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入侵云南草地贪夜蛾的分子鉴定

张　磊１＃，　靳明辉１＃，　张丹丹２，　姜玉英３，　刘　杰３，　吴孔明２，　萧玉涛１

（１．中国农业科学院深圳农业基因组研究所，深圳　５１８１２０；２．中国农业科学院植物保护研究所，

植物病虫害生物学国家重点实验室，北京　１００１９３；３．全国农业技术推广服务中心，北京　１００１２５）

摘要　草地贪夜蛾犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪犳狉狌犵犻狆犲狉犱犪（Ｊ．Ｅ．Ｓｍｉｔｈ）是一种原产于美洲热带和亚热带地区的重要农业入侵害

虫，目前已从缅甸进入我国云南西南部地区，且呈现蔓延之势。对入侵物种快速准确鉴定是早期预警和监测预防的

关键。本研究采用分子标记手段，对采自云南５个县（市）的８３份样品进行鉴定，通过ＰＣＲ扩增细胞色素Ｃ氧化酶

第Ⅰ亚基（犆犗Ⅰ）和磷酸甘油醛异构酶（犜狆犻）两个基因片段并进行序列测定分析。结果表明，基于犆犗Ⅰ基因片段

的序列比对能够对草地贪夜蛾进行准确的物种鉴定，并且能够对其近源种甜菜夜蛾等进行鉴定。基于犜狆犻基因序

列的特异单倍型位点比较分析，确认入侵我国的草地贪夜蛾均为“玉米型”。该研究为草地贪夜蛾的快速识别提供

了方法支持，同时为进一步的虫源地解析和遗传溯源积累了宝贵的前期数据。

关键词　草地贪夜蛾；　ＤＮＡ条码；　单倍型；　亚群
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　　草地贪夜蛾犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪犳狉狌犵犻狆犲狉犱犪，也称秋黏

虫，具有杂食性、迁飞性、暴发性的特点［１２］。该虫广

泛分布于美洲大陆［３］，虽然在热带和亚热带地区以

外区域不能越冬存活，由于其远距离迁飞能力，在温

度适中的夏季和秋季，其危害范围能够向北延伸至

加拿大［４］。随着全球经济一体化的发展，国际交流

和进出口贸易成为生物入侵的一个主要通道［５６］。

草地贪夜蛾于２０１６年在非洲首次被发现
［７］，两年时

间内迅速扩散至撒哈拉以南几乎４４个国家，造成严

重的玉米减产［８］。２０１８年５月草地贪夜蛾首次确
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２０１９

认侵入印度［９］，２０１８年底已经在缅甸形成虫源基

地，并通过中缅边境零星进入我国云南境内［２］，严重

威胁我国的粮食作物安全生产。

准确迅速地进行物种识别，是外来入侵生物综合

防控的关键技术。夜蛾科灰翅夜蛾属犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪包

含有多种重要农业害虫，包括常见的甜菜夜蛾犛．犲狓

犻犵狌犪和斜纹夜蛾犛．犾犻狋狌狉犪等，均具有杂食性、分布广

泛等特点，由于形态特征相近，仅从外形难以区分，给

传统的形态学鉴定带来一定的挑战，且传统的形态学

鉴定方法受到虫态、亚群、单倍型等影响［１０１１］，很容易

与其他近缘物种混淆，急需开发分子手段，补充形态

学鉴定的局限性，达到快速准确鉴定的目的。

当前针对草地贪夜蛾分子鉴定的主要标记有扩

增片段长度多态性（ａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙ

ｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，ＡＦＬＰ）
［１２］、线粒体细胞色素Ｃ氧化酶亚

基Ⅰ基因（ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｃｏｘｉｄａｓｅｓｕｂｕｎｉｔⅠ，犆犗Ⅰ）
［１３１６］以

