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昆虫分类与古昆虫

以长翅目幼虫为例探讨全变态类幼虫视觉器官的起源与演化*
陈庆霄 花保祯

西北农林科技大学昆虫博物馆 陕西杨凌 712100
昆虫的视觉器官visual organ主要包括复眼compound eyes、背单眼dorsal ocelli和侧单眼stemmata，由于自身的高度结构复杂性和进化保守性，常作为形态学、分子遗传学、系统发育学以及特征进化研究的重要模型。绝大多数成虫和半变态类若虫具有一对复眼和1―3个背单眼；大部分全变态类幼虫（除长翅目外）不具有复眼和背单眼，而具有1―7个侧单眼。这些幼虫的侧单眼在结构与发育上均与复眼和背单眼存在很大差异。

全变态类昆虫幼虫侧单眼的进化起源及其与复眼或背单眼之间是否存在演化关系，迄今仍存在较大争议，主要有两种截然相反的观点。一种观点认为幼虫侧单眼来源于复眼，两者存在同源关系；另一种观点认为侧单眼与复眼是平行进化，不存在同源关系。

长翅目Mecoptera是全变态类昆虫中唯一在幼虫期具有复眼和背单眼的类群。长翅目尽管是一个小目，但其幼虫的视觉器官却表现出较大差异。蝎蛉科Panorpidae幼虫具有一对大而突出的复眼，每个复眼由30―50个小眼紧密排列组成。在结构上，幼虫小眼具有分层的视网膜细胞及漏斗状的视杆，与半变态类昆虫复眼小眼结构极为相似，但与蝎蛉科成虫小眼的单层视网膜细胞和棒状视杆明显不同。
蚊蝎蛉科Bittacidae幼虫头部每侧有7个分离的小眼，呈环形排列。这些小眼在数目和分布上更近似于其他全变态类幼虫的侧单眼，但其内部结构却是一个完整的小眼。这样类似的情况也存在于其他全变态类幼虫的侧单眼中。另外，蚊蝎蛉科幼虫还具有一个背单眼，这在全变态类昆虫中是独一无二的。

基于长翅目幼虫视觉器官的结构，我们认为蝎蛉科幼虫复眼很有可能与半变态类昆虫的复眼同源；根据蚊蝎蛉科幼虫的小眼（侧单眼），全变态类幼虫的侧单眼极有可能来源于复眼的小眼，是小眼特化修饰的结果，表明侧单眼与复眼之间存在同源进化关系。

关键词：复眼，侧单眼，背单眼，蝎蛉科，蚊蝎蛉科，进化
*国家自然科学基金资助项目(31172125)

中国黑痣小卷蛾属Rhopobota昆虫区系组成及分析(
（鳞翅目：卷蛾科）
张爱环
北京农学院植物科学技术学院，北京  102206

黑痣小卷蛾属Rhopobota隶属于鳞翅目Lepidoptera卷蛾科Tortricidae新小卷蛾亚科Olethreutinae。目前该属已知66种，分布于全北区，东洋区，澳洲区和新热带区。中国已知23种，占世界种类的34.85%。前人记述了北美和千岛群岛两个种的已知寄主，包括杜鹃花科的几个属及冬青科冬青属。幼虫多卷叶危害，也危害小檗科、山茱萸科、壳斗科、蔷薇科、鼠李科及川续断科植物。本研究在系统分类研究的基础上，根据研究标本采集记录和相关文献，收集和整理了该属昆虫的详细分布资料，并对其区系组成进行了简要分析，以期为今后该属的有关研究提供参考。结果表明：①在世界动物区系中，可分为3种分布型，其中以东洋界区系型为主体，所占比例为52.17%，其次为古北界+东洋界区系型，古北界区系型最少。②在中国动物地理区系中，可分为12个分布型，西南，华南，西南、华中、华南共有种比重较大，各占17.39%；③根据复计结果，中国黑痣小卷蛾属昆虫主要集中分布于华中区，西南区和华南区，其次为华北区和青藏区，东北区和蒙新区最少。
关键词：黑痣小卷蛾属，区系，中国
DNA条形码技术在中国南部姬蠊科(Blattodea, Ectobiidae)蜚蠊物种多样性研究中的应用
桂顺华 郑玉红 王宗庆 车艳丽*
西南大学植物保护学院，西南大学昆虫研究所，重庆 400716

