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摘要：暗色粉蚧 Pseudococcus viburni是落叶果树的重要多食性害虫，对苹果、梨、葡萄等重要水果的潜在

危害风险高。暗色粉蚧在全球多个国家内发生，造成严重的经济损失，目前对我国云南少数地区已有入侵

报道。本研究目的旨在对暗色粉蚧的潜在地理分布区进行识别，为该有害生物的风险评估及管理提供数据

支持。基于暗色粉蚧的 46个有效分布记录和 19个生物环境因子，利用MaxEnt模型和 ArcGIS软件对暗色

粉蚧在全球以及我国在目前及 20年后的潜在地理分布区进行识别，同时利用综合环境变量贡献率和刀切法

检验评估影响其地理分布的主要环境因子。研究结果显示影响暗色粉蚧地理分布的主要环境因子有最冷月

最低温（bio6）、最热季平均温度（bio10）、温度年较差（bio7）。暗色粉蚧在全球的潜在分布区主要包括北

美洲太平洋沿岸、南美洲南部、欧洲西部及地中海沿岸、非洲南部、澳洲东南及以我国南部为主的亚洲南

部。在我国的潜在分布区主要集中在江淮流域、长江中下游地区、华南及西南等地。未来 20年，暗色粉蚧

在全球的适生区范围在原有的基础上大幅增加，在我国的适生面积由目前占陆地总面积的 23.46%增长到

28.44%。暗色粉蚧在我国云南等少数地区已有入侵记录，在我国存在定殖、扩散风险，对我国现有的防疫

管理有潜在威胁。建议农林、口岸等疫情管理部门加强调查、检疫和监控，严防暗色粉蚧对我国农林产业

造成危害。
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Abstract: The obscure mealybug, Pseudococcus viburni, is an important polyphagous pest of

deciduous fruit trees with a high risk of potential damage to important fruits such as apples, pears

and grapes. The obscure mealybug occurs in several countries around the world, causing serious

economic losses, and has been reported to be invasive in Yunnan of China. This study aims to

model the potential geographic distribution areas of P. viburni. Based on 46 effective distribution

records and 19 bio-environmental factors, the potential geographic distribution areas of P. viburni,

at present and 20 years later, were identified by the MaxEnt model and ArcGIS. The major

environmental factors affecting the geographic distribution were evaluated by the contribution rate

of the integrated environmental variables and the jackknife test. The potential distribution areas of

dark-colored mealybugs globally mainly included. The results showed that the main

environmental factors affecting the geographic distribution of P. viburni were the minimum

temperature of coldest month (bio6), the mean temperature of warmest quarter (bio10), and the

annual range of temperature (bio7). The potential global distribution areas of P. viburni mainly

include the Pacific coast of North America, the southern part of South America, the western part of

Europe and the Mediterranean coast, the southern part of Africa, the southeastern part of Australia,

and the southern part of Asia, mainly the southern part of China. In China, the potential

distribution areas are mainly concentrated in the Jianghuai Basin, the middle and lower reaches of

the Yangtze River, South China and Southwest China. After 20 years, the global range of P.

viburni has increased significantly on the basis of the original, and the range in China will increase

from 23.46% to 28.44% of the total land area. The obscure mealybugs have invaded into Yunnan,

and have risks of colonization and proliferation in China, which is a potential threat to the existing

epidemic prevention and management in China. It is recommended that the epidemic management

departments of agriculture, forestry and ports should strengthen the investigation, quarantine and

monitoring to prevent P. viburni from causing harm to China's agriculture and forestry industries.
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暗色粉蚧 Pseudococcus viburni（Signoret）隶属半翅目粉蚧科粉蚧属，是落叶果树的重