及位于Ｚ染色体上的磷酸甘油醛异构酶基因（ｔｒｉ

ｏｓｅｐｈｏｓｐｈａｔｅｉｓｏｍｅｒａｓｅ，犜狆犻）
［１７２０］。其中基于线

粒体犆犗Ⅰ基因的序列分析是目前最常用也是最有效

的分子条码，基于个别ＳＮＰ位点的比对还能够达到

鉴别草地贪夜蛾不同亚型的目的［２１］。研究显示草地

贪夜蛾雌性“水稻型”和雄性“玉米型”存在一定比例

的杂交［２２］，由于线粒体母系遗传的特征，因此往往容

易造成分子鉴定结果的不一致［２３２５］。除犆犗Ⅰ基因外，

位于Ｚ染色体的犜狆犻基因也是草地贪夜蛾鉴定的标

记基因，该标记由于位于核基因组，与寄主植物相关

性更强，且在不同亚型鉴定上显示出比线粒体标记更

加准确的特性［２３，２６２７］。将两种标记鉴定方法有机结

合，互为补充，互相验证，可保证鉴定结果更加可靠。

本研究利用犆犗Ⅰ和犜狆犻两个基因片段对入侵

我国的草地贪夜蛾进行分子鉴定，探究该物种的快

速识别技术，对于进一步明确其虫源信息及其发生

特征和暴发规律，以及指导草地贪夜蛾的监测预警

和早期控制具有重大意义。

１　材料与方法

１．１　试验材料

本次研究的样品一共有８３份，采集地点包括云

南省德宏州的瑞丽市、芒市、陇川县、盈江县和普洱市

江城县等５个县（市），寄主均为苗期至抽雄初期的冬

玉米，每个地点样品数２份至３５份不等，所有样品均

为幼虫。样品采集后放入泡沫箱，活体常温运送至实

验室，采用新鲜玉米叶片喂养，具体样品信息见表１。

表１　试验样品信息

犜犪犫犾犲１　犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳狊犪犿狆犾犲狊狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

