣＡＧＡＡＧＴ￣３′)ꎬＴＬ２Ｎ￣３０１４ (５′￣ＴＣＣＡＡＴ￣
ＧＣＡＣＴＡＡＴＣＴＧＣＣＡＴＡＴＴＡ￣３′)ꎬＰＣＲ 反应总体积

为 ３０ μＬꎬ其中 １０×ｂｕｆｆｅｒ ３ μＬꎬ ｄＮＴＰ ２.４ μＬꎬ引物

(浓度为 ２０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１)各０.５ μＬꎬ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶

０.１ μＬꎬｄｄＨ２０ ２１.７ μＬꎬＤＮＡ 模板各１.８ μＬꎮ 扩增

程序为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎬ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５７ ℃退

火 ３０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 １ ｍｉｎꎬ３５ 个循环ꎬ７２ ℃ 延伸 ５
ｍｉｎꎮ 用 １.２％的琼脂糖凝胶电泳进行检测ꎬ检测

时ꎬ每个样品取 ３ μＬꎬ使用分子量为 ２０００ 的 ＤＮＡ
Ｍａｒｋｅｒꎬ 电泳缓冲液采用 １×ＴＡＥꎬ１２０ Ｖ 电压电泳

１０ ｍｉｎ 左右ꎬ在凝胶成像系统上观察成相ꎮ 标准

Ｍａｒｋｅｒ (ＤＬ２０００)作为参照进行比较ꎬ收集 ３０ μＬ
的 ＰＣＲ 产物由上海立菲生物技术有限公司进行双

向测序ꎮ
１.４　 数据分析和进化树构建

测得的序列用 ＢＩＯ￣ｅｄｉｔ 软件核查、编辑、拼接ꎬ
并在 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库( ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ.
ｇｏｖ / )中 ＢＬＡＳＴꎬ进行同源性分析ꎬ查找目标序列ꎮ
从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中下载扶桑绵粉蚧美国加利福

利亚州、亚利桑那州、巴基斯坦、印度和越南种群的

序 列ꎬ 登 陆 号 分 别 为 ＫＰ７４５３０３、 ＪＮ１１２８０２、
ＥＵ２６７２０８、 ＥＵ２６７２０９、 ＥＵ２６７２１０ꎬ ＫＰ７４５３０６、
ＫＰ７４５３０７、 ＡＢ４９９６９６９ꎬ ＫＣ９８５４３０、 ＫＦ３５９４７７ 和

ＫＦ８７８０４９ꎮ 用 Ｍｅｇａ ５.０ 软件ꎬ选取 Ｋｉｍｕｒａ￣２￣ｐａｒａ￣
ｍｅｔｅｒ 模型计算遗传距离ꎬ采用邻接法 ( ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣
ｊｏｉｎｉｎｇꎬ ＮＪ) 构建扶桑绵粉蚧的系统发育树ꎮ 用

ＤｎａＳＰ 软件分析扶桑绵粉蚧种群的单倍型、遗传结

构和基因流等ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 扶桑绵粉蚧寄主植物危害程度分析

调查扶桑绵粉蚧在惠州三县四区发生情况ꎬ危
害的寄主植物有 １５ 科 ４３ 种植物ꎬ分布在锦葵科、
茄科、菊科、葫芦科、旋花科、唇形科、梧桐科、紫茉

莉科、马齿苋科、茜草科、苏铁科、豆科、大戟科、马
钱科和芸香科ꎮ 通过调查ꎬ表明各种生境均有扶桑

􀅰５３􀅰　 第 １ 期 吴福中等: 惠州地区扶桑绵粉蚧寄主危害情况及入侵来源

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



绵粉蚧发生危害ꎮ 从发生危害程度看ꎬ造成严重危

害的寄主有 ７ 种ꎬ为扶桑 Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｒｏｓａｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｌ.、驳
骨丹 Ｂｕｄｄｌｅｊａ ａｓｉａｔｉｃａ Ｌｏｕｒ.、黄秋葵 Ａｂｅｌｍｏｓｃｈｕｓ ｅｓ￣
ｃｕｌｅｎｔｕｓ Ｌｉｎｎ. Ｍｏｅｎｃｈ、马铃薯 Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌ.、
西红柿 Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ Ｌ.、龙葵 Ｓｏｌａｎｕｍ ｎｉｇ￣
ｒｕｍ Ｌ.和红薯 Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ (Ｌ.) Ｌａｍ.ꎬ中等危害