     姬蠊科Ectobiidae Brunner von Wattenwyl隶属于蜚蠊目Blattodea硕蠊总科Blaberoidea，是蜚蠊目中最大的科，世界性分布。据记载全世界223属2381种，目前我国记载24属120余种。姬蠊科多数种类外部形态非常相似，仅依靠外部形态难以鉴定，部分种类的雄性外生殖器在种间也存在一定的变异。并且该类群部分种类是重要的卫生害虫，易随货物传播，姬蠊在货物中的存在常成为拒绝货物入关、实施贸易壁垒的理由；许多种类生活在原始森林及次生林中，作为生态环境中植物残体的分解者而存在，对土壤形成和维持生态平衡具有重要的意义。鉴于其在经济以及生态上的重要性急需对该类昆虫进行快速而有效的鉴定，本研究意在建立一个DNA条形码基因库,以便快速准确的鉴定数量众多且形态相近的姬蠊科蜚蠊种类。
研究通过对长江流域以南12省43个采样点进行调查采集，获得大量蜚蠊样本，其中对隶属于姬蠊科的17属52种216个样本的细胞色素氧化酶-I（COI）序列进行了分析。实验数据分析表明几乎所有姬蠊科供试种类同属的种间遗传距离均大于种内遗传距离；不同属的种类种间分化程度具有较大差异，说明不同属的姬蠊科昆虫分化时间和分化速度存在差异。姬蠊科昆虫种内也具有较高程度的遗传分化（平均值为2.72%），仅有2种种内遗传距离略大于其与其他种类的最小种间遗传距离，如Episymploce potanini（种内：5.58%，种间：4.24%）。
通过对该基因片段数据构建的BI, MP和NJ系统发育树分析表明：同种的不同地理样本聚为一支，不存在交叉；雌虫、若虫也能够与雄虫准确匹配，解决了雌、若虫难以鉴定的问题。同时，部分种类的个体在拓扑树上的分布与预期不符，通过对这些个体的凭证标本进行深入的研究，发现这些特殊个体虽然与其他个体非常相似，但还存在一些细微的稳定差异，说明姬蠊科中还可能存在着隐存种或近缘种。
        研究评估了DNA条形码技术对姬蠊科蜚蠊种类鉴定的有效性，虽然姬蠊科昆虫种间和种内的遗传分化存在极少的重叠，但结合其拓扑关系，能够准确鉴定姬蠊科昆虫的种类。因此，DNA条形码技术将会在姬蠊科昆虫的分类鉴定以及弄清该科物种多样性水平方面起到重要作用。
关键字： DNA条形码，COI，姬蠊科，多样性
资助项目：中央高校基本科研业务费（重点项目）（XDJK2012B025）
*通讯作者(E-mails: shirleyche2000@126.com)

基于三基因片段（12S rRNA, 16S rRNA 和 COII）联合数据的世界隐尾蠊系统发育分析
车艳丽 王董 石岩 赵永全 杜晓红 王宗庆*
西南大学植物保护学院，西南大学昆虫研究所， 重庆 400716
隐尾蠊科是蜚蠊目中的稀有类群，该科仅1属，全世界共记载12种，中国分布6种。该类群是以家庭为单位实行“一夫一妻制”的亚社会型昆虫，主要分布在新北区、东洋区和古北区，终生生活在自然断裂、倒伏死亡或砍伐丢弃在森林的朽木中。该类群雌雄难辨，各种类形态相似，仅凭外部形态特征甚至不能区分，以往学者主要依靠染色体数目、分子数据及背腺分泌物等来区分种类。隐尾蠊的分类地位比较特殊，是联系白蚁和蜚蠊的枢纽，因而成为研究的热点。

