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Résumé: De nos jours, la mondialisation entraîne une série de conséquences négatives pour la durabilité 
des systèmes agricoles, tels que les cultures de solanacées. Ici, nous rapportons pour la première fois la 
présence d'une cochenille polyphage invasive, Phenacoccus solenopsis Tinsley (Hemiptera: 
Pseudococcidae), dans les cultures solanacées italiennes, c'est-à-dire la tomate et le poivron. Pour cela, 
nous avons analysé au niveau morphologique et moléculaire divers spécimens collectés en Sicile durant 
l'automne 2020. Une analyse phylogénétique menée en comparant une portion ≈800 pb du génome 
mitochondrial de plusieurs populations mondiales, suggère que la population introduite pourrait être 
originaire d'Asie. Cette étude représente la première étape vers l'établissement d'un programme de 
surveillance et de contrôle durable de P. solenopsis en Europe. programme de contrôle durable en 
Europe. 

Extrait: La cochenille du coton Phenacoccus solenopsis Tinsley (Hemiptera: Pseudococcidae) est un 
ravageur envahissant extrêmement polyphage. ravageur invasif extrêmement polyphage qui peut causer 
de sérieux dommages aux plantes cultivées. Ce ravageur est originaire d'Amérique mais a envahi les pays 
asiatiques et méditerranéens au cours des dernières décennies. Tomate (Lycopersicon esculentum Mill., 
Solanaceae) est une culture économiquement importante dans le monde entier et sa production peut 
être menacée par de nombreux insectes nuisibles. Peut être menacée par de nombreux insectes nuisibles 
dont P. solenopsis. Nous avons enregistré pour la première fois P. solenopsis en association avec la tomate 
dans des cultures sous serre et des paysages urbains en Sicile (Italie) pendant la saison d'automne 2020. 
L’espèce a été identifiée comme étant P. solenopsis sur la base de ses caractères morphologiques et de 
l’amplification de DNA d’une protéine morphologiques et l’amplification de DNA d’une portion ≈800 bp 
de la cytochrome oxydase mitochondriale sous-unité I (mtCOI). L’analyse phylogénétique entre les 
séquences mtCOI de P. solenopsis obtenues avec celles déjà disponibles dans GenBank suggère les pays 
asiatiques comme une source potentielle de nouvelle introduction. C'est le premier record de P. 
solenopsis attaquant des plants de tomate en Italie et il peut représenter une menace potentielle pour la 
production de tomates en Italie. Une menace potentielle pour la production de tomates en Europe et 
dans les pays voisins. Pour cette raison, des actions doivent être prises pour éviter la propagation 
incontrôlée de cette espèce exotique. 

 

Mots clés: espèces exotiques; invasions biologiques; Coccinea; cochenille du coton; Homoptera; 
pseudococcidae; cochenilles; durabilité. 

 



 