序号

Ｎｕｍｂｅｒ

虫态

Ｓｔａｇｅｓ

采集地点

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｉｔｅｓ

采集时间

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｔｉｍｅ

样品数量／份

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｓａｍｐｌｅｓ

１ 幼虫 德宏州瑞丽市 ２０１９年１月２４日 ３５

２ 幼虫 德宏州盈江县 ２０１９年１月２３日 １９

３ 幼虫 普洱市江城县 ２０１９年１月２４日 ２５

４ 幼虫 德宏州芒市 ２０１９年１月２３日 ２

５ 幼虫 德宏州陇川县 ２０１９年１月２３日 ２

１．２　犇犖犃提取及犘犆犚扩增

样品ＤＮＡ提取采用ＭｕｉｔｉｓｏｕｒｃｅＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡ

ＭｉｎｉｐｒｅｐＫｉｔ试剂盒，单头虫体用液氮研磨后，按照

说明书进行标准操作，纯化的ＤＮＡ经过１％琼脂糖

电泳检测，使用ＮａｎｏＤｒｏｐＮＤ２０００仪器测定浓度，

用作ＰＣＲ扩增模板。

分别对犆犗Ⅰ基因和犜狆犻基因片段进行ＰＣＲ扩

增，引物序列见表２
［２６］，采用全式金２×Ｅａｓｙ犜犪狇酶

进行ＰＣＲ扩增，ＰＣＲ反应体系如下（５０μＬ）：ＤＮＡ

模板５μＬ，正反向引物各１．５μＬ，２×Ｅａｓｙ犜犪狇ｍｉｘ

２５μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１７μＬ。ＰＣＲ反应程序：９４℃预变性

５ｍｉｎ，３４个循环，每个循环９４℃变性３０Ｓ，６０℃退

火３０Ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，７２℃延伸１０ｍｉｎ。

表２　犆犗Ⅰ基因和犜狆犻基因片段扩增引物信息

犜犪犫犾犲２　犘狉犻犿犲狉狊狅犳犆犗Ⅰ犵犲狀犲犪狀犱犜狆犻犵犲狀犲

犳狉犪犵犿犲狀狋狊狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

扩增区域

Ｔａｒｇｅｔ

ＣＯⅠＦ ５′ＴＴＣＧＡＧＣＴＧＡＡＴＴＡＧＧＧＡＣＴＣ３′ 犆犗Ⅰ

ＣＯⅠＲ ５′ＧＡＴＧＴＡＡＡＡＴＡＴＧＣＴＣＧＴＧＴ３′ 犆犗Ⅰ

ＴｐｉＦ ５′ＧＧＴＧＡＡＡＴＣＴＣＣＣＣＴＧＣＴＡＴＧ３′ 犜狆犻

ＴｐｉＲ ５′ＡＡＴＴＴＴＡＴＴＡＣＣＴＧＣＴＧＴＧＧ３′ 犜狆犻

ＰＣＲ扩增结束后，使用１％琼脂糖电泳检测扩

增结果，选取与目标片段长度一致的单一片段ＰＣＲ

产物送生工生物工程（上海）股份有限公司切胶测

序，测序引物采用各自片段ＰＣＲ扩增引物。

１．３　数据分析

利用ＳｅｑＭａｎ和ＢｉｏＥｄｉｔ软件对正反向测序序

列进行人工拼接及峰图校正，获得准确的犆犗Ⅰ和

犜狆犻基因片段序列。同时从ＧｅｎＢａｎｋ数据库下载

已经发布的草地贪夜蛾对应基因序列以及犛狆狅

犱狅狆狋犲狉犪属近缘物种的对应基因序列，去除低质量序

列，所有核酸序列采用ＭＥＧＡ５．０软件进行比对，截

去两端多余的序列，选取Ｋｉｍｕｒａ２参数模型，依据

邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建系统进化树，系统

树各分支的自举检验值（ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）１０００次重复检
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验。针对已经报道的基于犜狆犻基因序列的“玉米

型”和“水稻型”单倍型特点［２７］，运用ＤＮＡＭＡＮ软

件进行特异位点差异比对，以此确认本研究草地贪

夜蛾具体的亚型。

２　结果与分析

通过ＰＣＲ扩增，犆犗Ⅰ引物及犜狆犻引物在所有

８３份样品中均得到很好的扩增效果，条带单一整齐，

其中犆犗Ⅰ基因片段长度约８００ｂｐ，犜狆犻基因片段长度

约４００ｂｐ，均与预期片段大小一致（图１）。该结果表

明两种基因片段均适合作为草地贪夜蛾分子鉴定的

ＤＮＡ条码，引物显示出很强的种属扩增特异性。

通过序列测定和峰图校正分析，得到了所有８３份

样品准确的犆犗Ⅰ基因片段和犜狆犻基因片段序列，

其中犆犗Ⅰ片段长度均为７８９ｂｐ，除了采自芒市的

１号样品之外，其余８２份样品的犆犗Ⅰ序列完全一

致。犜狆犻片段长度为３８６～３８８ｂｐ，其中芒市的１号

样品序列长度为３８８ｂｐ，其余８２份样品的序列长度

均为３８６ｂｐ且序列完全一致。序列比对结果显示

芒市１号样品与其余样品的犆犗Ⅰ序列相似度为

９２．９％，犜狆犻序列相似度仅为８３．７６％，表明芒市

１号样品极有可能为不同的物种，而其余８２份样品

为同一物种。

图１　部分犘犆犚扩增产物琼脂糖电泳检测图

犉犻犵．１　犌犲犾犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狅犳狆犪狉狋犻犪犾犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狊

根据本研究测定的犆犗Ⅰ序列及ＧｅｎＢａｎｋ数据

库中下载的１８条犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪属近缘物种犆犗Ⅰ序

列，以棉铃虫犎犲犾犻犮狅狏犲狉狆犪犪狉犿犻犵犲狉犪犆犗Ⅰ序列作为

外群，采用ＮＪ法构建系统发育树（图２），由于本研

究中有８２份样品序列完全一致，仅选取瑞丽１号样

品作为代表。

图２　基于犆犗Ⅰ序列构建的犖犑系统树

犉犻犵．２　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犮狅狀狊狋狉狌犮狋犲犱犫狔犖犑犪狀犪犾狔狊犻狊犫犪狊犲犱狅狀犆犗Ⅰ犵犲狀犲犳狉犪犵犿犲狀狋狊
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　　从系统树可以看出，犆犗Ⅰ基因片段能够将

犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪属不同个体按照各自所属的物种明显

地区分开来，来自同一物种的不同个体均优先聚在

一起，且各分支均具有较高的支持率。其中采自云

南的样品与之前研究发表的草地贪夜蛾聚为一支，

表明云南的所有８２份样品均为草地贪夜蛾，而采自

芒市的１号样品与甜菜夜蛾聚为一支，可将芒市１

号样品鉴定为甜菜夜蛾。且从系统进化树可以看

出，草地贪夜蛾与犛．犱狅犾犻犮犺狅狊和犛．狆狌犾犮犺犲犾犾犪显示

出更近的亲缘关系。

将本研究测定的草地贪夜蛾犜狆犻基因序列与

之前研究发表的两种亚型对应的犜狆犻基因序列进

行单倍型比对分析，结果显示在能够区分“水稻型”