要多食性害虫，主要危害苹果、梨、葡萄等经济水果，其寄主范围涉及约 90个科 240个属

（García-Morales et al.，2016）。暗色粉蚧与葡萄粉蚧 Pseudococcus maritimus（Ehrhorn）和

长 尾 粉 蚧 Pseudococcus longispinus （ Targioni Tozzetti ） 同 属 于 Pseudococcus

maritimus-malacearum复合种群（Gimpel and Miller，1996），从形态特征和分子数据来看，

暗色粉蚧与前者的亲缘关系更近，导致两种粉蚧常被混淆或误认（Wilkey and McKenzie，1961；

Miller et al.，1984；Hardy et al.，2008）。暗色粉蚧可能起源于南美洲，现已分布于大约 56

个国家，广泛分布于澳大利亚、欧洲（西班牙、法国和意大利）、以色列、伊朗、新西兰、



北美、俄罗斯和南非（Charles，2011；García-Morales et al.，2016）。随着全球贸易以及物流

的快速发展，暗色粉蚧经由其水果或其他寄主植物及植物产品在全球范围进行传播扩散。

自 20世纪 60年代初以来，暗色粉蚧一直被认为是一种具有重要的经济害虫。与属内其

他种一样，暗色粉蚧为害时呈密集型分布，其若虫及成虫均可通过口针刺入寄主植物内部取

食汁液，导致茎叶枯萎、果实早落；在取食的同时还可分泌蜜露，诱发霜霉病影响叶片光合

作用，造成植株生长始弱，严重时死亡（Silva，2018）。在法国，暗色粉蚧为害造成设施栽

培番茄的严重损失（Germain，2003）。在伊朗，暗色粉蚧被认为是影响其茶叶生产的主要因

素（Ramzi et al.，2018）。在南非，暗色粉蚧是苹果和梨的主要粉蚧害虫，同时也会侵害桃、

李和包括百香果在内的亚热带水果（Mathulwe et al.，2021）。近年来，我国在进口水果贸易

发展迅速，口岸检疫中频繁截获粉蚧害虫，其随苹果、梨等水果传入我国的风险极大。虽然

目前在我国云贵部分地区已发现有暗色粉蚧，但其危害未见报道。我国气候资源丰富，植物

种类繁多，暗色粉蚧传入后一旦定殖形成地理种群便可迅速扩散蔓延，将使我国热带、亚热

带的水果和观赏植物等相关产业造成严重损失。

大量研究证实，通过分析外来危险性有害生物物种的生存环境，利用数学建模的手段可

实现该物种在全球的适生区地图的绘制，从而对揭示该物种的入侵规律起到重要作用

（Waltari et al.，2007；王运生，2007）。MaxEnt 模型基于生态位原理，利用已知样本对未

知分布的最优估计可满足已知对未知分布的限制条件，使分布具有最大的熵，以预测目标物

种在已知气候区潜在分布的概率（Phillips et al.，2006）。模型主要通过 Logistic回归对目标

物种已知的分布点及对应的环境变量进行分析，并将运算结果进行投射，从而实现预测目标

物种在不同时空内分布情况的目的（朱耿平等，2013）。大量研究证明该模型具有较好的分

辨变量相互作用能力及抽样偏差处理能力，可以达到较高的预测精度（Peterson et al.，2007；

Haegeman and Etienne，2010），是目前较为科学的适生区分析模型，已在植物、动物及昆虫

等生物分布区域的气候适宜性分析方面得到了广泛的应用。

综上，为了科学合理地制定防控策略，有效防止暗色粉蚧的传入和扩散，采用Maxent

生态位模型和 ArcGIS对暗色粉蚧在中国的潜在地理分布进行研究，以期为有关部门制定检

疫政策和技术措施提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 数据来源

本研究所用的气候数据来源于世界气候数据库（https://worldclim.org/），包括分别用于

描述气温、降水量及上述两项极端值的 19个变量数据，分辨率为 2.5 min（Hijmans et al.，

2005；刘学琴等，2022）。未来（2021-2040年）气候数据选择第六次国际耦合模式比较计

划CMIP6的北京气候中心中等分辨率气候系统模式BCC-CSM2-MR模式下的 SSP2-4.5情景

数据（张彦静等，2023）。世界地图底图为自然资源部监制，审图号为 GS（2016）1665。

暗色粉蚧分布数据来源于全球生物多样性信息平台（http://www.gbif.org）、国际应用生



物科学中心物种数据库（http://www.cabi.org）、科学引文索引等权威数据库以及被中文核心

期刊收录的科技论文。部分未提供经纬度信息的地理位置通过地名数据库 Geonames

（http://www.geonames.org）补充必要信息。暗色粉蚧在全球的已知分布点如图 1所示，主

要分布于乌拉圭、法国、葡萄牙、法属圭亚那、瓜德罗普、马耳他、圣皮埃尔和密克隆、智

利、阿根廷、卢森堡、奥斯特拉里亚、美国、南非以及我国云贵地区等。

图 1 暗色粉蚧在全球的已知分布点

Fig. 1 Locations of Pseudococcus viburni in the world
注：该图基于国家测绘地理信息局标准地图服务网站下载的审图号为 GS（2016）1665 号的标准地图制作，底图无修改。下同。

Note：This map was based on the standard map with the review number GS (2016) 1665 downloaded from the Standard Map Service

website of the National Bureau of Surveying and Mapping Geographic Information. The base map had not been modified. Same as

bellow.