 2 

1. Introduction 
Les invasions biologiques sont l'un des principaux défis auxquels l'agriculture est confrontée à l'ère de 
l'économie mondiale [1,2]. l'économie mondiale [1,2]. Les arthropodes nuisibles envahissants 
d'importance économique causent des pertes de rendement, augmentent les coûts de leur contrôle et 
conduisent souvent à une surutilisation des pesticides qui perturbe les services écosystémiques existants 
[3-5]. services écosystémiques existants [3-5]. Les cochenilles (Hemiptera: Pseudococcidae) sont des 
ravageurs invasifs typiques dans de nombreuses régions du monde. envahissants dans de nombreuses 
régions du monde en raison de leur petite taille et de leur comportement cryptique [6]. Ils peuvent causer 
de sérieux dommages économiques dans de nombreuses cultures [7]. Phenacoccus solenopsis Tinsley 
(Hemiptera: Pseudococcidae) est un herbivore très polyphage qui se nourrit de sève. herbivore très 
polyphage qui se nourrit de sève et qui a été signalé sur plus de 200 espèces de plantes hôtes appartenant 
à environ 60 familles botaniques [1]. appartenant à environ 60 familles botaniques [8,9]. Cette cochenille 
se nourrit de la sève du phloème principalement phloème principalement sur les parties aériennes des 
plantes et libère du miellat et des sécrétions cireuses comme produits excréteurs. produits excréteurs. 
L'espèce entretient une relation mutualiste avec les fourmis (Hymenoptera: Formicidae), et la diffusion 
est médiée par le vent, bien que la distribution étendue de l'espèce soit principalement associée aux 
activités humaines [10,11]. L'identification de P. solenopsis s'effectue généralement par observation 
morphologique; pourtant, cette méthode est couramment soutenue par la caractérisation du DNA [12]. 
La cochenille est identifiable par la présence de points sombres sur le dos du corps de la femelle; 
cependant, certains spécimens peuvent être non pigmentés et ainsi être identifiés par erreur avec P. 
solani [13]. D'autres variations morphologiques et moléculaires entre les populations géographiques de 
P. solenopsis ont également été reconnues [13-16], et ces différences ont été attribuées aux conditions 
environnementales et/ou aux plantes hôtes [17]. Phenacoccus solenopsis, dont la description remonte au 
Nouveau-Mexique (Etats-Unis) à la fin du 19ème siècle [18], a été identifié comme l'une des espèces les 
plus importantes dans le monde. 19e siècle [18], a été signalé en dehors de son territoire d'origine dans 
plus de 50 endroits dans le monde entier dans le monde durant les dernières décennies. Ce ravageur 
invasif s'est établi dans les régions afrotropicales, Australasien, Néarctique, Néotropical et Indomalayen, 
et il est considéré comme l'un des ravageurs les plus dévastateurs du coton. des ravageurs les plus 
dévastateurs du coton en Asie, notamment en Chine, en Inde et au Pakistan [19]. Dans la région 
paléarctique, l'espèce a été signalée au cours des dix dernières années dans le bassin méditerranéen, y 
compris en Algérie, aux îles Canaries, en Espagne et en France. Méditerranée, y compris l'Algérie, les îles 
Canaries, Chypre, l'Egypte, Israël, la Turquie et l'Arabie Saoudite [9,20-27]. et l'Arabie Saoudite [9,20-27]. 
Dans un avis récemment publié par le groupe scientifique de l'EFSA sur la santé des plantes, l'espèce est 
signalée comme étant présente en Crète sur des plants de tomates selon une communication 
communication personnelle [28]. Bien que dans ces régions, P. solenopsis a été principalement enregistré 
sur des hôtes sauvages et des plantes ornementales (par exemple, Ibiscus sp. et Lantana sp.), en Israël et 
en Egypte, la cochenille est devenue un grave problème de santé publique. cochenille est devenue un 
ravageur sérieux dans quelques champs de coton et dans les cultures protégées de solanacées, 
notamment dans les serres de poivrons et de tomates [24,25]. La tomate (Lycopersicon esculentum Mill., 
Solanaceae) est les culture horticole les plus importante du point de vue économique dans le monde. 
économiquement la plus significative au monde, avec 4,7 millions d'hectares cultivés et une production 
mondiale dépassant 182 millions de tonnes [29]. dépassant 182 millions de tonnes [29]. Cette culture est 
menacée par un grand nombre de ravageurs envahissants tels que ravageurs envahissants tels que 
l'oxyure de la tomate sud-américain, Tuta absoluta (Meyrick) (Lepidoptera: Gelechiidae), qui a gravement 
affecté la production de tomates dans la région paléarctique au cours de la dernière décennie [30,31]. 
dernière décennie [30,31]. Les pays méditerranéens jouent un rôle central dans la chaîne 
d'approvisionnement de la tomate européenne. européenne de tomates ; ainsi, la détection précoce de 
nouveaux ravageurs émergents qui posent un risque pour la production européenne de tomates est d'une 
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importance capitale. production européenne de tomates est d'une importance capitale. Dans cet article, 
nous fournissons la première preuve de la présence de P. solenopsis dans différentes cultures protégées 
et dans des paysages urbains en Sicile, la région la plus pauvre du monde. protégées et des paysages 
urbains en Sicile, l'île principale la plus méridionale de l'Italie, située dans le bassin méditerranéen central, 
qui sert de zone de chaleur pour la production de tomates. bassin méditerranéen central, qui sert de point 
chaud pour l'industrie européenne de la tomate [32]. L'identification spécifique de la cochenille 
L'identification spécifique de la cochenille a été réalisée en utilisant des caractéristiques morphologiques 
ainsi que la caractérisation de DNA des mitochondries. et la caractérisation de DNA de la sous-unité 
mitochondriale de la cytochrome oxydase (mtCOI). Nous avons Nous avons également étudié les relations 
génétiques de P. solenopsis en utilisant le gène mtCOI des spécimens que nous avons collectés et d'autres 
spécimens. spécimens que nous avons collectés et d'autres accessions similaires provenant de différentes 
régions du monde. régions du monde afin d'identifier la source d'invasion de cette cochenille invasive en 
Italie. Nos résultats alertent de la présence de P. solenopsis, soulignant l'importance d'une détection 
précoce et la et la nécessité de mesures de contrôle préventives contre cette cochenille invasive. 