和“玉米型”的１０个多态性单倍型中，云南样品在所

有１０个位点与“玉米型”单倍型完全一致（图３），证

明所鉴定的８２份草地贪夜蛾样品均为“玉米型”。

鉴于本研究采样地点全部来自玉米种植区，因此更

加确认早期入侵我国的草地贪夜蛾属于“玉米型”。

图３　基于犜狆犻基因片段单倍型位点比较，箭头表明区分“玉米型”和“水稻型”的多态性单倍型位点

犉犻犵．３　犎犪狆犾狅狋狔狆犲犪狀犪犾狔狊犻狊犫犪狊犲犱狅狀犜狆犻犵犲狀犲犳狉犪犵犿犲狀狋狊，犪狉狉狅狑狊犻狀犱犻犮犪狋犲犮狅狉狀狅狉狉犻犮犲狊狋狉犪犻狀狊狆犲犮犻犳犻犮狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻犮犾狅犮犻

３　讨论

草地贪夜蛾作为一种入侵性极强的毁灭性害

虫，其入侵风险评估、快速识别技术和监测预防工作

显得尤为重要。当前，由草地贪夜蛾的快速扩散和

严重为害引发全球关注，多国已经启动应急处置预

案，联合制定综合治理方案，欧洲已将其作为检疫害

虫［２８］。由于我国并没有草地贪夜蛾本地种，此次草

地贪夜蛾从缅甸入侵我国，如不引起足够重视，一旦

全面暴发，后果将难以控制，给我国农业发展带来严

峻挑战。

草地贪夜蛾在原产地美洲长期进化过程中分化

成两种生态型，根据取食寄主植物的不同分为“玉米

型”和“水稻型”，前者主要取食玉米和高粱，后者主

要取食水稻和狗牙根等草坪草［１１，２９］。这两种生态型

在雌性性信息素成分、交配行为等生理学方面具有

较为明显的差异［１１，３０３３］，然而两种亚型之间并没有

绝对的生殖隔离，有报道显示两种亚型之间存在一

定比例的杂交［１９，２２］，给基于生理学差异和基于寄主

选择性的表型鉴定带来更多的不确定性，并且两种

亚型在外部形态特征上基本一致，无法进行有效的

形态学区分［２９，３３３５］，目前开发分子标记是对两种亚

型进行区分的最有效手段。除此之外，草地贪夜蛾

在低龄幼虫期以及卵阶段难以与其他近缘物种进行

区分，也需要借助分子手段的辅助鉴定。对入侵害

虫进行快速准确的鉴定分型，明确其为害特征，有助

·２２·



４５卷第２期 张磊等：入侵云南草地贪夜蛾的分子鉴定

于提前科学布局和开展针对性的防控措施，减少农

林经济损失，因此，开展基于分子辅助手段的鉴定工

作很有必要且意义重大。

本研究采用分子标记手段，对入侵我国的草地

贪夜蛾进行了准确的物种鉴定。所选取的两个片段

在所有样品均得到较好的扩增，表明两种标记都能

够达到对该物种进行快速鉴定的目的。同时，本研

究采用的引物通用性强，对甜菜夜蛾ＤＮＡ也能进

行有效扩增，可以应用于犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪属近缘物种的

分子鉴定。且进一步通过犜狆犻基因序列特异位点

单倍型分析，确认入侵我国的草地贪夜蛾为“玉米

型”。由于本次研究的８２份草地贪夜蛾样品犆犗Ⅰ

和犜狆犻两个基因片段序列完全一致，推测入侵云南

５个县（市）的草地贪夜蛾均来自同一虫源地，或侵

入中国之后进行的扩散。

作为一种国际性重大迁飞农业害虫，当前针对

草地贪夜蛾的研究日益增多，采用犆犗Ⅰ和犜狆犻等

分子条码能够有效地对草地贪夜蛾进行物种鉴定，

很容易与其他物种进行区分［３６］。但是，对于“玉米

型”和“水稻型”的区分依然是研究的难点［２９，３７］，当

前也仅仅是依靠个别基因有限ＳＮＰ位点的单倍型

进行鉴定［３８４１］，由于草地贪夜蛾迁飞性强且分布

广泛，候选基因往往变异速率快，不少研究表明在

相关位点出现杂合的现象，给鉴定分型带来困

扰［２３，２６］。一直以来针对两种亚型分析的方法也不

断改进，对鉴定的准确性要求不断提高［２３，２７］，然

而，依然需要开发更多与取食寄主关联的遗传标记

位点，达到鉴定的系统性和多重验证。尽管目前两

种亚型的基因组数据已经发布，然而关于两者取食

不同寄主直接的基因和相关机制并未阐明［４２４３］，

因此仅能通过与表型性状关联的分子特征进行亚

型区分［２３］。

两种不同亚型的草地贪夜蛾往往同时发生，目

前非洲已经有两种亚型的定殖为害［２，２１］。本研究

虽然鉴定入侵我国云南地区的草地贪夜蛾均为“玉

米型”，但是由于取样地点和取样数目的局限性，

并不能完全排除“水稻型”草地贪夜蛾已经侵入我

国，需要做好更大范围的监测和调查。此外，关

于本次研究的草地贪夜蛾的最初来源仍需要进

一步确认，通过序列比对构建系统树从而分析源

头的方法已证实可行［２６］。由于缅甸以及中国并

没有草地贪夜蛾本地种，需要深入厘清其来源，

从源头进行控制和管理，明确草地贪夜蛾发生动

态规律，为指导草地贪夜蛾的科学防控提供更加

可靠的信息。
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国［Ｊ］．植物保护，２０１８，４４（６）：１ １０．