本研究在2010-2014期间调查四川、陕西、甘肃、云南、湖北、黑龙江、河南、重庆等省市山区的原始森林，通过分子数据分析和染色体研究，发现新种7个，新异名1个，解决了国外学者长期以来因错误鉴定模式产地为四川平武县的原始隐尾蠊而导致的一系列难以解释的问题或现象并推断了我国部分种类的进化路线。通过对三基因联合数据构建的MP、ML、BI系统发育树分析表明：北美隐尾蠊和欧亚隐尾蠊互为姐妹群，拥有共同祖先，并独立在新北区和古北区、东洋区演化。欧亚隐尾蠊分为两个分支，我国东北地区、西南地区、俄罗斯（与中国东北接壤地区）及韩国分布的隐尾蠊为一支；另一支为大巴山、秦岭山脉及其余脉分布的隐尾蠊种类, 该分支的传播路线是由东向西，目前发现是经河南白云山和宝天曼沿秦岭山脉向甘肃陇南石门山传播。西南地区隐尾蠊和我国东北地区、俄罗斯、韩国分布的隐尾蠊互为姐妹群；但仅有1个分布于云南的隐尾蠊种类与东北等地分布的隐尾蠊聚在一起，这种现象可能表明云南地区的采样不完全，缺少少量关键数据而导致的长枝吸引现象。研究发现世界隐尾蠊的分布特点是亲缘关系较近的姊妹群在空间上远离，并在各自的分布地独立演化，这种现象揭示古隐尾蠊可能曾经在欧亚大陆及北美大陆上广泛分布，由于地质事件和气候变化导致隐尾蠊仅在部分条件适宜的环境存活下来。同时分子序列的遗传距离分析表明：北美隐尾蠊种间平均遗传距离较大（12S/16S: 0.083），分化程度较高；欧亚隐尾蠊种间平均遗传距离较小（12S/16S: 0.044），分化程度较低，这表明北美隐尾蠊和欧亚隐尾蠊进化速率差异较大，欧亚隐尾蠊进化速度较慢。染色体研究表明，采自重庆阴条岭的隐尾蠊种类染色体数目2n=37，与北美的达尔文隐尾蠊染色体数目相同，但它们之间的遗传距离差异巨大（12S/16S: 0.138）；表明不同种类的隐尾蠊可具有相同的染色体数目，这个结果也支持了染色体独立进化的假设。

本研究还澄清了我国原始隐尾蠊的分布地，即仅分布于我国四川平武县王朗自然保护区及毗邻山区，分布在云南丽江白水河和云杉坪的隐尾蠊均为滇南隐尾蠊。

关键词：隐尾蠊，分子系统发育，生物地理，染色体，新种

资助项目：国家自然科学基金 (30900146, 31093430)
*通讯作者 (E-mails: zqwang2006@126.com)
基于形态特征与COI基因片段的21种棒脉摇蚊（双翅目：摇蚊科）系统发育研究
方响亮 伊剑锋 傅悦*
湖北民族学院生物科学与技术学院，恩施 445000
(
本研究选择了隶属于摇蚊科直突摇蚊亚科棒脉摇蚊属群4属21种摇蚊进行系统发育研究，选取真开氏摇蚊属(Eukiefferiella)和拟毛突摇蚊属(Paratrichocladius)各1种作为研究外群。利用这23种摇蚊的32个形态学特征和COI基因序列，通过软件进行系统发育分析。研究结果显示：基于形态学的研究支持该属群内的Corynoneura属为一单系群，Corynoneura与Ubatubanura为姐妹群、Thienemanniella与Onconeura为并系群。仅利用成虫特征无法判断Ubatubanura、Thienemanniella和Onconeura的单系性。基于COI基因的研究表明，棒脉摇蚊属群是一个异源性比较高的类群，仅少数种类系统发育关系与形态学研究结果一致，表明COI基因可以反映物种之间的差异。但仅COI一个基因不足以完整揭示棒脉摇蚊属群内的系统发育关系，有待选取更多的基因片段进行进一步研究。
关键词：直突摇蚊亚科；棒脉摇蚊属群；COI基因；形态学；系统发育
象虫喙的结构与功能*