 

2. Matériaux et méthodes 
2.1. Échantillonnage des insectes 
Nous avons réalisé des échantillonnages ponctuels de cochenilles farineuses entre octobre et novembre 
2020 dans des cultures protégées et des parcs urbains en Sicile, à savoir dans quatre sites situés à la 
frontière sud de l'île. La partie aérienne des plantes infestées (cultivées et sauvages) a été inspectée. 
sauvages) a été inspectée, les écailles femelles ont été collectées à l'aide d'un pinceau souple et 
conservées dans de l'éthanol à 90 % à l'intérieur de flacons en plastique. éthanol à 90% dans des flacons 
en plastique pour l'identification au laboratoire. Nous avons également échantillonné des fourmis 
directement directement associées aux cochenilles comme décrit ci-dessus pour l'identification des 
espèces. Des photos des plantes infestées ont été prises à l'aide d'un appareil photo numérique Nikon 
D3100 (Nikon Corporation, Tokyo, Japon). 

 

2.2. Identification morphologique 
L'identification morphologique a été réalisée à l'aide des clés proposées par Williams et Granara deWillink 
[33], Granara et Szumik [34] et Hodgson et al. [17]. Les femelles adultes et les nymphes collectées ont été 
identifiées morphologiquement directement à partir d'un stéréomicroscope ou montées sur des lames 
pour être examinées à travers un microscope composé. stéréomicroscope ou montés sur des lames pour 
être examinés à l'aide d'un microscope composé. Dans chaque échantillon, 5 femelles adultes ont été 
montées sur des lames dans du baume du Canada en utilisant la méthode décrite par Williams et Watson 
[35]. méthode décrite par Williams et Watson [35]. Les photos ont été prises avec un stéréomicroscope 
Leica Ez 4 D (Leica Microsystems, Heerbrugg, Suisse) avec un appareil photo numérique intégré. appareil 
photo numérique intégré. Les spécimens montés sur glissière sont déposés à la Scale Insect Collection du 
Département d'Agriculture, Alimentation et Environnement de l'Université de Catania (Italie). 

 

