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山东省不同地理种群棉铃虫的遗传结构
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摘要：为明确棉铃虫 Helicoverpa armigera（Hübner）在山东省不同地理种群的遗传分化及遗传多

样性，对采集得到的山东省14个棉铃虫种群共109个样本进行线粒体细胞色素氧化酶亚基 I（mito‐

chondrial cytochrome oxidase I，mt COI）及亚基 II (mitochondrial cytochrome oxidase I，mt COII）基因

片段测序，并进行遗传多样性分析，探究其在山东省的种群遗传变异情况。结果表明，棉铃虫

mt COI 及 mt COII 基因拼接（1 306 bp）共有 18 个单倍型 Hap1~Hap18，其中 Hap2 和 Hap3 单倍型包

含的个体数量最多，分别为37个和20个。莱阳种群的单倍型多样性最高，为1.000，莱西种群的核

苷酸多态性最高，为0.004 5，14个棉铃虫种群的总体固定系数FST值为0.028，说明棉铃虫种群之间

几乎没有遗传分化。GENEPOP分析表明种群间遗传距离和地理距离无显著相关性。表明山东省

不同地区棉铃虫遗传分化较低，各地区种群间没有显著的遗传差异。
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Abstract: To investigate genetic differentiation and diversity among different populations of cotton boll‐

worm Helicoverpa armigera Hübner in different geographical regions in Shandong Province, this study

explored the population genetic variation and conducted genetic diversity analysis. A total of 109 cotton

bollworms from 14 populations were sequenced and analyzed using mitochondrial cytochrome oxidase

I (mt COI) and mitochondrial cytochrome oxidase II (mt COII) gene fragments in Shandong Province. A

total of 18 haplotypes (Hap1-Hap18) were identified, with the most frequent being two source haplo‐

types (Hap2 and Hap3), which contained the largest number of individuals, 37 and 20, respectively.

Haplotype diversity was highest in the Laiyang region (1.000) while nucleotide diversity was highest in

the Laixi region (0.004 5). The overall FST value of all populations was 0.028, indicating low genetic dif‐

ferentiation between populations. GENEPOP analysis indicated no significant correlation between ge‐

netic and geographic distances among populations. The results showed that genetic differentiation was

low among different areas of Shandong Province, with no significant genetic difference observed

among populations in different regions.
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棉铃虫 Helicoverpa armigera（Hübner）隶属于

鳞翅目夜蛾科，是一种世界范围内的重大农业害虫，

其幼虫寄主范围广泛，取食植物可达30多科200多

种，给农业生产带来巨大损失（吴孔明和郭予元，

1996；崔洪莹和赵紫华，2020；Rich et al.，2023）。20世

纪 90年代初，棉铃虫一度在我国暴发成灾，导致棉

花及其他寄主作物损失严重（Wu et al.，2008；Lu et

al.，2010）。研究表明，华北农区气候适宜，历来是棉

铃虫常发和重发区域，尤其是 2010年以来，棉铃虫

种群发生明显增加，在玉米、花生等非棉花作物上为

害不断加重（陆宴辉等，2018；Lu et al.，2022）。棉铃

虫又是山东省粮棉油作物的主要害虫，其为害面积

比率可达到30%，对粮食安全产生了严重威胁（陆宴

辉等，2018；张磊等，2021）。

棉铃虫成虫具有长距离迁飞习性，跨区域为害

（吴孔明和郭予元，2007）。棉铃虫不同种群遗传结

构分析对于其演化、迁飞以及综合治理等都具有重

要意义（Feng et al.，2009；Jones et al.，2019）。昆虫

线粒体DNA是昆虫分子系统学研究中应用最为广

泛的遗传物质之一（De Mandal et al.，2014）。由于

线粒体进化速率快和基因组相对较小，具有自身的

遗传控制系统，已被广泛用于系统发育、分子进化、

昆虫分类学和群体遗传学等研究（Dong et al.，

2021a）。线粒体细胞色素氧化酶亚基 I（mitochon‐

drial cytochrome oxidase subunit I，mt COI）和线粒体

细胞色素氧化酶亚基 II（mitochondrial cytochrome

oxidase subunit II，mt COII）基因序列分析法，是最

常见的线粒体基因测序方法（Ren et al.，2013；吴阳

刚等，2023）。例如，Yang et al.（2015）采用mt COI基

因标记揭示了我国西花蓟马种群的遗传多样性水

平，并发现其在扩散中的桥头堡效应。Dong et al.