张梦蕾**，王志良，白明，张润志***

中国科学院动物研究所，北京100101

象虫总科（Curculionoidea）是鞘翅目（Coleoptera）最大的类群之一。喙，是象虫头部于眼前方延伸出的结构，是该类群区别于其他鞘翅目昆虫的特征形态，与取食和部分类群产卵紧密相关。几何形态学自20世纪初发展至今，二维几何形态学方法在各领域得到了很好应用，近年在鞘翅目昆虫研究中多用于研究高阶元或种群间的系统演化关系。
本研究运用几何形态学方法对象虫总科7科25亚科喙的形态变异进行研究。首先，根据前人已发表的分子系统发育关系树，结合几何形态学广义普氏最小平方法分析样本形态差异，通过最大似然法重建象虫祖先喙形态结构。另外，选取40个具有不同类型喙结构的象虫作为样本，研究象虫喙形态与产卵习性之间的关系。得出结果如下：象虫喙形态在不同的类群中聚合程度较高，选取形态主成分中的第一和第二相对扭曲主成分得到喙形态分布图，共覆盖89.53%的总体样本，主要涉及到喙的长短、粗细以及触角着生点位置。依据所参考的系统发育关系，象虫祖先与Nemonychidae关系最近，本研究重建的晚侏罗纪（150.8Ma）期象虫祖先喙形态属中等长度，略粗，侧面长宽比约为3：1，其触角着生点位于喙约前1/3处。 研究得出象虫喙形态与产卵习性间对应程度较高，计数对应占总数的80%，进而对两个矩阵进行规范Mantel检测，相关系数为38.006%。对比分析形态与产卵习性显示：喙形态细长且触角着生点靠后的类群，多在花或果实部位钻蛀产卵；而喙形态细长且触角着生点靠前或是喙短粗且触角着生点靠后的类群，多在叶表辅助产卵；喙极度退化到极短粗且触角着生点靠前的类群，多在树皮下钻蛀产卵。
综上所述，象虫祖先喙形态居中，此后，喙体逐渐向两极分化，细长如象虫属的喙，短粗如小蠹极度退化的喙，同时，触角着生点逐步向喙基部靠近，因此，本结论以象虫喙的进化特点支持了象虫辐射进化假设。结合形态与功能研究结果可知，祖先喙在初具辅助产卵习性时，仅能在叶浅表或柔软的草本茎上提前准备较简单的产卵位点，钻蛀花、果实等复杂行为侧是在后期进化出来的。
关键词：象虫总科，喙，形态差异，几何形态学，祖先形态重建，产卵习性

中国直喙象亚科（鞘翅目：象虫科）概况
姜春燕*  张润志**
中国科学院动物研究所 北京100101

直喙象亚科Gymnetrinae隶属鞘翅目Coleoptera象虫科Curculionidae。该亚科共有Cleopomiarus、Miarus, Gymnetron、Rhinusa、Mecinus和Rhinumiarus 6个属171种，其中Mecinus属49种，Rhinusa属46种，Gymnetron属33种，Cleopomiarus属23种，Miarus属19种，Rhinumiarus 1种，我国已记录5种，分别是Gymnetron villosipenne，Gymnetron miyoshii，Gymnetron villosulum，Mecinus plantaginis和Miarus atricolor。直喙象亚科昆虫寄主植物较专一，主要为玄参科Scrophulariaceae和车前草科Plantaginaceae植物。直喙象亚科昆虫触角索节5节，前足胫节附节窝部分可见，是该亚科与其他象虫亚科的主要区分特征；与球象亚科Cioninae近缘，主要区别是直喙象亚科触角索节2比索节1短，前胸比鞘翅基部稍窄，至少前足胫节和中足胫节上有端刺，臀板裸露，而球象亚科的触角索节2比索节1稍长或者等长，前胸明显比鞘翅基部短，所有胫节上都没有端刺，臀板无。
世界上对直喙象亚科亚科的研究主要集中在意大利、美国、加拿大、日本、韩国等国家。我国只是赵养昌和陈元清在1980年出版的《中国经济昆虫志》（象虫科一）中提到蚊母草直喙象Gymnetron miyoshii Miyoushi，除此之外再没有对该亚科昆虫的任何描述和记录，所有相关研究至今一直处于空白状态。
作者整理了中国科学院动物研究所动物标本馆以及我国有关大学保存的直喙象亚科标本，并且2013年和2014年在北京、新疆、陕西等地采集到的标本，共463号，另外还采集到一些种类的卵、幼虫和蛹；这些标本初步鉴定为Cleopomiarus、Miarus, Gymnetron、Rhinusa、Mecinus 5属16种，可以判断这些种类绝大部分应该是中国新记录种或者新种。
直喙象亚科的很多种类是有益昆虫，例如：蚊母草直喙象产卵于蚊母草或水苦荬的子房，随幼虫的发育，子房发育为虫瘿。在成虫羽化前，采收虫瘿全草可晒干入药，称为仙桃草，用于止血、活血、消肿、止痛。另外，许多种类生活环境条件要求很高，可以作为环境指示生物。
关键词：鞘翅目，象虫科，直喙象亚科，系统分类
*姜春燕，女，在读硕士研究生，中国科学院动物研究所，E-mail: jiangchunyan2006@163.com