2.3. Identification moléculaire 
Nous avons réalisé l'identification moléculaire des cochenilles collectées en séquençant le fragment du 
gène mtCOI amplifié dans le DNA de la cochenille comme suit. Fragment amplifié du gène mtCOI dans le 
DNA de la cochenille comme suit. En bref, un total de 3 femelles de cochenille pour chaque site 
échantillonné (voir Tableau 1) ont été écrasées avec un pilon stérile dans un Eppendorf de 2 mL. stérile 
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dans un tube Eppendorf de 2 mL et soumises à une extraction de DNA à l'aide du kit Tissue DNA E.Z.N.A.® 
(Omega Bio-tease). DNA Kit (Omega Bio-tek, Inc., Norcross, GA, USA). Dans l'extraction de DNA, nous 
avons inclus également des échantillons de la cochenille des agrumes Planococcus citri (Risso) (Hemiptera: 
Pseudococcidae) comme contrôle positif DNA et comme contrôle négatif. comme contrôle positif DNA et 
un contrôle négatif sans DNA. Paires d'amorces universelles C1-J-2195 (alias Jerry, 50-
TTGATTTTTTGGTCATCCAGAAG-30) et TL2-N-3014 (alias Pat, 50-TCCAATGCACTAATCTGCCATATTA-30) ont 
été utilisées pour amplifier les 800 bp attendus de la région ciblée mtCOI. de la région ciblée mtCOI [36]. 
La PCR a été réalisée en suivant le protocole suggéré par Cavalieri et al [37]. Les réactions ont été réalisées 
dans des volumes de 20 L avec 0,85X de FailSafeTM PCR 2X PreMix F (Lucigen Corporation, Middleton, 
WI, USA), 0,5 M de chaque amorce 10 M, 1,5 M de DNA l'échantillon de amorce 10 M, 1,5 U de Taq DNA 
Polymerase 5U (Invitrogen, Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, USA) et 2 L de matrice DNA. Les 
conditions de cyclage étaient les suivantes : 96 C pendant 5 minutes, 35 cycles à 96 C pendant 45 s, 45 C 
pendant 1 minute, 72 C pendant 1 minute, suivis d'un cycle final à 72 C pendant 10 minutes. Cycle final à 
72 C pendant 10 minutes. Les réactions et les conditions de cyclage ont été effectuées dans le 
thermocycleur Mastercycler® EP Gradient S Eppendorf. 

 

Tableau 1 Localisation, sites et plantes hôtes où Phenacoccus solenopsis a été trouvé en Sicile entre octobre et 
novembre. 

LOCATION                   
SITES 

LATITUDINE 
(N) 

 
LONGITUDINE 
(E) 

HOST PLANT DATE NCBI 
ACCESSION 
NUMBER 

Marina di 
Ragusa 

36° 47’ 11.7” 14° 34’ 21.1” Lycopersicon 
esculentum 
Mill. (Solanaceae) 
Portulaca oleracea 
L. 
(Portulacaceae) 
Parietaria sp. L. 
(Urticaceae) 
Sesamum indicum L. 
(Pedaliaceae) 

22 October 
2020 

MZ398130 

Palma di 
Montechiaro 

37° 11’ 37” 13° 45’ 46” Capsicum annuum 
L. 
(Solanaceae) 

5 October 
2020 

MZ398131 

Catania 37° 31’ 18.0” 15° 05’ 49.8” Hibiscus sp. L. 
(Malvaceae) 

4 Novenber 
2020 

MZ398132 

 37° 31’ 09.9” 15° 04’ 06.1” Lantana camara L. 
(Verbenaceae) 

25 
Novenber 
2020 

MZ398133 

 

Le succès de l'amplification des produits PCR a été vérifié par électrophorèse en utilisant un gel d'agarose 
à 1%. Lorsque des bandes de DNA de la taille attendue (800 bp) ont été visualisées dans le gel, les produits 
PCR restants ont été envoyés à un service de séquençage BMR Genomics (Padova, Italie) qui a purifié et 
séquencé les produits PCR par la méthode de Sanger. Les régions codantes obtenues ont donc été 
vérifiées manuellement pour détecter les erreurs, coupées en cas de mauvaise qualité et alignées sur les 
séquences de référence de la GenBank® du National Center for Biotechnology Information (NCBI) grâce à 
l'outil d'analyse de séquence BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) pour l'identification des espèces 



 

 5 

[38]. Une séquence représentative de chaque échantillonnage a été déposée dans GenBank (les numéros 
d'accession sont indiqués dans le tableau 1). 

