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摘要: 【目的】分析危害棕榈科 Palmae植物的一种重要入侵食叶害虫椰子织蛾 Opisina arenosella 单倍型在原产地和

入侵地的分布特点，揭示椰子织蛾入侵我国的虫源信息。【方法】利用线粒体 COI 基因分析 16个地理种群共计

172个样本，比较椰子织蛾印度种群和入侵地 (中国、马来西亚和泰国)种群的遗传关系。【结果】片段长度为 625 bp

的 172条序列共鉴定出 12个单倍型，包含 15个变异位点，构成 2个明显的单倍型分支，其中一个分支由 11个单倍

型 (IN1~IN11)组成，均来自印度种群，单倍型 IN1是 6个印度种群的共享单倍型，IN2~IN11为独享单倍型；另一个

分支为单倍型 HAP，由来自中国、马来西亚和泰国的种群共享；HAP与 11个来自印度的单倍型 IN1~IN11均存在

4个变异位点。【结论】入侵地区的椰子织蛾种群来自同一基因型或者具有相同的入侵源；椰子织蛾种群入侵后受环

境选择压力，在新栖息地产生新的突变或杂交。
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Abstract: 【Objective】Opisina arenosella is an important invasive leaf-eating pest that attack Palmae plants.

The  goal  was  to  analyze  the  distribution  characteristics  of  haplotypes  of O.  arenosella  in  native  and  invaded

zones,  and  reveal  the  insect  source  information  of O.  arenosella  invading  China.【Method】A  total  of  172

samples  from  16  geographical  populations  were  analyzed  by  mitochondrial  COI  gene,  and  the  genetic

relationship  of O.  arenosella  from  India  and  invading  areas  (China,  Malaysia  and  Thailand)  was  compared.

【Result】Twelve haplotypes were identified in 172 sequences with fragment length of 625 bp. Fifteen variation

sites were detected in the haplotype alignment. Two obvious haplotype branches were formed, one of which was

composed of 11 haplotypes IN1-IN11 and they were all from Indian populations. Haplotype IN1 was shared by
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six  O.  arenosella  populations  from  India.  IN2-IN11  were  exclusive  haplotypes  and  not  shared  with  other

populations.  The  other  branch  was  haplotype  HAP  and  shared  by  populations  from  China,  Malaysia  and

Thailand. There were four variation sites between HAP and 11 haplotypes IN1-IN11 from India.【Conclusion】O.

arenosella  populations  in  these  invading  areas  are  from  the  same  genotype  type  or  have  the  same  invasion

source.  O.  arenosella  invading  populations  produce  new  mutations  or  hybrids  in  new  habitats  under

environmental selection pressure.

Key words:  Opisina arenosella; mitochondrial DNA; haplotype; geographic population; invasion
  