［９］　ＳＨＡＲＡＮＡＢＡＳＡＰＰＡＤ，ＫＡＬＬＥＳＨＷＡＲＡＳＷＡＭＹＣＭ，

ＡＳＯＫＡＮＲ，ｅｔａｌ．Ｆｉｒｓｔｒｅｐｏｒｔｏｆｔｈｅｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ，犛狆狅

犱狅狆狋犲狉犪犳狉狌犵犻狆犲狉犱犪 （ＪＥＳｍｉｔｈ）（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ），

ａｎａｌｉｅｎｉｎｖａｓｉｖｅｐｅｓｔｏｎｍａｉｚｅｉｎＩｎｄｉａ［Ｊ］．ＰｅｓｔＭａｎａｇｅｍｅｎｔ

ｉｎＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｌＥｃｏｓｙｓｔｅｍｓ，２０１８，２４（１）：２３ ２９．

［１０］ＣＲＵＺＥＳＴＥＢＡＮＳ，ＲＯＪＡＳＪＣ，ＳＡＮＣＨＥＺＧＵＩＬＬＥＮＤ，

ｅｔａｌ．Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｐｈｅｒｏｍｏｎｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｒａｔｉｏａｎｄ

ａｎｔｅｎｎａｌｒｅｓｐｏｎｓｅｓ，ｂｕｔｎｏｔｉｎａｔｔｒａｃｔｉｏｎ，ｔｏｓｅｘｐｈｅｒｏｍｏｎｅｓ

ａｍｏｎｇｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎｆｅｓｔｉｎｇｃｏｒｎｉｎ Ｍｅｘｉｃｏ

［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｅｓｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１８，９１（３）：９７３ ９８３．

［１１］ＰＡＳＨＬＥＹＤＰ，ＭＡＲＴＩＮＪＡ．Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｉｎｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ

ｂｅｔｗｅｅｎｈｏｓｔｓｔｒａｉｎｓｏｆｔｈｅｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃ

ｔｕｉｄｕｅ）［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆｔｈｅＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａ，

１９８７，８０（６）：７３１ ７３３．

［１２］ＭＣＭＩＣＨＡＥＬＭ，ＰＲＯＷＥＬＬＤＰ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎａｍｐｌｉｆｉｅｄ

·３２·



２０１９

ｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｉｎｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒ

ａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）ｈｏｓｔｓｔｒａｉｎｓ［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆｔｈｅＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌ

ＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａ，１９９９，９２（２）：１７５ １８１．

［１３］ＭＥＡＧＨＥＲＲＬ，ＣＡＬＬＯＭＥＡＧＨＥＲＭ．Ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇｈｏｓｔｏｆ

ｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）ｉｎＦｌｏｒｉｄａｕｓｉｎｇｍｉ

ｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＦｌｏｒｉｄａＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｓｔ，２００３，８６（４）：

４５０ ４５５．

［１４］ＣＡＮＯＣＡＬＬＥＤ，ＡＲＡＮＧＯＩＳＡＺＡＲＥ，ＳＡＬＤＡＭＡＮＤＯ

ＢＥＮＪＵＭＥＡＣＩ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪犳狉狌

犵犻狆犲狉犱犪（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）ｃｏｒｎａｎｄｒｉｃｅｓｔｒａｉｎｓｉｎＣｏ