 

2.4. Analyses phylogénétiques 
Les relations évolutives entre les isolats de P. solenopsis d'origine indigène (américaine) et invasive 
(méditerranéenne et asiatique) ont été estimées par la construction de phylogènes. Et invasifs 
(méditerranéens et asiatiques) ont été estimées en construisant des arbres phylogénétiques 
phylogénétiques basés sur les séquences mtCOI dérivées de nos échantillons (Tableau 1) et celles extraites 
dans GenBank en janvier 2021 (Tableau 2). GenBank en janvier 2021 (Tableau S1). Les enregistrements de 
séquences ont été triés pour leur couverture dans la région amplifiée par les amorces C1-J-2195 et TL2-
N-3014 et ceux contenant des informations rares, ambiguës ou répétées. Des informations rares, 
ambiguës ou répétées sur le lieu d'échantillonnage ont été écartées. Ainsi, trente séquences 
nucléotidiques sélectionnées ont été alignées avec l'algorithme MUSCLE [39], et leurs extrémités ont été 
coupées pour produire des alignements de 731 pb dans la version 1.26.1 d'Unipro UGENE [40]. 1.26.1 
[40]. Nous avons également recherché les codons stop dans les séquences mtCOI traduites afin d'exclure 
tout pseudogène mitochondrial éventuel. pseudogènes mitochondriaux possibles qui se produisent 
souvent chez les invertébrés. Maconellicoccus hirsutus (Green) (Hemiptera: Pseudococcidae) séquence 
mtCOI de l'isolat (numéro d'accession GenBank EU267199.1) a été incluse dans l'ensemble de données 
comme un sous-groupe. L'histoire de l'évolution a été déduite à l'aide de la méthode du maximum de 
vraisemblance (ML) et du modèle à 2 paramètres de Kimura [41]. de Kimura [41]. L'arbre initial pour la 
recherche heuristique a été obtenu automatiquement en appliquant les méthodes suivantes les 
algorithmes Neighbor-Join et BioNJ à une matrice de distances par paires estimées à l'aide de la méthode 
du maximum de vraisemblance composite (ML). l'approche de la Vraisemblance Composite Maximale 
(MCL) et en sélectionnant ensuite la topologie présentant les valeurs de vraisemblance logarithmique 
supérieures. Cette analyse a porté sur 31 séquences nucléotidiques. Les positions du codon incluses 
étaient les suivantes : 1er + 2ème + 3ème + non codant. La fiabilité des branches a été estimée à l'aide de 
1000 bootstraps. Les analyses évolutives ont été réalisées dans MEGA X [42, 43]. 

3. Résultats 

3.1. Échantillonnage des insects 
Parmi les différents sites prospectés en Sicile entre octobre et novembre 2020, P. solenopsis a été trouvé 
dans trois localités (Tableau 1). Des individus de cochenilles farineuses ont été trouvés sur les tiges, les 
branches et le collet des racines des serres conventionnelles de tomates de type cerise (Figure 1)  et dans 
des tunnels de poivrons à Marina di Ragusa et Palma di Montechiaro, respectivement. Des buissons de 
lantaniers et des hibiscus dans deux parcs urbains différents de Catania ont été de la même façon infestés 
par la cochenille. infestés par le ravageur cochenille. Les échantillons collectés ont été identifiés comme 
étant P. solenopsis par des analyses morphologiques et moléculaires. 

 