全球变暖和日益频繁的国际贸易活动加速

了外来物种的入侵，且对当地生物多样性、生态

系统和作物生产构成重大威胁，造成巨大的经济

损失 [1]。椰子织蛾  Opisina arenosella 是近年来发

现危害棕榈科植物的入侵性食叶害虫，最早于

19世纪中期在印度和斯里兰卡被发现，此后相继

在缅甸、印度、孟加拉、印度尼西亚、泰国、马来

西亚、巴基斯坦等地发生为害 [2-4]。在我国，该虫

于 2013年 8月首次在海南省万宁市被发现，随后

快速扩散至广东、广西和福建等地 [5-6]。椰子织蛾

可危害不同年龄的棕榈科 Palmae植物，幼虫从棕

榈科植物的下部老叶逐步向上取食，向新叶扩

展，幼虫将叶肉吃光，形成干枯状，幼虫排出的粪

便会在叶片背面形成织丝虫道，幼虫在里面潜

行，危害严重时使下部的叶片焦枯如火烧状，甚

至使植株整个树冠叶片干枯，在短期内就能造成

树体死亡 [4]。此外，椰子织蛾成虫具有较强飞翔

能力，可进行远距离扩散 [7]。

目前关于椰子织蛾的研究主要集中在化学防

治[8]、生物防治[9-10] 和生物学特性等[11-12] 方面，有关

地理种群的遗传结构以及分化方面的研究报道较

少。分子标记技术已越来越多应用于入侵害虫的研

究工作中，如美国白蛾 Hyphantria cunea[13]、舞毒蛾

L y m a n t r i a  d i s p a r [ 1 4 ] 、瓜实蝇 B a c t r o c e r a
cucuribitae[15] 和美洲斑潜蝇 Liriomyza sativae[16]

等。线粒体 COI 基因是目前使用最广泛的分子标

记之一，常被应用于分析入侵物种的遗传变异、种

群结构、系统发育和系统地理模式等，对于揭示入

侵种群的起源、种群基因交流、灾变遗传机制与分

子进化等具有重要意义[17-18]。

本研究采用 COI 基因片段对国内 10个地区及

国外 3 个地区的椰子织蛾种群进行单倍型检测，并

与其他地区公布的椰子织蛾序列进行比较分析，探

讨入侵中国的椰子织蛾的虫源信息，了解扩张历

史，进一步预测该虫的入侵发展途径，为椰子织蛾

综合防治策略的提出提供理论依据。

1   材料与方法

1.1    供试虫源

本研究的椰子织蛾来自入侵地中国海南和广

东以及马来西亚、泰国和原产地印度等 16 个地区，

共采集 172个样本，其中序号 12~16的种群序列从

GenBank下载获得。将采集的新鲜样品浸泡于无水

乙醇，–20 ℃ 冰箱保存，备用。所采集的样本均有定

位信息并进行了标注，详细样本采集信息列于表 1。
1.2    DNA 提取、PCR 扩增及序列测定

基因组 DNA的提取参考印红等[19]、张德华等[20]

的方法。所有样品的 DNA 质量在超微量紫外分光

光度计 (生产于上海尤尼柯 UV-3802S) 下测定，

D260 nm/D280 nm 比值均在 1.7~2.0，提取的 DNA稀释

至 500 ng /μL，−20 ℃ 条件下保存，备用。

根据 NCBI 数据库椰子织蛾线粒体 COI 基因

序列，设计扩増片段长度为 1 152 bp 特异性引物。

引物序列分别为正向引物 :   5 ′ -TTTTTGGAA
TTTGAGCAGGA-3′，反向引物: 5′-GGGATAATCC
GGTAAAAAGAGG-3′。COI 基因 PCR反应体系为

20 μL，包括 2×Taq Plus Master Mix 10.0 μL、上游引

物 0.8 μL、下游引物 0.8 μL、Template 1.0 μL (0.1 μg)、
ddH2O 7.4 μL。PCR反应条件：95 ℃ 预变性 5 min；
95 ℃ 变性 30 s，60 ℃ 退火 30 s，72 ℃ 延伸 1 min，
15 个循环 (每个循环降 1 ℃)；95 ℃ 预变性 30 s，
50 ℃ 变性 30 s，72 ℃退火 60 s，28个循环；72 ℃ 延