ｌｏｍｂｉａｂｙｕｓｉｎｇａＰＣＲＲＦＬＰｏｆｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｅｃｙｔｏ

ｃｈｒｏｍｅｏｘｙｄａｓｅⅠ （犆犗Ⅰ）ａｎｄａＰＣＲｏｆｔｈｅｇｅｎｅＦＲ（ｆｏｒ

ｒｉｃｅ）［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆｔｈｅＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａ，

２０１５，１０８（２）：１７２ １８０．

［１５］ＮＡＧＯＳＨＩＲＮ，ＭＥＡＧＨＥＲＲＬ，ＡＤＡＭＣＺＹＫＪＪ．Ｎｅｗｒｅ

ｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓｉｎｔｈｅ犆狔狋狅犮犺狉狅犿犲狅狓

犻犱犪狊犲犐ｇｅｎｅｆａｃｉｌｉｔａｔｅｈｏｓｔｓｔｒａｉｎｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｆａｌｌａｒｍｙ

ｗｏｒｍ（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅｓｏｕｔｈｅａｓｔ

ｅｒｎＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｃｏｎｏｍｉｃＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，

２００６，９９（３）：６７１ ６７７．

［１６］ＬＵＹＪ，ＡＤＡＮＧＭＪ．Ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｉｎｇｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ（Ｌｅｐｉ

ｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）ｓｔｒａｉｎｓｕｓｉｎｇａｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ＤＮＡｍａｒｋｅｒ［Ｊ］．ＦｌｏｒｉｄａＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｓｔ，１９９６，７９：４８ ５５．

［１７］ＮＡＧＯＳＨＩＲＮ，ＭＵＲＵＡＭＧ，ＨＡＹＲＯＥＭ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ （Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）

ｈｏｓｔｓｔｒａｉｎｓｉｎＡｒｇｅｎｔｉｎａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｃｏｎｏｍｉｃＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，

２０１２，１０５（２）：４１８ ４２８．

［１８］ＮＡＧＯＳＨＩＲＮ．Ｔｈｅｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍｔｒｉｏｓｅｐｈｏｓｐｈａｔｅｉｓｏｍｅｒ

ａｓｅ（犜狆犻）ｇｅｎｅａｓａｍａｒｋｅｒｏｆｓｔｒａｉｎｉｄｅｎｔｉｔｙａｎｄｉｎｔｅｒｓｔｒａｉｎ

ｍａｔｉｎｇ［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆｔｈｅＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａ，

２０１０，１０３（２）：２８３ ２９２．

［１９］ＰＲＯＷＥＬＬＤＰ，ＭＣＭＩＣＨＡＥＬＭ，ＳＩＬＶＡＩＮＪＦ．Ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ

ｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｏｓｔｕｓｅ，ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ，ａｎｄｓｐｅｃｉａｔｉｏｎｉｎ

ｈｏｓｔｓｔｒａｉｎｓｏｆｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）［Ｊ］．

ＡｎｎａｌｓｏｆｔｈｅＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２００４，９７（５）：

１０３４ １０４４．

［２０］ＬＵＹＪ，ＫＯＣＨＥＲＴＧＤ，ＩＳＥＮＨＯＵＲＤＪ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒ

ａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａｓｔｒａｉｎｓｐｅｃｉｆｉｃｒｅｐｅａｔｅｄＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｉｎｔｈｅ

ｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪犳狉狌犵犻狆犲狉犱犪 （Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕ

ｉｄａｅ）［Ｊ］．ＩｎｓｅｃｔＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，１９９４，３（２）：１２３ １３０．

［２１］ＪＡＣＯＢＳＡ，ＶＡＮＶＵＵＲＥＮＡ，ＲＯＮＧＩ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓａｔｉｏｎｏｆ

ｔｈｅｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ （犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪犳狉狌犵犻狆犲狉犱犪Ｊ．Ｅ．Ｓｍｉｔｈ）

（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）ｆｒｏｍＳｏｕｔｈＡｆｒｉｃａ［Ｊ］．ＡｆｒｉｃａＥｎｔｏ