3.2. Identification morphologique 
L'examen morphologique externe a révélé que les femelles adultes avaient deux bandes de part et d'autre 
d'une crête médiane du corps, des filaments cireux courts autour du corps, ainsi que des filaments anaux 
d'un quart de longueur (figure 1). La femelle montée sur glissière présente un corps ovale d'environ 3,35 
± 0,14 mm de long et 2,2 ± 0,14 mm de large ; les antennes sont généralement à neuf segments, le circulus 
est présent, et les filaments anaux sont d'un quart de longueur (Figure 1). Segmentées, le circulus présent, 
ovales, parfois légèrement rétrécies latéralement, et de taille variable. taille; les cerarii sont au nombre 
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de 18 paires, chacune avec deux soies coniques et des pores triloculaires sans soies auxiliaires. sétons 
auxiliaires ; collier oral conduits tubulaires sur le venter seulement ; pores quinqueloculaires absents ; 
pores discaux multiloculaires absents dorsalement, présents médialement sur le venter des segments VI-
IX. (rarement aussi un ou deux sur V), également présents de façon submarginale sur certains segments 
abdominaux (Figures 2 et 3). (Figures 2 et 3). Les spécimens collectés en Sicile ont montré une gamme par 
côté dans les pores du disque multiloculaire de 7-8, 11-11, et 8-12 dans les échantillons provenant de 
Palma di Montechiaro, Marina di Ragusa et Catania, respectivement Comme P. solenopsis est très 
similaire à P. solani, les différences entre les deux espèces ont été mises en évidence mises en évidence. 
Selon Williams [44], l'espèce que nous avons identifiée comme étant P. solenopsis avait un circulus plus 
flasque et des pores discaux multiloculaires présents sur les bords antérieurs des segments abdominaux 
postérieurs. Segments abdominaux postérieurs, tandis que chez P. solani, le circulus est plus arrondi, et 
les pores du disque multiloculaire sont restreints  et les pores du disque multiloculaire sont limités aux 
bords postérieurs des segments abdominaux, antérieurs à la vulve antérieurs à la vulve.  

Les espèces de fourmis associées à P. solenopsis ont été identifiées comme étant Tapinoma magnum 
(Mayr) (Hymenoptera: Formicidae) 

 

 

Figure 1 Phenacoccus solenopsis femme adulte (A) et les stades mixtes (B) sur le rameau d’un plant de tomate dans une culture 
de tomates en serre 
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Figure 2 Femelle montée sur glissière de Phenacoccus solenopsis 

 

 

Figure 3 Caractéristiques morphologiques de Phenacoccus solenopsis, la vulve et les pores du disque multiloculaire (A), le 
circulus (B), le cerari (C) et les conduits tubulaires du collier oral (D). 
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3.3 L’ identification moléculaire 
Sur la base des données de séquence mtCOI, les individus échantillonnés dans des zones 
géographiquement séparées en Sicile et provenant de différents hôtes partageaient le même haplotype. 
Par la suite, nous avons confirmé l'identification morphologique de P. solenopsis par l'amplification du 
fragment mtCOI à partir de DNA génomique, suivie d'un séquençage direct et de recherches BLAST. Les 
séquences obtenues ont été alignées sur les séquences de référence du NCBI et comparées aux données 
publiques disponibles sur GenBank. Elles ont donné un score d'identité de 100 % et une valeur E = 0,0 
avec les isolats de P. solenopsis de Chine (numéro d'accession KF878039.1), d'Inde (numéro d'accession 
KC985430.1) et du Pakistan (numéro d’ accession KF442955.1). 

 

3.4 Analyse phylogénique 
Nous avons analysé un total de 30 séquences mtCOI, dont quatre ont été séquencées dans cette étude. 
Parmi eux, P. solenopsis accessions provenaient de différents pays du monde, y compris son zone d'origine 
(USA) et des zones envahies (Tableau S1). Selon l'analyse phylogénétique, l'arbre ML comprenait deux 
clades principales distinctes. ML comprenait deux clades principaux distincts : un clade composé 
d'échantillons provenant des Etats-Unis et un autre clade regroupant les accessions provenant de 
l'Amérique du Nord. et un autre clade regroupait les accessions provenant de différentes zones envahies 
par P. solenopsis (Figure 4). Notamment, les deux clades partageaient un ancêtre commun dérivé des 
États-Unis. Néanmoins, les échantillons de P. solenopsis que nous avons séquencés (MZ398130 ; 
MZ398131 ; MZ398132 ; MZ398133) se sont regroupés avec des isolats provenant de différentes régions 
du monde (Brésil, Chine, Israël, Pakistan, Philippines, et Vietnam). 
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Figure 4. Arbre de maximum de vraisemblance, avec valeurs bootstrap, basé sur les séquences mtCOI de Phenacoccus solenopsis 
collectées en Sicile, regroupées avec les accessions disponibles publiquement des pays envahis (Australie, Brésil, Chine, Egypte, 