伸 10 min，最后修复延伸 10 min。委托上海美吉生

物医药科技有限公司测序。

1.3    数据分析

利用 BioEdit软件对测序获得的 COI 基因序列

进行人工修正和序列对比[21]。使用 TCS 1.21 构建

置信度为 90% 的简约单倍型网络[22]。基于等位基

因频率的方法，运用 Dna SP v5.10软件对入侵地区

的种群进行中性检验，分析群体历史动态，同时分

析每个地理种群中的单倍型组成及各个单倍型在

所有地理种群中的分布情况。
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2   结果与分析

本研究共获得 172 条来自 16 个不同地理种群

的椰子织蛾线粒体 COI 序列，其中 154条在本次试

验中获得，经过比对和引物删除，片段长度约为

1 080 bp；18 条从 GenBank 下载获得，片段长度为

625 bp。172 条序列共鉴定出 12 个单倍型 (图 1)，

构成 2 个明显的单倍型分支，其中 1 个分支为单倍

型 HAP，由 144个样本共享，包括海南琼海 (HNQH)、

海南陵水 (HNLS)、海南海口 (HNHK)、海南文昌

(HNWC)、海南万宁 (HNWN)、海南三亚 (HNSY)、

广东佛山 (GDFS)，以及马来西亚吉隆坡 (MLSY)、

泰国北碧府 (TLBB)(表 2)；另 1个分支由 11个单倍

 

表 1   不同地理种群椰子织蛾样本信息

Table 1    Sample information of Opisina arenosella from different geographical populations
 

序号

Serial
number

种群代码1)

Population
code

采集地点

Collecting place

采集时间

Collecting
time

样本量

Sample
size

经纬度

Longitude
and latitude

虫态

Insect stage
寄主

Host

1 HNHK 中国海南海口

Haikou, Hainan, China
2018−08 17 110.32°E

  20.07°N
幼虫 Larva、

蛹 Pupa
椰子 Cocos nucifera、

糖棕 Borassus flabellifer、
蒲葵 Livistona chinensis

2 HNWC 中国海南文昌

Wenchang, Hainan, China
2018−08 20 110.82°E

  19.35°N
幼虫 Larva、

蛹 Pupa
椰子C. nucifera

3 HNQH 中国海南琼海

Qionghai, Hainan, China
2018−08 23 110.44°E

  19.25°N
幼虫 Larva、

蛹 Pupa
椰子 C. nucifera、

大王棕 Roystonea regia、
蒲葵 L. chinensi

4 HNWN 中国海南万宁

Wanning, Hainan, China
2018−08 14 110.24°E

  18.49°N
幼虫 Larva、

蛹 Pupa
椰子C. nucifera

5 HNLS 中国海南陵水

Lingshui, Hainan, China
2018−08 26 110.08°E

  18.49°N
幼虫 Larva、

蛹 Pupa
椰子C. nucifera

6 HNSY 中国海南三亚

Sanya, Hainan, China
2018−08 16 109.16°E

  18.32°N
幼虫 Larva、

蛹 Pupa
椰子 C. nucifera、
蒲葵 L. chinensis

7 HNDZ 中国海南儋州

Danzhou, Hainan, China
2018−08 15 109.33°E

  19.61°N
幼虫 Larva 椰子C. nucifera

8 GDFS 中国广东佛山

Foshan, Guangdong, China
2018-09 6 113.28°E

  22.88°N
幼虫 Larva 椰子C. nucifera

9 MLSY 马来西亚，吉隆坡

Kuala Lumpur, Malaysia
2018-12 5 101.72°E

    2.99°N
幼虫 Larva 椰子C. nucifera

10 TLBB 泰国，北碧府

Kanchanaburi, Thailand
2018-12 2   99.52°E

  14.03°N
蛹 Pupa 椰子C. nucifera

11 IDKL 印度，喀啦啦，加瑟勒戈德

Kerala, Kasaragod, India
2019-04 10   74.99°E

  12.51°N
幼虫 Larva 椰子C. nucifera

12 IDSR* 印度，安得拉, 斯里加古兰

Srikakulam, Andhra, India
2016 3   80.85°E

  16.19°N
幼虫 Larva 椰子C. nucifera

13 IDVZ* 印度, 安得拉, 维济亚讷格勒姆

Vizianagaram, Andhra, India
2016 4   83.39°E

  18.11°N
幼虫 Larva 椰子C. nucifera

14 IDVS* 印度, 安得拉, 维沙卡帕特南

Visakhapatnam, Andhra, India
2016 5   82.00°E

  16.90°N
幼虫 Larva 椰子C. nucifera

15 IDEG* 印度, 安得拉, 东戈达瓦里

East Godavari, Andhra, India
2016 2   82.23°E

  16.85°N
幼虫 Larva 椰子C. nucifera

16 IDWG* 印度, 安得拉, 西戈达瓦里

West Godavari, Andhra, India
2016 4   81.76°E

  16.59°N
幼虫 Larva 椰子C. nucifera

　1)“*”表示该种群的序列从GenBank下载获得；IDSR的序列号为KP995715~KP995717，IDVZ的序列号为KP995718~KP995721，IDVS的序列号为