1.2 预测及分析软件

预测软件为MaxEnt 3.4.4生态位软件，来源于美国自然历史博物馆网站（https://biodiv

ersityinformatics.amnh.org/open_source/maxent/）。GIS 地理信息系统软件为 ArcGis v.10，来

源于 Esri网站（https://www.esri.com/）。统计分析（如多重共线性分析）通过 SPSSAU数据

科学分析平台完成（https://spssau.com/）。

1.3 数据处理及模型运行

暗色粉蚧地理分布数据利用分辨率为 2.5 arc-min 的栅格去除重叠以降低空间偏差，避

免因样点过于密集导致生态空间分布点重复（温玄烨等，2021），将结果输出为 CSV文件格

式，关键参数为分布点的经纬度。

将物种分布数据导入MaxEnt，使用刀切法测试环境变量的重要性，重复 10次，获得各

环境因子对暗色粉蚧现有分布情况的贡献率，贡献率越高说明该因子对分布结果的影响越重

要，按贡献率由大到小选取因子直至累计值超过 90%（张华等，2020）；为避免各因子之间

的高相关性而导致模型过度拟合，利用 Arcgis提取分布点的 19个生物气候因子，进行多重

共线性分析，当交叉相关值| r | ≥0.8时，说明该两项变量之间存在共性关系，剔除贡献率较



低的变量（Yang et al.，2013），余下各变量均作为预测分析的参数。

将暗色粉蚧地理分布数据、筛选出的环境变量以及对应的未来气候数据导入MaxEnt，

随机选取 25%作为测试集，余下为训练集，采用 Cross-validate验证方法，最大迭代次数 5 000

次，最大背景点数量 10 000个，10次重复，获得 asc文件为预测结果。预测结果文件为基

于物种的存在概率逻辑值（P值）生成的 ASCII栅格化图层，P值范围为 0到 1之间，P值

越大表示物种存在的概率值越大。利用 ArcGIS软件内置的默认方法对结果数据进行重分区，

即采用自然断点法（Jenks′ natural breaks）进行 5个等级的划分，分别为极高适宜生境（0.53~1）、

高适宜生境（0.32~0.53）、中适宜生境（0.15~0.32）、低适宜生境（0.04~0.15）和不适宜生

境（0~0.04）。

1.4 模型评价

通过受试者工作（ROC）曲线对模型精度进行评价，ROC 曲线下积值（AUC）为评价

指标，当 AUC值＞0.9时，预测结果准确性为高（Merow et al.，2013）。

2 结果与分析

2.1 模型结果

MaxEnt模型初步分析获取 19个生物气候变量的贡献值，结合 19个生物气候变量的多

重共线性分析结果，最终筛选出 6 个显著因子，分别为等温性（bio3）、最冷月份最低温度

（bio6）、年平均温度差（bio7）、最暖季均温（bio10）、年均降水量（bio12）、最冷季降水

量（bio19）。

经进一步拟合，暗色粉蚧MaxEnt模型 ROC曲线如图 2，AUC平均值为 0.944，平均标

准误差为 0.005，表明此模型可靠，利用此模型对暗色粉蚧的潜在分布区进行的预测结果可

信度高。

图 2 暗色粉蚧适生区的 ROC验证曲线

Fig. 2 ROC curve of potential distribution of Pseudococcus viburni
注：红线，AUC 均值 = 0.984；蓝色区域，标准差；黑线，随机预测值。Note：Red line, Mean AUC = 0.984; Blue area = Standard

deviation; Black line, Random Prediction.