 

4 Discussion 
Phenacoccus solenopsis est un herbivore se nourrissant de sève, originaire des Amériques, caractérisé par 
une polyphagie extrême qui s'est propagé vers l'est, envahissant plus de 50 pays au cours des 30 dernières 
années, devenant le principal insecte ravageur du coton en Asie [19]. Nous avons enregistré pour la 
première fois P. solenopis en Sicile sur différentes plantes hôtes urbaines et cultures protégées, y compris 
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des solanacées comme la tomate et le poivron. Les caractéristiques morphologiques ont été utilisées pour 
évaluer principalement l'identité de l'espèce envahissante en utilisant ensemble plusieurs clés [33-35]. 
Phenacoccus solenopsis présente des variations morphologiques considérables dans le nombre de pores 
discaux multiloculaires et de canaux tubulaires du collier oral sur les segments abdominaux, induites par 
les conditions environnementales et les hôtes [14,17] ; d'après nos observations, les spécimens trouvés 
en Sicile ont montré des similitudes avec le groupe de P. solenopsis décrit par Hodgson et al. [17] pour 
l'Inde, le Pakistan et Taiwan. Des différences entre P. solenopsis et P. solani ont également été mises en 
évidence. Ce dernier a déjà été signalé en Sicile en 1999 [45], et ces deux espèces congénères sont très 
difficiles à distinguer morphologiquement en raison de la variabilité de certains des traits utilisés dans les 
clés d'identification morphologiques (par exemple, la forme du circulus, le nombre de segments 
antennaires et la distribution des pores multiloculaires du disque). La distribution des pores 
multiloculaires du disque) [34]. Cependant, selon la clé proposée par Williams par Williams [44], les 
échantillons que nous avons collectés avaient un circulus plus flasque, et les pores du disque multiloculaire 
étaient présents sur les segments anaux. disques multiloculaires étaient présents sur les bords antérieurs 
des segments abdominaux postérieurs. ainsi reconnus comme P. solenopsis. De plus, puisque Zhao et al. 
[13] ont montré des P. solenopsis pigmentés et non pigmentés. De plus, puisque Zhao et al [13] ont montré 
des P. solenopsis pigmentés et non pigmentés entre des échantillons provenant de Chine, nos 
observations suggèrent clairement que tous nos échantillons étudiés correspondent à la variation 
pigmentée. Enfin, contrairement à Thomas et Ramamurthy [14] qui ont montré des variations 
morphologiques dans les spécimens de P. solenopsis provenant de différentes plantes hôtes, nous n'avons 
pas observé de différences entre les échantillons collectés provenant de différents hôtes échantillons 
collectés provenant de différents hôtes. Nous avons corroboré l'identité des cochenilles farineuses par 
l'amplification de DNA du fragment mtCOI qui est couramment utilisé pour la discrimination des insectes 
au niveau de l'espèce. D'autres auteurs ont pris en considération une telle approche pour la validation de 
cette espèce avec des résultats positifs [12-16]. Nous n'avons pas mis en évidence de différences 
moléculaires entre les spécimens de P. solenopsis étudiés sur différentes plantes hôtes, conformément à 
une étude précédente menée en Asie [14]. Un des objectifs de cette étude était d'estimer la population 
source possible qui a récemment envahi l'Italie. D'après nos analyses phylogénétiques, les données 
suggèrent que la source d'introduction des spécimens échantillonnés pourrait provenir de populations 
asiatiques plutôt que des Etats-Unis, comme le confirment également les observations morphologiques. 
Cependant, la source d'introduction de P. solenopsis en Italie pourrait également provenir des pays 
méditerranéens par lesquels un commerce intense est présent. Méditerranéens par lesquels un 
commerce intense est présent, mais aucune différence n'a été mise en évidence par les analyses. par les 