的有木槿 Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｓｙｒｉａｃｕｓ Ｌ.、玫瑰茄 Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｓａｂ￣
ｄａｒｉｆｆａ Ｌ.、辣椒 Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ.、薇甘菊Ｍｉｋａｎｉａ
ｍｉｃｒａｎｔｈａ Ｋｕｎｔｈ 等 １９ 种寄主ꎬ轻度危害的有飞机

草 Ｃｈｒｏｍｏｌａｅｎａ ｏｄｏｒａｔａ (Ｌ.) Ｒ. Ｍ. Ｋｉｎｇ ＆ Ｈ. Ｒｏｂ.、
小蓬草 Ｅｒｉｇｅｒｏｎ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ Ｌ.、一点红 Ｅｍｉｌｉａ ｓｏｎｃｈｉ￣
ｆｏｌｉａ ( Ｌ.) ＤＣ、苦麦菜 Ｉｘｅｒｉｓ ｐｏｌｙｃｅｐｈａｌａ Ｃａｓｓ. ｅｘ
ＤＣ.、孔雀草 Ｔａｇｅｔｅｓ ｐａｔｕｌａ Ｌ.等 １７ 种寄主植物(表
１)ꎻ从寄主植物的种类来看ꎬ杂草 ２３ 种ꎬ蔬菜作物

１０ 种ꎬ园林植物 ６ 种ꎬ粮食作物 ２ 种ꎬ而中药材和果

树各 １ 种ꎻ从扶桑绵粉蚧发生的生境来看ꎬ荒地、农
场、公园和果园生境中发生危害的寄主植物种类分

别有 １８、１４、１０ 和 １ 种ꎻ从寄主的生活型来看ꎬ危害

的寄主植物多是草本植物(３０ 种)ꎬ而藤本、灌木及

乔木等较少(１３ 种)ꎻ从寄主的经济价值来看ꎬ危害

的寄主植物中ꎬ粮食作物、蔬菜作物、中药材和果树

经济价值较高ꎬ园林植物次之ꎬ而杂草最低ꎮ 从扶

桑绵粉蚧危害寄主植物部位来看ꎬ主要在寄主植物

的枝头、花苞的幼嫩部位、叶片的背部危害ꎬ而寄主

的幼嫩部位被扶桑绵粉蚧分泌的白色蜡质覆盖ꎬ吸
食汁液导致寄主的叶片脱落、整株枯死ꎮ 扶桑绵粉

蚧发生危害时ꎬ虫口密度大ꎬ种群增长迅速ꎮ

表 １　 惠州地区扶桑绵粉蚧寄主种类及危害度
Ｔａｂｌｅ １　 Ｈｏｓｔｓ ａｎｄ ｄａｍａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ Ｐ. ｓｏｌｅｎｏｐｓｉｓ ｉｎ Ｈｕｉｚｈｏｕ

科
Ｆａｍｉｌｙ

寄主种类
Ｈｏｓｔｓ

生活型
Ｌｉｆｅ ｆｏｒｍ

危害度
Ｄａｍａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ

生境
Ｈａｂｉｔａｔ

锦葵科 Ｍａｌｖａｃｅａｅ 扶桑 Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ 灌木 Ｂｕｓｈ ＋＋＋ 公园 Ｐａｒｋ
黄秋葵 Ａｂｅｌｍｏｓｃｈｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋＋ 农场 Ｆａｒｍ
木槿 Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｓｙｒｉａｃｕｓ 灌木 Ｂｕｓｈ ＋＋ 公园 Ｐａｒｋ
马松子 Ｍｅｌｏｃｈｉａ ｃｏｒｃｈｏｒｉ ｆｏｌｉａ 小灌木 Ｓｕｂｓｈｒｕｂｂｙ ｈｅｒｂ ＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
玫瑰茄 Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｓａｂｄａｒｉｆｆａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ

茄科 Ｓｏｌａｎａｃｅａｅ 西红柿 Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎ ｅｓｃｕｌｉｎｔｕｍ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋＋ 农场 Ｆａｒｍ
马铃薯 Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋＋ 农场 Ｆａｒｍ
刺茄 Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｏｕｖｕｍ 灌木 Ｂｕｓｈ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
辣椒 Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 农场 Ｆａｒｍ
茄子 Ｓｏｌａｎｕｍ ｍｅｌｏｎｇｅｎａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 农场 Ｆａｒｍ
龙葵 Ｓｏｌａｎｕｍ ｎｉｇｒｕｍ. 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
曼陀罗 Ｄａｔｕｒａ ｓｔｒａｍｏｎｉｕｍ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ

菊科 Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ 艾蒿 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｒｇｙｉ 多年生草本 Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 农场 Ｆａｒｍ
苍耳 Ｘａｎｔｈｉｕｍ ｓｉｂｉｒｉｃｕｍ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
薇甘菊 Ｍｉｋａｎｉａ ｍｉｃｒａｎｔｈａ 多年生草本 Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
飞机草 Ｃｈｒｏｍｏｌａｅｎａ ｏｄｏｒａｔａ 多年生草本 Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｈｅｒｂ ＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
小蓬草 Ｅｒｉｇｅｒｏｎ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
一点红 Ｅｍｉｌｉａ ｓｏｎｃｈｉｆｏｌｉａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
金腰箭 Ｓｙｎｅｄｒｅｌｌａ ｎｏｄｉｆｌｏｒａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
孔雀草 Ｔａｇｅｔｅｓ ｐａｔｕｌａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
苦荬菜 Ｉｘｅｒｉｓ ｐｏｌｙｃｅｐｈａｌａ 多年生草本 Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｈｅｒｂ ＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
豚草 Ａｍｂｒｏｓｉａ ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
蟛蜞菊 Ｗｅｄｅｌｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 多年生草本 Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 公园 Ｐａｒｋ
钻叶紫菀 Ａｓｔｅｒ ｓｕｂｕｌａｔｕｓ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
银胶菊 Ｐａｒｔｈｅｎｉｕｍ ｈｙｓｔｅｒｏｐｈｏｒｕｓ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ

葫芦科 Ｃｕｃｕｒｂｉｔａｃｅａｅ 南瓜 Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 农场 Ｆａｒｍ
冬瓜 Ｂｅｎｉｎｃａｓａ ｈｉｓｐｉｄａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋ 农场 Ｆａｒｍ
苦瓜 Ｍｏｍｏｒｄｉｃａ ｃｈａｒａｎｔｉａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋ 农场 Ｆａｒｍ
丝瓜 Ｌｕｆｆａ ａｅｇｙｐｔｉａｃａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋ 农场 Ｆａｒｍ

旋花科 Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ 空心菜 ｉｐｏｍｏｅａ ａｑｕａｔｉｃａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 农场 Ｆａｒｍ
红薯 Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ 草质藤本 Ｇｒａｓｓ ｖｉｎｅ ＋＋＋ 农场 Ｆａｒｍ
牵牛 Ｐｈａｒｂｉｔｉａ ｎｉｌ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 公园 Ｐａｒｋ
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　 　 续表 １　

科
Ｆａｍｉｌｙ

寄主种类
Ｈｏｓｔｓ

生活型
Ｌｉｆｅ ｆｏｒｍ

危害度
Ｄａｍａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ

生境
Ｈａｂｉｔａｔ

紫茉莉科 Ｎｙｃｔａｇｉｎａｃｅａｅ 三角梅 Ｂｏｕｇａｉｎｖｉｌｌｅａ ｓｐｅｃｔａｂｉｌｉｓ 灌木 Ｂｕｓｈ ＋ 公园 Ｐａｒｋ

紫茉莉 Ｍｉｒａｂｂｉｌｉｓ ｊａｌａｐａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋ 公园 Ｐａｒｋ
唇形科 Ｌａｂｉａｔｉｄａｅ 一串红 Ｓａｌｖｉａ ｓｐｌｅｎｄｅｎｓ 多年生草本 Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｈｅｒｂ ＋ 公园 Ｐａｒｋ

梧桐科 Ｓｔｅｒｃｕｌｉａｃｅａｅ 梧桐 Ｆｉｒｍｉａｎａ ｐｌａｔａｎｉｆｏｌｉａ 乔木 Ａｒｂｏｒ ＋ 公园 Ｐａｒｋ
马齿苋科 Ｐｏｒｔｕｌａｃａｃｅａｅ 马齿苋 Ｐｏｒｔｕｌａｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋ 农场 Ｆａｒｍ

茜草科 Ｒｕｂｉａｃｅａｅ 驳骨草 Ｐｓｙｃｈｏｔｒｉａ ｐｒａｉｎｉｉ 灌木 Ｂｕｓｈ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ
苏铁科 Ｃｙｃａｄａｃｅａｅ 铁树 Ｃｙｃａｓ ｒｅｖｏｌｕｔａ 乔木 Ａｒｂｏｒ ＋ 公园 Ｐａｒｋ