2.2 暗色粉蚧潜在地理分布的影响因子

本研究择出 bio3（等温性）、bio6（最冷月最低温）、bio7（温度年较差）、bio10（最热



季平均温度）、bio12（年降雨量）、bio19（最冷季降水量）等 6个环境变量作为主要环境变

量，经最终模型预测，上述 6个变量的贡献率由大到小依次为：bio6（43%）、bio10（17.5%）、

bio3（12.9%）、bio19（9.6%）、bio7（9.1%）、bio12（7.9%）。

暗色粉蚧环境变量的刀切法分析结果显示（图 3），仅使用单一环境因子变量时，对正

规化训练增益影响较大的环境因子变量为最冷月最低温（bio6）、最热季平均温度（bio10）、

温度年较差（bio7），说明上述 3个生物气候变量含有暗色粉蚧适宜性生境的有效信息，是

预测暗色粉蚧潜在地理分布的关键因素。

图 3 暗色粉蚧环境因子刀切法检验结果

Fig. 3 The jackknife test result of environmental factor for Pseudococcus viburni
注：浅蓝色，不含某个变量；深蓝色，只含某个变量；橙色，包含所有变量。Note：Light blue, Without some variable; Dark blue,

Only with some variable; Orange, With all varibales.

2.3 环境变量响应曲线

根据环境变量响应曲线可判断变量影响暗色粉蚧存在概率的区间值，当暗色粉蚧的存在

概率大于 0.5时，其对应的环境值适宜暗色粉蚧分布（张华等，2020）。本研究分析结果（图

4）显示最冷月最低温在 5℃左右时，暗色粉蚧存在概率值最高，在低于 0℃或高于 10℃时

生存概率降至 0.5以下，说明暗色粉蚧适宜分布地区的最冷月最低温范围为 0~5℃。同理可

以得出：适宜暗色粉蚧分布的温度年较差范围为 15~25℃，最适宜数值为 22℃左右；适宜

暗色粉蚧分布的最热季平均温度范围为 19~23℃，最适宜数值为 21℃左右，此时分布概率

值可超过 0.7；等温性适宜范围为 40~60，最适宜数值为 50；年降雨量最适宜值约为 800 mm

左右；最冷季降水量最适宜值在 300~400 mm之间。



图 4 暗色粉蚧存在概率对主要气候因子的响应曲线

Fig. 4 Response curves of existence probability of Pseudococcus viburni
注：红线，平均生存概率；蓝色区域，标准差。Note：Red line, Average probability of existence; Blue area, Standard deviation.

2.4 暗色粉蚧在全球的适生区

根据MaxEnt模型预测，暗色粉蚧在全球的适生区如图 5所示，极高适宜生境包括美国

加利福尼亚州沿太平洋地区，墨西哥东、西马德雷山脉之间的墨西哥高原中部地区；南美洲

拉普拉塔湾地区、阿根廷中部、乌拉圭沿大西洋地区、智利境内自科金博大区向南延伸至河

大区中部；欧洲葡萄牙、西班牙及法国沿大西洋部分地区、撒丁岛、西西里岛、阿尔巴尼亚

及希腊靠地中海沿岸；南非沿海地区；澳洲东南沿海；以及中国云贵高原大部。高适宜生境

主要为极高适宜生境的延展区域，以及爱尔兰、英国、新西兰等地。中适宜生境为高适宜生

境的外扩延展区，以及比利时、荷兰等国。低适宜生境主要包括美国南部大西洋沿岸自北卡

罗莱纳州向东至亚利桑南州地区；南美洲的巴拉圭、巴西纳塔尔以南大西洋沿岸、阿根廷毗

邻智利地区；欧洲的德国、奥地利、斯洛文尼亚等；非洲的纳米比亚、安哥拉、赞比亚、津

巴布韦、莫桑比克、坦桑尼亚、埃塞俄比亚、苏丹、尼日利亚、马达加斯加等部分地区；亚

洲的缅甸、泰国、老挝、越南等毗邻中国的地区、印度南部地区、中国黄河以南地区。

在未来 20年，暗色粉蚧在全球的适生区范围在原有的基础上大幅增加，极高适宜生境

新增北美洲的美国华盛顿州、俄勒冈州沿太平洋地区，墨西哥高原大部以及新西兰；巴西圣

玛丽亚东部沿海部分地区；欧洲的爱尔兰、英国西南沿海意大利、阿尔巴尼亚等。高中适宜

生境新增美国东南大部、欧洲中部及东部各国、非洲撒哈拉沙漠以南及赤道以北地区以及亚

洲日韩地区和中国长江中下游地区；低适宜生境在原有的基础上向外扩展，尤其发展至波兰、

捷克、斯洛伐克、白俄罗斯及俄罗斯西部地区（图 6）。



图 5 暗色粉蚧在全球的适生区

Fig. 5 Predicted potential suitable habitats of Pseudococcus viburni in the world