analyses. Nos résultats sont similaires aux études précédentes dans lesquelles l'origine de P. solenopsis a 
été étudiée en utilisant le gène mtCOI. Ahmed et al. [15] ont prouvé que la source d'invasion de la Chine, 
du Pakistan, de l'Inde et du Vietnam provenait probablement de deux ou neuf haplotypes asiatiques 
plutôt que de ceux appartenant au groupe américain. Wu et al. [16] affirment que l'invasion de P. 
solenopsis en Chine pourrait provenir du Pakistan plutôt que des Etats-Unis. Néanmoins, comme les 
données moléculaires fournissent des preuves que P. solenopsis peut constituer un complexe d'espèces 
cryptiques, il faut envisager d'utiliser davantage d'échantillons provenant de différentes régions du 
monde et davantage de types de marqueurs pour analyser la différenciation génétique de l'espèce afin 
de comprendre l'histoire et le schéma d'invasion de P. solenopsis dans le monde entier [46,47]. Nous 
fournissons la première preuve de la présence de P. solenopsis dans différentes cultures protégées et 
paysages urbains en Sicile, et ce signalement soulève de sérieuses inquiétudes en raison du risque élevé 
de dissémination de ce ravageur dans le nord du bassin méditerranéen. A cet égard, l'Italie représente 
une région appropriée pour le succès biologique des cochenilles invasives, notamment pour ses 
conditions climatiques et sa position géographique, comme le démontre l'établissement de nombreuses 
espèces de Phenacoccus originaires d'Amérique du Sud [48]. Ainsi, la surveillance de P. solenopsis est 
principalement nécessaire pour identifier ses plantes hôtes et sa distribution actuelle dans le site de 
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détection et les zones voisines. Cet aspect devient particulièrement important car P. solenopsis peut 
résister à la famine, ce qui augmente ses chances de survivre sur des matériaux non végétaux et d'être 
transporté avec succès dans de nouvelles zones [47]. De même, des études sur le cycle biologique des 
plantes hôtes dans différentes circonstances environnementales pourraient aider à prédire la diffusion de 
P. solenopsis dans un territoire nouvellement envahi [11]. de P. solenopsis dans le territoire nouvellement 
envahi [11]. L'espèce peut pénétrer plus avant sur le territoire de l'EU avec les fruits, légumes, fleurs et 
plantes fraîches importés pour être plantés. Inversement, certaines plantes, qui sont également des 
plantes hôtes de P. solenopsis, sont interdites d'entrée dans l'EU en tant que végétaux destinés à la 
plantation par la réglementation européenne en vigueur (Règlement d'exécution (EU) 2019/2072 de la 
Commission); cependant, aucune exigence spécifique n'est établie en ce qui concerne P. solenopsis. 
Jusqu'à présent, plus de 50 ennemis naturels, comprenant à la fois des prédateurs et des parasitoïdes, 
ont déjà été enregistrés attaquant P. solenopsis sur sa large aire de distribution, avec des coccinellidés. 
(Coleoptera: Coccinellidae) étant le groupe le plus important [47]. Par conséquent, le recrutement 
d'ennemis naturels indigènes qui colonisent P. solenopsis dans la nouvelle zone envahie nouvelle zone 
envahie doit être effectué dans le but de trouver des agents potentiels de biocontrôle de ce ravageur 
ravageur envahissant. En plus des agents de contrôle biologique, des méthodes de contrôle respectueuses 
de l'environnement doivent être étudiées. devraient être étudiées, avec des pesticides d'origine naturelle 
comme outils principaux [49]. Enfin, les études Enfin, des études sur les fourmis associées à la cochenille 
sont également nécessaires, car des preuves expérimentales ont mis en évidence que le mutuellisme 
entre P. et les fourmis de l'espèce. ont mis en évidence que le mutualisme entre P. solenopsis et Solenopsis 
invicta (Hymenoptera: Formicidae) peut favoriser le succès de l'invasion des deux espèces [10]. 
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