（2021b）采用 mt COI 和 mt COII 基因片段分析山东

省玉米螟的单倍型频率，发现其遗传多样性水平受

到景观格局的影响。随着棉铃虫在非棉花作物如玉

米、花生上的为害加重，全面揭示山东省玉米田棉铃

虫种群的遗传分化是至关重要的。明确山东省不同

地理区域的棉铃虫种群的遗传分化地位对于其防控

具有重要的理论价值与实践意义，有利于促进我国

棉铃虫分子系统学的深入研究。

本研究利用mt COI和mt COII两个线粒体基因

作为分子标记，对分布在山东省的14个棉铃虫地理

种群的遗传结构进行分析，探讨棉铃虫各地理种群

的遗传多样性及遗传分化程度，明确棉铃虫地理距

离与遗传距离之间的关系，以期为今后针对山东省

不同棉铃虫发生区制订有效种群控制策略提供理论

依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试虫源：本研究的棉铃虫采自山东省各地的

玉米寄主作物上，采集时间为2021年9月中上旬，采

集地区包括菏泽市成武县（115°54'21" E，35°4'8"

N）、巨野县（116°7'37" E，35°24'18" N），济宁市泗水

县（117°15'14" E，35°32'42" N），临沂市兰陵县（117°

57'50" E，34°52'15" N）、蒙阴县（117°55'40" E，35°

39'46" N），青岛市胶州市（120° 3'28" E，36° 19'4"

N）、莱西市（120° 30'50" E，36° 48'39" N）、平度市

（119°44'38" E，36°45'57" N），泰安市肥城市（116°

28'40" E，36°12'39" N）、新泰市（117°33'32" E，35°

57'43" N），潍坊市诸城市（119°25'30" E，36°8'34"

N），烟台市莱阳市（120°47'52" E，36°58'19" N）、莱

州市（119°58'48" E，37°13'30" N）和枣庄市薛城区

（117°18'18" E，34°46'4" N）。每个采集地随机选取

10块玉米田，每个田块采用五点取样法抽取玉米植

株，共109份样品，将采集棉铃虫3~4龄幼虫单头放

置于离心管中，95%乙醇浸泡，-20 ℃保存备用。

试剂及仪器：细胞/组织基因组 DNA 提取试剂

盒，南京诺唯赞生物科技有限公司；TransTaq HiFi

DNA Polymerase、10×TransTaq HiFi Buffer I、High

Pure dNTPs，北京全式金生物技术有限公司；其他试

剂均为国产分析纯。Mastercycler nexus gradient

PCR仪，无锡莱弗思生物实验器材有限公司。

1.2 方法

1.2.1 DNA 提取、PCR 扩增及测序

使用细胞/组织基因组DNA提取试剂盒提取棉

铃虫基因组DNA。参考Gonçalves et al.（2019）合成

mt COI 和 mt COII 基因引物，mt COI 引物序列为 F

（5'-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3'）/R

（5'-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3'）；mt

COII 引 物 序 列 为 F（5'-TATATGTAATGGATTTA‐

AACC-3'）/R（5'-GTTTAAGAGACCAGTACTTG-3'）

进行扩增，引物均由生工生物工程（上海）股份有限

Key words: Helicoverpa armigera; Shandong Province; geographical population; mitochondrial gene;

genetic diversity; genetic differentiation
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公司合成。以 DNA 为模板进行 PCR 扩增。25 μL