注：红色，极高风险区；橙色，高风险区；黄色，中风险区；绿色，低风险区；白色，不适宜区。下同。

Note：Red, Extreme high-suitable zone; Orange, High-suitable zone; Yellow, Medium-suitable zone; Green, Low-suitable zone; White,

Unsuitable zone. Same as below.

图 6 暗色粉蚧未来 20年在全球的适生区

Fig. 6 Predicted potential suitable habitats of Pseudococcus viburni in the future 20 years of the world

2.5 暗色粉蚧在我国的适生区

MaxEnt模型预测结果表明暗色粉蚧在我国江淮流域、长江中下游地区、华南及西南等

地有不同程度的适生区域，其适生面积占我国陆地总面积的 23.46%，其中高适生区占 1.82%，

较高适生区占 2.16%，中适生区 4.80%。高度适生区主要分布在云南、贵州。四川东南大部、

广西西部与云南交界处、福建东南沿海及上海等为中度适生区。低适生区广泛分布在我国东

南大部，包括贵州、湖南、华北、安徽、江苏、浙江、云南以及江西大部、广东部分和台湾

西部沿海等。

根据全球气候发展趋势，暗色粉蚧未来 20年在我国的适生区范围扩大、各地区的潜在



风险进一步提升，其适生面积占我国陆地总面积的 28.44%，其中高适生区占 2.45%，较高

适生区占 2.71%，中适生区 9.13%。其中西藏南部部分地区发展为高度适生区，贵州、四川

东南大部、陕西南部、河北南部、安徽北部、江苏、浙江沿海发展为中度适生区，江西、海

南以及台湾全境均有不同程度的被入侵风险。

3 结论与讨论

物种分布模型是生态学、生物地理学、自然资源管理、生态系统管理和生物多样性保护

等领域实证研究（Empirical Research）的重要工具，可依据环境变量来计算生物种群在目标

区域的分布概率（Elith et al.，2006；Elith and Leathwick，2009；Franklin，2013）。随着 GIS

技术的发展，Elith等人（2006）针对适生区预测的 16个模型（BIOCLIM、BRT、BRUTO、

DK-GARP、DOMAIN、GAM、GDM、GDM-SS、GLM、LIVES、MARS、MARS-COMM、

MARS-INT、MAXENT、MAXENT-T、OM-GARP）进行了比较研究，结果发现基于最大熵

规则的MaxEnt模型受样本大小的影响较小且性能稳定，随后该结论得到再次证实（Wisz et

al.，2008）。此后，Maxent模型被广泛应用于生物多样性的变化、物种分布范围的预测以及

气候变化潜在威胁的评估等，尤其应用于有害生物潜在分布区的预测，被认为是植物检疫研

究领域的重要技术支持（Dicko et al.，2014；Xu et al.，2020）。

用于模拟物种分布模型的环境变量有 19个，前 11个为温度相关变量，后 8个为降水量

相关变量。近年来，MaxEnt在粉蚧适生性关键环境因子分析领域的应用越来越多，明确了

影响无花果刺粉蚧 Planococcus ficus适生性的主要环境因子包括温度季节性变化（bio4）、温

度年较差（bio7）、最湿季平均温度最干季平均温度（bio8）、最干季平均温度（bio9）、季节

降水量变化（bio15）、最热季降水量（bio18）（Wei et al.，2020），大洋臀纹粉蚧 Planococcus

minor则主要受年平均气温（bio1）、bio4，最冷月最低温（bio6）、温度年较差（bio7）、最

冷季平均温度（bio11）、年降雨量（bio12）的影响（齐国君等，2015），以及木薯绵粉蚧

Phenacoccus manihoti（Lu et al.，2014）、木瓜秀粉蚧 Paracoccus marginatus（Heya et al.，2020）、