马钱科 ｏｇａｎｉａｃｅａｅ 驳骨丹 Ｂｕｄｄｌｅｊａ ａｓｉａｔｉｃａ 灌木 Ｂｕｓｈ ＋＋＋ 公园 Ｐａｒｋ
豆科 Ｌｅｇｕｍｉｎｏｓａｅ 扁豆 Ｌａｂｌａｂ ｐｕｒｐｕｒｅｕｓ 一年 生 草 质 藤 本 Ａｎｎｕａｌ

ｇｒａｓｓ ｖｉｎｅ
＋＋ 农场 Ｆａｒｍ

大戟科 Ｅｕｐｈｏｒｂｉａｃｅａｅ 通奶草 Ｅｕｐｈｏｒｂｉａ ｈｙｐｅｒｉｃｉｆｏｌｉａ 一年生草本 Ａｎｎｕａｌ ｈｅｒｂ ＋＋ 荒地 Ｗａｓｔｅｌａｎｄ

芸香科 Ｒｕｔａｃｅａｅ 柑橘 Ｃｉｔｒｕｓ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ 灌木 Ｂｕｓｈ ＋ 果园 Ｏｒｃｈａｒｄ

　 　 调查寄主植物每株虫量 １０ 头以下(含 １０ 头)为轻度危害ꎬ以“＋”表示ꎬ每株虫量 １０~３０ 头(含 ３０ 头)为中等程度危害ꎬ以“ ＋＋”表示ꎬ
每株虫量大于 ３０ 头为严重危害ꎬ以“＋＋＋”表示ꎮ

Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｅｍａｌｅ ａｄｕｌｔｓ ｏｆ ｍｅａｌｙｂｕｇｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ ｗａｓ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ １０ (ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ １０)ꎬｂｅｔｗｅｅｎ １０ ｔｏ ３０ (ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ３０) ａｎｄ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ
３０ꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ａｓ ｍｉｌｄ ｈａｒｍꎬｍｏｄｅｒａｔｅ ｈａｒｍꎬ ｓｅｒｉｏｕｓ ｈａｒｍꎬ ａｎｄ ｍａｒｋｅｄ ａｓ " ＋" ꎬ" ＋＋" ａｎｄ " ＋＋＋" ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

２.２　 鉴定结果和遗传距离分析

通过制作玻片标本ꎬ在蔡司体视显微镜下观

察:触角 ９ 节ꎬ足粗壮发达ꎬ后足胫节后面和腿节端

部有透明孔ꎬ腹脐 １ 个ꎬ刺孔群 １８ 对ꎬ有 ２ 根锥刺

和 １ 群三格腺ꎬ多格腺仅分布在腹面等ꎬ符合扶桑

绵粉蚧的显微特征ꎮ
标本提取基因组 ＤＮＡꎬ经紫外分光光度计检

测ꎬ所有 ＤＮＡ 样品的 Ｄ２６０ / ２８０值在 １.８０ ~ ２.００ꎬ可以

进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 扩出长度为 ８００ ｂｐ 左右的 ＣＯⅠ
基因序列ꎬ经比对剪辑ꎬ最终得到长度 ７４８ ｂｐ 的序

列ꎮ 测出的序列与 ＮＣＢＩ 和 ＢＯＬＤ 数据库进行比

对ꎬ结果和扶桑绵粉蚧 Ｐ. ｓｏｌｅｎｏｐｓｉｓ 的相似度达到

１００％ꎬ说明该物种为扶桑绵粉蚧ꎮ 基于 Ｋ２Ｐ 双参

模型计算扶桑绵粉蚧不同地理种群的遗传距离为

０~０.０２９ (表 ２)ꎬ不同地理种群扶桑绵粉蚧的遗传

距离无显著差异ꎬ中国福建、云南、广西、海南和惠

州种群与印度、巴基斯坦扶桑绵粉蚧的种群遗传距

离差异不显著ꎬ而与美国亚利桑那州、加利福利亚

扶桑绵粉蚧种群的遗传距离较大ꎮ

表 ２　 扶桑绵粉蚧种群间的遗传距离
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｖａｒｉｏｕｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｐ. ｓｏｌｅｎｏｐｓｉｓ

编号
Ｎｏ.