PCR反应体系为：RNase-free Water 18 μL、10×Trans‐

Taq HiFi Buffer I 2.5 μL、High Pure dNTPs 2 μL、

DNA 模板 1 μL、正反向引物各 0.5 μL、TransTaq

HiFi DNA Polymerase 0.5 μL。mt COI 基因反应程

序：94 ℃预变性3 min，94 ℃变性30 s，55 ℃退火30 s，

72 ℃延伸 30 s，共 35 个循环；72 ℃终延伸 10 min；

mt COII基因反应程序：94 ℃预变性 3 min，94 ℃变

性 30 s，52 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，共 35 个循

环；72 ℃终延伸10 min。扩增的PCR产物送至生工

生物工程（上海）股份有限公司进行测序，得到 mt

COI及mt COII基因片段序列。

1.2.2 遗传多样性分析

将序列结果在NCBI上进行BLAST比对，确认

所得的序列片段为棉铃虫的mt COI和mt COII序列

片段。利用SnapGene软件读取1.2.1测序结果并观

察峰图。利用DNASP 6软件计算单倍型数量、单倍

型多样性、核苷酸多态性及中性检验分析。其中，单

倍型多样性和核苷酸多态性是进行种群内变异检验

的主要衡量指标；种群中性测验分析参数包括Taji‐

ma’s D，Fu’s Fs，Fu and Li’s D*和 Fu and Li’s F*

（Rozas et al.，2017）。利用 Arlequin 3.11软件计算不

同种群间的固定系数 FST，遗传距离=FST/（1-FST）

（Narum & Hess，2011）。FST的值表示群体遗传分化

的程度，0≤FST≤0.05 时，种群几乎无分化；0.05<FST≤
0.15 时，种群中度分化；0.15<FST≤0.25时，种群发生

明显分化；FST>0.25 时，种群极度分化（Wright，

1977）。根据经度纬度计算不同种群间的地理距离，

并用GENEPOP Web计算遗传距离与地理距离间的

相关性（Rousset，2008）。采用Popart ver. 1.7软件构

建单倍型的网络分支图，以重建单倍型系统发育关

系（Leigh & Bryant，2015）。

2 结果与分析

2.1 棉铃虫种群单倍型类型及数量

对棉铃虫不同种群进行 mt COI 及 mt COII 扩

增，测序获得 14 个种群的 109 条 mt COI 及 mt COII

核心序列，将序列两端切齐后，得到的mt COI及mt

COII基因拼接的总片段序列长度为1 306 bp。共获

得 18 个单倍型 Hap1~Hap18，出现频率最高的单倍

型是Hap2和Hap3，分别由 37个和 20个种群分享，

分别占总群体的 33.9%和 18.3%。单倍型 Hap1 和

Hap4分别由9个种群分享，单倍型Hap6由8个种群

分享。Hap10、Hap12、Hap13、Hap15、Hap16、Hap17

及Hap18为独享单倍型，分别为莱西市、平度、平度、

肥城、诸城、莱阳及莱州种群所单独拥有（表1）。

表1 线粒体单倍型在山东省不同地区棉铃虫种群中的分布

Table 1 Mitochondrial haplotype distribution of Helicoverpa armigera in different regions of Shandong Province

单倍型
Haplotype

Hap1

Hap2

Hap3

Hap4

Hap5

Hap6

Hap7

Hap8

Hap9

Hap10

Hap11

Hap12

Hap13

Hap14

Hap15

Hap16

Hap17

Hap18

成武
Cheng‐

wu

3

2

4

1

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

巨野
Juye

/

6

/

/

1

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

泗水
Sishui

1

3

/

2

/

2

1

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

兰陵
Lan-
ling

/

2

/

1

/

/

/

2

2

/

/

/

/

/

/

/

/

/

蒙阴
Meng-

yin

1

4

1

1

1

1

/

/

1

/

/

/

/

/

/

/

/

/

胶州
Jiao‐
zhou

/

1

4

1

/

1

/

/

1

/

/

/

/

/

/

/

/

/

莱西
Laixi

1

1

/

2

/

/

/

/

1

1

/

/

/

/

/

/

/

/

平度
Pingdu

/

/

2

/

/

/

/

/

/

/

2

1

1

/

/

/

/

/

肥城
Fei-

cheng

/

3

1

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

1

1

/

/

/

新泰
Xintai

/

3

3

/

1

/

1

/

1

/

/

/

/

/

/

/

/

/

诸城
Zhu-
cheng

2

3

3

/

/

/

1

/

/

/

/

/

/

/

/

1

/

/

莱阳
Lai-
yang

/

2

/

/

/

1

/

/

/

/

/

/

/

1

/

/

1

/

莱州
Lai-
zhou

/

1

/

/

1

3

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

1

薛城
Xue-
cheng

1

6

2

1

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

/

含有
个数

Number

9

37

20

9

4

8

3

2

6

1

2

1

1

2

1

1

1

1

/：无此单倍型。/: No haplotype.
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2.2 棉铃虫种群间的遗传多样性及中性检验分析