美地绵粉蚧 Phenacoccus madeirensis（Wei et al.，2019）等均在此方面开展了研究。总的来

看，温度和降水量都是影响粉蚧适生区的重要维度。针对用于MaxEnt模型的变量的筛选，

早期做法是将所有可能相关的因子导入后做初步分析，再根据贡献率大小来选择进一步计算

的参数；但随着MaxEnt模型的广泛使用，研究者发现多个预测因子之间存在多重共线性，

且这种多重共线性可能导致模型过拟合（Feng et al.，2019），为此需要通过增加交叉相关值

| r |作为阈值，以筛除具有强相关性的预测因子（Remya et al.，2015；Pramanik et al.，2018；

刘学琴等，2022）。以扶桑绵粉蚧 Phenacoccus solenopsis在印度的适生区分析为例，Wei等

人（2017）通过采用交叉相关值对环境因子进行剪裁后，认为影响扶桑绵粉蚧适生区的环境

因子应包括日平均气温（bio2）、等温性（bio3）、最湿季均温（bio8）、最干季平均温度（bio9）、

季节降水量变化（bio15）、最暖季降水量（bio18）、最冷季降水量（bio19），而 Fand等人（2014）

在未采用交叉相关值的情况下，认为影响因子主要包括年平均气温（bio1）、最热月最高温



（bio5）、最干季平均温度（bio9）、最热季平均温度（bio10）和最冷季平均温度（bio11），

对比两者结果发现前者筛选的环境因子包括了温度和降水量两个方面，而后者仅选取了温度

相关的因子；此外，虽然两个适生区分析结果相近，但后者在绘制高风险区域时出现了疏漏。

本研究基于暗色粉蚧 46条有效分布记录，利用贡献率及交叉相关值抽取出影响其分布

的 6个关键环境变量，分别为 bio3（等温性）、bio6（最冷月最低温）、bio7（温度年较差）、

bio10（最热季平均温度）、bio12（年降雨量）、bio19（最冷季降水量），其中 bio3、bio7和

bio12也被认为是影响木瓜秀粉蚧（Heya et al.，2020）和美地绵粉蚧（Wei et al.，2019）的

主要环境变量。这与三者已知的分布范围及寄主范围有重叠的现象是一致的。

本研究通过MaxEnt模型分析了暗色粉蚧在全球和中国的分布概率，再经由 ArcGIS 软

件获得可视化适生区分布图并使用 Jenks方法进行适生等级划分，有效识别了当前气候条件

下暗色粉蚧的适生区，并预测了未来 20年暗色粉蚧的入侵风险区。将已知分布点和全球范

围的潜在分布区进行比对，结果显示所有的已知分布点均落在高度适生区范围内。此外，由

于缺少具体分布位点而被排除的已知分布地区，如智利、意大利等国也在预测的高度适生区

范围内，说明本研究模型能较好地吻合物种的实际分布。暗色粉蚧的预测结果显示其在我国

的适生区主要在长江流域及以南地区，与我国落叶水果的主要种植区域具有一致性，基本上

覆盖了梨、桃、李等水果在我国南方的主要分布区。

与属内其他种类似，暗色粉蚧的传播可通过随丢弃的果皮果壳，或被动物或风携带进行

短距离扩散，也可通过随附在植物或植物产品表面经由货品调运进行远距离扩散。因其体型

微小，在出入境检疫中随植物或植物产品入境时，不易察觉；且随着水果贸易不断发展，该

有害生物的入侵风险已呈现愈加增高的趋势。此外，在针对暗色粉蚧的可持续管理方面，虽

然部分研究已明确包括 Heterothabditis spp.在内的一些病原线虫（Stokwe and Malan，2016）

以及包括 Lecanicillium longisporum等的虫生真菌（Ghaffari et al.，2017）对蚧虫有显著的控

制作用，但在暗色粉蚧的应用上尚未开展深入研究。在我国，暗色粉蚧自然天敌的种类及数

量、高效农药的品类及施用等方面研究均属空白。然而目前我国云南部分地区已经发现有暗

色粉蚧发生的情况，因此在对现有发生进行彻底防除的同时，迫切需要控制受侵染地区的相

关植物或植物产品经由物流运往国内其他适宜其定殖发展的区域。同时，各口岸应加强暗色

粉蚧相关的寄主植物及植物产品的检验检疫，实施有效防控，切断外部侵染源传入。
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