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ. ＫＰ７４５３０３ ＫＪ１８７５６７ ＫＪ１８７５８９ ＫＪ１８７５７８ ＫＰ７４５３０７ ＫＦ８７８０６５ ＫＪ１８７５８３ ＥＵ２６７２１０ ＫＦ３５９４７７ ＫＦ８７８０４９

１ ＫＰ７４５３０３￣Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ －
２ ＫＪ１８７５６７￣Ｆｕｊｉａｎ ０.０１０ －
３ ＫＪ１８７５８９￣Ｙｕｎｎａｎ ０.００８ ０.００１ －
４ ＫＪ１８７５７８￣Ｇｕａｎｇｘｉ ０.０１０ ０.０００ ０.００１ －
５ ＫＰ７４５３０７￣Ｐａｋｉｓｔａｎ ０.０１０ ０.０００ ０.００１ ０.０００ －
６ ＫＦ８７８０６５￣Ｈｕｉｚｈｏｕ ０.０１０ ０.０００ ０.００１ ０.０００ ０.０００ －
７ ＫＪ１８７５８３￣Ｈａｉｎａｎ ０.０１０ ０.０００ ０.００１ ０.０００ ０.０００ ０.０００ －
８ ＥＵ２６７２１０￣Ａｒｉｚｏｎａ ０.０２５ ０.０２９ ０.０２８ ０.０２９ ０.０２９ ０.０２９ ０.０２９ －
９ ＫＦ３５９４７７￣Ｉｎｄｉａ ０.００８ ０.００１ ０.０００ ０.００１ ０.００１ ０.００１ ０.００１ ０.０２８ －

１０ ＫＦ８７８０４９￣Ｖｉｅｔｎａｍ ０.００８ ０.００１ ０.０００ ０.００１ ０.００１ ０.００１ ０.００１ ０.０２８ ０.０００ －

２.３　 扶桑绵粉蚧遗传多样性分析

１６ 条扶桑绵粉蚧的 ＣＯＩ 基因序列中ꎬ共有 ４ 个

单倍型ꎬ其中东南亚种群与中国种群共享 ２ 个单倍

型ꎮ 扶桑绵粉蚧种群的多态性位点 Ｓ 为 １ ~ ２３ꎬ单

倍型多样性指数 Ｈｄ为 ０.４００００ ~ ０.７５８３３ꎬ核苷酸多

样性 Ｐ ｉ为 ０.０００５４ ~ ０.０１４６９ꎬ核苷酸平均差异数 ｋ
为 ０.４００００ ~ １０.８００００ꎮ Ｔａｉｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值为 ０.６２６８６ꎬ
统计分析表明扶桑绵粉蚧种内差异不显著(表 ３)ꎮ
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表 ３　 扶桑绵粉蚧 ＣＯⅠ基因单倍型及核苷酸多样性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ ＣＯⅠ ｇｅｎｅ ｏｆ Ｐ. ｓｏｌｅｎｏｐｓｉｓ

种群代码
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｃｏｄｅ

多态性位点(Ｓ)
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｓｉｔｅｓ

单倍型(Ｎ)
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

单倍型多样性(Ｈｄ)
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸多样性(Ｐｉ)
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸平均差异数(ｋ)
Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

中性检验
Ｔａｉｊｉｍａ′ｓ

ｔｅｓｔ

ＵＳＡ １８ ２ ０.６００００ ０.０１４６９ １０.８００００ /
Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓｉａ １ ２ ０.５３３３３ ０.０００７３ ０.５３３３３ /
Ｃｈｉｎａ １ ２ ０.４００００ ０.０００５４ ０.４００００ /
Ｔｏｔａｌ ２３ ４ ０.７５８３３ ０.０１０８８ ８.０００００ ０.６２６８６∗

　 　 ∗:差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
∗: Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.

２.４　 扶桑绵粉蚧遗传结构和基因流

基因序列分析表明ꎬ扶桑绵粉蚧亚洲不同地理

种群的个体未发生明显的遗传变异ꎬ仅有 ２３ 个变

异位点ꎬ且美国亚利桑那州种群发生变异的位点较

多ꎮ 总群体的固定系数 Ｆｓｔ是分析不同群体间的分

化程度ꎬ基因流揭示群体间基因交流的水平及影响

遗传分化的现象ꎮ 扶桑绵粉蚧的总群体的固定系

数 Ｆｓｔ 为 ０. ６１５７２ꎬ各种群间的平均基因流 Ｎｍ 为

０.３１ꎬ说明种群间遗传分化不明显ꎮ

２.５　 扶桑绵粉蚧系统发育树分析

以新菠萝灰粉蚧为外群ꎬ邻接法构建扶桑绵粉

蚧的系统发育树(图 １)ꎬ系统发育树分成 ２ 支:一
支包含美国亚利桑那和加利福利亚种群ꎻ另一支包

含印度种群、巴基斯坦、越南种群及中国广西、福
建、云南、海南和惠州种群ꎮ 其中ꎬ中国海南、福建、
广西和惠州种群与巴基斯坦种群聚在一起ꎬ表明入

侵惠州的扶桑绵粉蚧可能来源于巴基斯坦ꎮ

图 １　 扶桑绵粉蚧的 ＮＪ 系统发育树
Ｆｉｇ.１　 ＮＪ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｐ. ｓｏｌｅｎｏｐｓｉｓ