ｍｏｌｏｇｙ，２０１８，２６（１）：４５ ４９．

［２２］ＮＡＧＯＳＨＩＲＮ，ＭＥＡＧＨＥＲＲＬ，ＮＵＳＳＥＬＹＧ，ｅｔａｌ．

Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）ｉｎｔｅｒｓｔｒａｉｎ

ｍａｔｉｎｇｉｎｗｉｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，

２００６，３５：５６１ ５６８．

［２３］ＮＡＧＯＳＨＩＲＮ，ＭＥＡＧＨＥＲＲＬ．Ｕｓｉｎｇｉｎｔｒｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓｉｎｔｈｅｔｒｉｏｓｅｐｈｏｓｐｈａｔｅｉｓｏｍｅｒａｓｅｇｅｎｅｔｏｓｔｕｄｙ

ｔｈｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｏｆｔｈｅｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍｈｏｓｔｓｔｒａｉｎｓ［Ｊ］．Ｉｎｓｅｃｔ

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２０１６，２５（３）：３２４ ３３７．

［２４］ＪＵＡ’ＲＥＺＭＬ，ＳＣＨＯＦＬＧ，ＶＥＲＡＭＴ，ｅｔａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆ犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪犳狉狌犵犻狆犲狉犱犪ｍａｉｚｅａｎｄｒｉｃｅｈｏｓｔｆｏｒｍｓ

ｉｎＳｏｕｔｈＡｍｅｒｉｃａ：ａｒｅｔｈｅｙｈｏｓｔｓｔｒａｉｎｓ？［Ｊ］．Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｉａ

ＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｉｓｅｔＡｐｐｌｉｃａｔａ，２０１４，１５２（３）：１８２ １９９．

［２５］ＭＵＲＵ’ＡＭＧ，ＮＡＧＯＳＨＩＲＮ，ＤＯＳＳＡＮＴＯＳＤＡ．Ｄｅｍ

ｏｎｓｔｒａｔｉｏｎｕｓｉｎｇｆｉｅｌｄｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｔｈａｔＡｒｇｅｎｔｉｎａｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｅｘｈｉｂｉｔｓｔｒａｉｎｓｐｅｃｉｆｉｃｈｏｓｔｐｌａｎｔｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｃｏｎｏｍｉｃＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，２０１５，１０８（５）：２３０５ ２３１５．

［２６］ＮＡＧＯＳＨＩＲＮ，ＫＯＦＦＩＤ，ＡＧＢＯＫＡＫ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ

ｍｏｌｅｃｕｌａｒａｎａｌｙｓｅｓｏｆｉｎｖａｓｉｖｅｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍｉｎＴｏｇｏｒｅｖｅａｌ

ｓｔｒｏｎｇｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓｔｏｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｆｒｏｍｔｈｅｅａｓｔｅｒｎ Ｕｎｉｔｅｄ

ＳｔａｔｅｓａｎｄｔｈｅＧｒｅａｔｅｒＡｎｔｉｌｌｅｓ［Ｊ／ＯＬ］．ＰＬｏＳＯＮＥ，２０１７，１２

（７）：ｅ０１８１９８２．

［２７］ＮＡＧＯＳＨＩＲＮ．Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｓｉｎｔｈｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｓｔｒａｉｎｓ

ｆａｃｉｌｉｔａｔｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｔｕｄｉｅｓｏｆｆａｌｌａｒｍｙｗｏｒｍｓｕｂｇｒｏｕｐｓ［Ｊ］．

ＡｎｎａｌｓｏｆｔｈｅＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２０１２，１０５（２）：

３５１ ３５８．

［２８］ＪＥＧＥＲＭ，ＢＲＡＧＡＲＤＣ，ＣＡＦＦＩＥＲＤ，ｅｔａｌ．Ｐｅｓｔｃａｔｅｇｏｒｉ

ｓａｔｉｏｎｏｆ犛狆狅犱狅狆狋犲狉犪犳狉狌犵犻狆犲狉犱犪 ［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＦｏｏｄＳａｆｅｔｙ

ＡｕｔｈｏｒｉｔｙＪｏｕｒｎａｌ，２０１７，１５（７）：４９２７．

［２９］ＰＡＳＨＬＥＹＤＰ．Ｈｏｓｔａｓｓｏｃｉａｔｅｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｉｎｆａｌｌ

ａｒｍｙｗｏｒｍ（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：Ｎｏｃｔｕｉｄａｅ）：ａｓｉｂｌｉｎｇｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍ
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