14个棉铃虫种群总单倍型多样性为0.833，总核

苷酸多样性为0.002 2。不同种群的单倍型多样性在

0.286~1.000之间，核苷酸多样性在0.000 7~0.004 5之

间，其中莱阳种群的单倍型多样性最高，为1.000，莱

西种群的核苷酸多态性最高，为0.004 5（表2）。

表2 山东省不同地区棉铃虫种群遗传多样性参数

Table 2 The genetic diversity indices of Helicoverpa armigera in different regions of Shandong Province

种群
Population

混合种群Mixed populations

成武 Chengwu

巨野 Juye

泗水 Sishui

兰陵 Lanling

蒙阴 Mengyin

胶州 Jiaozhou

莱西 Laixi

平度 Pingdu

肥城 Feicheng

新泰 Xintai

诸城 Zhucheng

莱阳 Laiyang

莱州 Laizhou

薛城 Xuecheng

单倍型数量
Number of haplotypes

18

4

2

5

4

7

5

5

5

4

5

5

4

4

4

单倍型多样性
Haplotype diversity

0.833±0.001

0.778±0.008

0.286±0.039

0.861±0.008

0.857±0.011

0.867±0.012

0.786±0.023

0.933±0.015

0.905±0.011

0.800±0.029

0.833±0.010

0.844±0.006

1.000±0.031

0.800±0.030

0.644±0.023

核苷酸多态性
Nucleotide diversity

0.002 2±0.000 3

0.001 9±0.000 9

0.000 7±0.000 5

0.003 5±0.000 9

0.003 0±0.001 2

0.002 5±0.000 9

0.002 4±0.001 1

0.004 5±0.000 9

0.001 8±0.000 6

0.001 2±0.000 4

0.001 1±0.000 3

0.001 0±0.000 2

0.003 8±0.001 1

0.001 9±0.000 5

0.001 7±0.000 9

表中数据为平均数±标准误。Data are mean±SE.

当把 14个棉铃虫种群作为混合种群进行分析

时，Tajima’s D 和 Fu’s Fs值均为负值，莱西种群的

Fu’s Fs值为-0.055，表明该地区的种群相较于其他

种群更加稳定。对14个种群进行Tajima’s D和Fu’s

Fs检验，虽然大部分种群的Tajima’s D和Fu’s Fs值

为负值，但均未达到显著水平（表3）。

表3 山东省不同地区棉铃虫种群中性测验分析参数

Table 3 The neutrality test indices of Helicoverpa armigera populations in different regions of Shandong Province

种群Population

混合种群 Mixed populations

成武 Chengwu

巨野 Juye

泗水 Sishui

兰陵 Lanling

蒙阴 Mengyin

胶州 Jiaozhou

莱西 Laixi

平度 Pingdu

肥城 Feicheng

新泰 Xintai

诸城 Zhucheng

莱阳 Laiyang

莱州 Laizhou

薛城 Xuecheng

Tajima’s D

-0.011

-1.256

-1.358

0.210

-0.705

-1.536

-1.336

0.785

-0.863

-0.469

-0.910

-0.279

0.184

-0.351

-1.590

Fu’s Fs

-4.358

1.135

1.514

1.016

1.196

-1.798

-0.211

-0.055

-1.177

-0.909

-1.593

-1.587

-0.524

-0.119

0.875

Fu and Li’s D*

1.585*

-1.509

-1.427

0.898

-0.823

-1.786

-1.299

0.865

-0.746

-0.627

-1.239

-0.338

0.184

-0.416

-1.879

Fu and Li’s F*

1.192

-1.626

-1.522

0.819

-0.874

-1.942

-1.449

0.918

-0.843

-0.628

-1.291

-0.363

0.183

-0.430

-2.033

*表示 P<0.05。 * indicates P<0.05.

2.3 棉铃虫不同种群的遗传分化

Arlequin 分析表明，棉铃虫不同种群间的固定

系数FST在-0.164~0.375之间，14个种群的总体固定

系数FST为 0.028。莱州种群与巨野、诸城种群间的

固定系数FST分别为0.375和0.275，FST>0.25，说明这

两种群之间有很大的遗传分化（表4）。莱州种群与

巨野种群间的固定系数FST最大，即其遗传分化程度

最大（表4）。

表4 山东省不同地区棉铃虫种群间遗传分化

Table 4 Genetic differentiation among populations of Helicoverpa armigera in different regions of Shandong Province

*表示 P<0.05。 * indicates P<0.05.