３　 讨论
３.１　 扶桑绵粉蚧寄主危害程度分析

扶桑绵粉蚧在惠州三县四区发生危害的生境

有荒地、农场、公园和果园ꎬ其中荒地生境中危害的

寄主植物有 １８ 种ꎬ多于其他生境ꎮ 荒地生境无人

管理ꎬ扶桑绵粉蚧可以随雨水、农事活动等途径传

播扩散ꎬ而农场、公园和果园等生境有人员管理ꎬ定
期施药防治ꎬ所以危害的寄主植物较少ꎮ 危害的寄

主植物多以草本植物为主ꎬ可能是因为草本植物生

长周期短、适应能力强、生长速度快ꎬ为扶桑绵粉蚧

种群繁衍提供充足的食料ꎮ
扶桑绵粉蚧寄主范围广ꎬ世界其他国家有 ５３
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科 １５４ 种ꎬ我国有 ４０ 科 ９９ 种(李月红等ꎬ２０１１ꎻ 张

润志和王福祥ꎬ２０１０ꎻ 周湾等ꎬ２０１２ꎻ Ａｒｉｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９)ꎬ而惠州地区涉及 １５ 科 ４３ 种植物ꎮ 该虫不

仅危害农作物马铃薯、西红柿、茄子、瓜类等ꎬ而且

还危害园林植物和果树等ꎬ这可能与惠州的气候环

境和寄主植物资源丰富有关ꎮ 因此ꎬ在扶桑绵粉蚧

的防控中ꎬ要重点加强对惠州马铃薯和蔬菜产区的

防控ꎬ加强植物检疫和监测调查ꎮ
３.２　 扶桑绵粉蚧的鉴定、入侵及遗传变异

扶桑绵粉蚧 ＣＯＩ 基因序列与 ＮＣＢＩ 和 ＢＯＬＤ 数

据库比对ꎬ相似度达到 １００％ꎬ说明线粒体 ＣＯＩ 基因

可以开展扶桑绵粉蚧的分子鉴定ꎮ 该虫的美国亚

利桑那和加利福利亚种群、印度种群、巴基斯坦、越
南种群以及中国广西、福建、云南、海南和惠州种

群ꎬ共有 ４ 个单倍型ꎬ其中东南亚种群与中国种群

共享 ２ 个单倍型ꎮ 扶桑绵粉蚧的 Ｔａｉｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值为

０.６２６８６ꎬＴａｉｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值为正值时说明进化方式为平

衡选择ꎬ且有一些单倍型分化ꎻＴａｉｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值为负

值时为负向选择或群体扩张ꎻ而 Ｔａｉｊｉｍａ′ｓ Ｄ 值接近

０ 时ꎬ表明群体处于稳定状态ꎮ
惠州种群与印度种群、巴基斯坦、越南种群以

及中国广西、福建、云南、海南种群遗传距离较小ꎬ
与美国亚利桑那和加利福利亚种群遗传距离较大ꎮ
构建的系统发育树揭示了扶桑绵粉蚧的亲缘关系ꎬ
美国亚利桑那和加利福利亚种群与印度种群、巴基

斯坦、越南种群以及中国广西、福建、云南、海南和

惠州种群存在一定的遗传距离ꎬ分支较远ꎬ而印度

种群、巴基斯坦、越南种群以及中国广西、福建、云
南、海南和惠州种群亲缘关系较近ꎬ遗传距离小ꎬ表
明这些种群尚未发生遗传变异ꎮ 而惠州、海南、福
建、广西种群与巴基斯坦种群单独聚在一支ꎬ说明

入侵惠州地区的扶桑绵粉蚧可能来源于巴基斯坦ꎮ
而入侵中国的扶桑绵粉蚧种群尚未发生明显的遗

传变异ꎬ说明扶桑绵粉蚧入侵中国的时间较短ꎬ还
未产生变异ꎮ
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