KP995722~KP995726，IDEG的序列号为KP995727~KP995728，IDWG的序列号为KP995729~KP995732
　1) “*”indicates the sequence of the population is  downloaded from GenBank; The serial  number of IDSR is KP995715-KP995717, IDVZ is
KP995718-KP995721, IDVS is KP995722-KP995726, IDEG is KP995727-KP995728, and IDWG is KP995729-KP995732
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型 IN1-IN11组成，均来自印度种群，单倍型 IN1是
印度 6个地区椰子织蛾的共享单倍型，IN2-IN11均
为独享单倍型，不与其他种群共享。

序列对比显示 COI 单倍型包含 15个变异位点

(图 2)，其中，73% 是碱基转换，27% 是碱基颠换。

11个来自印度的单倍体（IN1~IN11）与分布在中国、

马来西亚和泰国的单倍体 HAP 存在 4 个变异位

点，位点 17 的碱基为嘌呤转换，位点 161、257 和

608的碱基为嘧啶转换。

对入侵地区椰子织蛾种群基于等位基因频率

的中性检验并结合错配分布的分析结果显示，

Tajima’s D 值为 −1.159 67(P>0.05)，Fu’s Fs 值为

−3.515(P>0.05)，二者均为负值，但分化值不显著。

错配分布图 (图 3)显示，16 个种群的所有单倍型的

歧点先形成 L 形，而后出现单峰分布曲线，表明椰

子织蛾在整体水平上并未出现快速扩张等历史

事件。

 

表 2   椰子织蛾 12 个 COI 单倍型在不同地区的分布

Table 2    Distribution of 12 Opisina arenosella COI
haplotypes in different regions

 

单倍型

Haplotype

种群分布

Population distribution
国别

Country
种群代码1)

Population code
HAP 中国 China HNQH(23)、HNLS(26)、

HNHK(17)、HNWC(20)、
HNWN(14)、HNSY(16)、
GDFS(6)

马来西亚 Malaysia MLSY(5)

泰国 Thailand TLBB(2)

IN1 印度 India IDKL(8)、IDSR(2)、
IDVS(2)、IDEG(1)、
IDWG(3)、IDVZ(2)

IN2 印度 India IDSR(1)

IN3 印度 India IDVS(1)

IN4 印度 India IDEG(1)

IN5 印度 India IDWG(1)

IN6 印度 India IDVZ(1)

IN7 印度 India IDKL(1)

IN8 印度 India IDKL(1)

IN9 印度 India IDVS(1)

IN10 印度 India IDVS(1)

IN11 印度 India IDVZ(1)

　1)括号中数据为共享单倍型的样本数

　1)Numbers  of  samples  sharing  haplotypes  are  shown  in
parentheses
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泰国 Thailand
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图 1    椰子织蛾 12 个 COI 单倍型网络进化关系图

Fig. 1    Evolution diagram of 12 COI haplotypes of Opisina
arenosella
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图 2    椰子织蛾 COI 单倍型变异位点分布

Fig. 2    Variable site distribution of Opisina arenosella COI
haplotypes in different regions
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图 3    基于等位基因频率的 172 个椰子织蛾样本的错配分

布图

Fig. 3    Distribution of mismatch in 172 Opisina arenosella
samples based on allele frequency
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3   讨论与结论