GENEPOP 分析结果表明棉铃虫不同种群间遗

传距离与地理距离之间无显著相关性（R2=0.024 4，

P=0.139）（图1）。表明地理距离对种群间的遗传距

离没有显著性影响，山东省棉铃虫的遗传分化没有

一定的地域性差异，地理隔离不会导致山东省棉铃

虫的种群遗传分化。

图1 山东省不同地区棉铃虫种群间遗传距离

与地理距离的相关性

Fig. 1 Correlation between genetic and geographical distances

among populations of Helicoverpa armigera in different

regions of Shandong Province

2.4 棉铃虫单倍型网状分支图

单倍型网络分支图显示，常见单倍型 Hap2 和

Hap3位于中间位置，其他单倍型以Hap2和Hap3为

中心聚在一起。Hap2和Hap3是优势单倍型，推测

Hap2和Hap3可能为祖先单倍型（图2）。

3 讨论

本研究对来自山东省 14 个地区棉铃虫种群的

109个个体进行了mt COI及mt COII基因分析，以估

计棉铃虫不同种群的遗传变异性。本研究表明山东

省存在多种棉铃虫线粒体单倍型，并且不同地区间

存在共有单倍型，这与Behere et al.（2007）研究结论

一致，即发现采集于澳大利亚、乌干达、印度及巴基

斯坦等国家的棉铃虫也存在共有的单倍型Harm-1。

本研究表明单倍型Hap2是几乎所有种群所共有的

单倍型，对生态环境的适应性较其他单倍型强，是棉

铃虫种群中稳定存在的优势单倍型。而在得到的

18个单倍型中，其中7个为独享单倍型，在棉铃虫种

群中以很低的频率存在，究其原因可能是由于出现

的历史时期较短，或因为适合度较低。莱阳种群的
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2.3 棉铃虫不同种群的遗传分化

Arlequin 分析表明，棉铃虫不同种群间的固定

系数FST在-0.164~0.375之间，14个种群的总体固定

系数FST为 0.028。莱州种群与巨野、诸城种群间的

固定系数FST分别为0.375和0.275，FST>0.25，说明这

两种群之间有很大的遗传分化（表4）。莱州种群与

巨野种群间的固定系数FST最大，即其遗传分化程度

最大（表4）。

表4 山东省不同地区棉铃虫种群间遗传分化

Table 4 Genetic differentiation among populations of Helicoverpa armigera in different regions of Shandong Province

种群
Population

成武 Chengwu

巨野 Juye

泗水 Sishui

兰陵 Lanling

蒙阴 Mengyin

胶州 Jiaozhou

莱西 Laixi

平度 Pingdu

肥城 Feicheng

新泰 Xintai

诸城 Zhucheng

莱阳 Laiyang

莱州 Laizhou

薛城 Xuecheng

成武
Cheng-

wu

0.131*

0.023

0.048

-0.059

-0.062

0.040

0.021

-0.031

0.008

-0.022

0.026

0.142*

-0.017

巨野
Juye

0.086

0.129*

-0.006

0.133*

0.190*

-0.044

0.053

0.037

0.075

0.202*

0.375*

-0.040

泗水
Sishui

0.029

-0.047

-0.036

-0.093

-0.012

-0.003

0.098

0.105*

-0.164

0.074

-0.021

兰陵
Lanling

-0.037

-0.037

-0.012

0.043

0.041

0.038

0.092*

-0.007

0.167*

0.049

蒙阴
Meng-

yin

-0.089

-0.004

-0.067

-0.083

-0.048

-0.027

-0.066

0.065

-0.073

胶州
Jiaozhou

-0.019

0.006

-0.059

-0.006

0.030

-0.088

0.046

-0.010

莱西
Laixi

0.025

0.071

0.162*

0.178*

-0.158

0.169*

0.044

平度
Pingdu

-0.024

0.004

0.043

0.011

0.246*

-0.084

肥城
Fei-

cheng

-0.079

-0.059

0.009

0.187*

-0.065

新泰
Xintai

-0.059

0.161*

0.238*

-0.003

诸城
Zhu-
cheng

0.196*

0.275*

-0.016

莱阳
Laiyang

0.049

0.013

莱州
Laizhou

0.228*

*表示 P<0.05。 * indicates P<0.05.

GENEPOP 分析结果表明棉铃虫不同种群间遗

传距离与地理距离之间无显著相关性（R2=0.024 4，

P=0.139）（图1）。表明地理距离对种群间的遗传距

离没有显著性影响，山东省棉铃虫的遗传分化没有

一定的地域性差异，地理隔离不会导致山东省棉铃

虫的种群遗传分化。

图1 山东省不同地区棉铃虫种群间遗传距离

与地理距离的相关性

Fig. 1 Correlation between genetic and geographical distances

among populations of Helicoverpa armigera in different

regions of Shandong Province

2.4 棉铃虫单倍型网状分支图

单倍型网络分支图显示，常见单倍型 Hap2 和

Hap3位于中间位置，其他单倍型以Hap2和Hap3为

中心聚在一起。Hap2和Hap3是优势单倍型，推测

Hap2和Hap3可能为祖先单倍型（图2）。

3 讨论

本研究对来自山东省 14 个地区棉铃虫种群的

109个个体进行了mt COI及mt COII基因分析，以估

计棉铃虫不同种群的遗传变异性。本研究表明山东

省存在多种棉铃虫线粒体单倍型，并且不同地区间

存在共有单倍型，这与Behere et al.（2007）研究结论

一致，即发现采集于澳大利亚、乌干达、印度及巴基

斯坦等国家的棉铃虫也存在共有的单倍型Harm-1。

本研究表明单倍型Hap2是几乎所有种群所共有的

单倍型，对生态环境的适应性较其他单倍型强，是棉

铃虫种群中稳定存在的优势单倍型。而在得到的

18个单倍型中，其中7个为独享单倍型，在棉铃虫种

群中以很低的频率存在，究其原因可能是由于出现

的历史时期较短，或因为适合度较低。莱阳种群的
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单倍型多样性最高，说明其遗传多样性高，遗传资源

丰富。对山东省14个棉铃虫种群Tajima’s D和Fu’s

Fs值进行中性检验的结果显示，14个地区的棉铃虫

种群差异均未达到显著水平，表明混合和各地区棉

铃虫种群未经历过种群扩张。山东省 14个棉铃虫

种群的总体固定系数FST为 0.028，说明棉铃虫种群

之间几乎无遗传分化。

图中每一个圆代表一个单倍型，颜色表示各采样区的单倍型频率。Each circle represents one haplotype. The colored

segments in the circle represent the proportion of population in each haplotype.

图 2 山东省不同地区棉铃虫种群单倍型网状分支图

Fig. 2 Median joining network based on the haplotypes of Helicoverpa armigera in different regions of Shandong Province

本研究发现棉铃虫不同种群间遗传距离与地理

距离之间没有相关性，结果表明棉铃虫的遗传分化

没有一定的地域性差异，地理隔离对山东省棉铃虫

的遗传分化无显著影响。杨现明和陆宴辉（2018）对

采集自宁夏回族自治区银川市、内蒙古自治区巴彦

淖尔市等 7 个地区的棉铃虫田间种群进行 mt COI

基因片段测序，发现种群间遗传距离和地理距离无

显著相关性，种群间的基因交流不受地理距离的影

响，与本研究结果一致。但是前期也有研究表明地

理隔离对昆虫的遗传分化有显著影响。如 Wei et

al.（2015）研究认为，采自中国及韩国的梨小食心虫

Grapholita molesta（Busck）种群间的遗传距离和地

理距离具有显著相关性，梨小食心虫种群在不同地

理距离上具有不同的遗传水平，地理隔离对梨小食

心虫的遗传分化具有显著影响。综上所述推测昆虫

种群地理距离和遗传距离是否相关，可能与地域性、

昆虫种类、地理距离远近等诸多因素有关。

本研究从遗传多样性、遗传分化、中性检验等多

方面进行分析，结果发现山东省14个地区的棉铃虫

种群几乎没有遗传分化，表明大部分地区之间棉铃

虫遗传分化较低，不同种群间存在着大量的个体迁

移，基因交流广泛，各地区种群间没有显著的遗传差

异，亲缘关系较近。这可能与棉铃虫的迁飞习性有

很大的关系（周燕等，2020），山东省属于黄河流域棉

区，也是棉铃虫南北迁飞的重要路经地，这致使山东

省不同地区棉铃虫种群的基因交流频繁，遗传组成

具同质性，遗传分化低。因此，通过对山东省不同地

区棉铃虫种群的遗传多样性研究，对山东省棉铃虫在

不同地区的转移扩散有了更深入的了解，为加强山东

省地区棉铃虫迁入种群动态监测及其综合防治提供了

科学依据。
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