本研究对 16 个椰子织蛾种群的 172 个样本

COI 序列进行分析，所有序列无插入或缺失现象，

并且 A+T 平均占比为 68.9%，明显高于 G+C 占比

(31.1%)，表现出 A+T 碱基偏嗜，符合昆虫线粒体

DNA 碱基组成结构[23]。将所有个体作为整体进行

中性检测分析，种群未经历大规模的扩张，单倍型

IN1 在印度种群中广泛分布，并作为中心向其他单

倍型发散，推断 IN1是祖先单倍型；单倍型 HAP则

形成另一分支，并由中国、马来西亚和泰国的种群

共享，表明入侵地区的椰子织蛾种群为同一基因类

型或者有相同的入侵源，且该基因型在入侵地区快

速繁殖和扩散，说明具有较高的适应和竞争能力。

椰子织蛾在入侵地区未形成遗传分化，分析原因可

能是椰子织蛾入侵我国的时间较短，新栖息地的地

理环境相似，尚未积累丰富的遗传变异。

遗传变异是物种适应环境的基础，当面临新的

环境条件时，丰富的遗传变异为物种适应新环境提

供了选择材料。因此，较高的遗产变异可以增强环

境适应能力。然而，高水平的遗传多样性并非成功

入侵的必要条件[24]。外来物种在入侵过程中常伴随

奠基者效应，导致遗传多样性水平降低[25-26]。一些

入侵物种遗传多样性的降低反而促进其成功入侵。

如阿根廷蚂蚁 Linepithema humile 入侵北美，其遗

传多样性的降低减少了种群内部斗争，因此提高了

种群的生存与繁殖能力，在数量上占据优势，从而

形成了有利于在新环境中竞争的行为特性[27]。在本

研究中，入侵中国、马来西亚、泰国等地区的椰子织

蛾种群中仅检测到一种 COI 基因型，原产地印度椰

子织蛾种群的多态位点显著多于入侵地区种群的，

表明椰子织蛾入侵后遗传多样性下降，种群经历了

奠基者效应。一些理论研究表明，入侵过程的瓶颈

效应可以增加性状的遗传变异 [ 2 8 ] 或改变遗传背

景[29]。外来物种在入侵过程中通过与转座子的相互

作用影响基因组结构、组织和功能，从而促进快速

适应，特别是在遗传多样性低的群体中。应激诱导

的转座子活性变化可以改变基因作用，并促进遗传

变异，有助于遗传多样性低的物种能够在新环境中

快速适应[30-31]，使群体达到新的适应高峰。入侵地

区与原产地印度的椰子织蛾单倍型均存在 4 个碱

基位点的差异，推测是椰子织蛾种群受环境选择压

力影响，在新栖息地产生了新的突变或杂交。有研

究已证实线粒体的基因突变可以影响与生物学特

性有关的表型变化，如灰飞虱 Laodelphax striatellus

在我国存在 2 种不同的线粒体单倍型群 (HGI、
HGII)，而这 2 种单倍型灰飞虱在产卵量和寿命等

方面存在显著差异，灰飞虱线粒体 DNA 的变异导

致了 DNA 复制能力的提高，使其能够抵御遗传漂

变作用而被保留下来；同时这些变异带来了生殖和

耐寒力方面的优势，使其能够在种群中得到扩散[32]。

在我国，椰子织蛾主要分布在纬度 23.5°N以南

的局部地区，且暴发为害多发生在以棕榈植物种植

为主的公园、国道以及滨江滨海绿化带[33]。据报道，

椰子织蛾分布最北的地区为印度德里，纬度约为

28.6°N[34]。因此，椰子织蛾在我国可能向北持续扩

散，且随着全球变暖日益严重，该虫向北扩散蔓延

的速度将进一步加快。本研究分析了 3个入侵国家

的椰子织蛾单倍型，该信息对精准监测椰子织蛾，

综合分析其侵入来源和扩散路径具有重要指导意义。
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