**通讯作者，张润志，研究员，中国科学院动物研究所，E-mail: zhangrz@ioz.ac.cn

贵州雷公山保护区天牛科昆虫多样性初步研究
杨书林
贵州师范大学生命科学学院，贵州 贵阳 550001

    雷公山保护区的历次多样性考察及采集活动中共记录了天牛科昆虫74种，其中模式产地种5种。为进一步深入调查贵州雷公山国家级自然保护区天牛科昆虫，以更好地保护与利用该保护区的生物多样性，2012年于保护区雷山县境内实验区进行了取样调查。共设置12个取样点，每个取样点设置2个6层漏斗诱集器并用95%酒精作为天牛诱剂采集天牛成虫。诱集器于2012年4月初设置，标本采集于之后至2012年8月底间进行，每3至4个星期进行一次采集。采集标本鉴定汇总之后，使用vegan软件包在R统计软件和EstimateS中进行了物种累积曲线分析和物种丰度指数估计。本次试验采集到天牛3亚科35种/亚种，其中雷公山新记录7种/亚种，新种1种（宽带棍腿天牛Phymatodes latefasciatus），只鉴定到属一级5种。本次调查中优势种为樟泥色天牛(Uraecha angusta (Pascoe))、竹紫天牛(Purpuricenus temminckii Guerin-Meneville)和白角纹虎天牛(Paralyptus apicicornis (Gressitt))，数量分别为12、8和8只。从时间上看，樟泥色天牛(U. angusta)的成虫活跃期在6~8月，竹紫天牛(P. temminckii) 与白角纹虎天牛(P. apicicornis)的成虫活跃期均为5~7月。结合之前的考察记录，雷公山已知天牛为82种，占全省已知近300种天牛的1/4强。而根据本次调查数据所作的物种累积曲线形状尚未渐近一饱和值而仍呈上升趋势，对天牛物种丰度进行外推估计的指数Chao1和Chao2分别为148和157种。上述分析结果表明雷公山保护区的天牛昆虫物种丰度多样性尚有很大调查空间。今后的调查中，除增加样本量外，还可从扩展取样时间段（如3到10月及连续多年取样）以覆盖行为多样分化的该科昆虫的成虫羽化、飞行活跃时间，以及增加取样手段加强对飞行能力不强或成虫不飞行、成虫访花以及边缘栖息等种类的取样能力等方面来提高样本的代表性。
关键词：诱集器，物种累积曲线，物种丰度估计，物种丰度指数
宁夏主要天然林区的蛾类多样性及区系*(
王章训**  张云会  王新谱***
宁夏大学农学院，银川 750021

【目的】蛾类是生态系统的一个重要组成部分，其多样性大小不仅反映了其群落本身的状况，也反映了栖息生境的优良，对生态平衡和环境质量能起到较好的指示作用。2009-2013年6-9月份对宁夏境内主要天然林区蛾类资源进行了系统的调查和区系分析，以期为今后蛾类资源调查及多样性保护提供基础的数据和资料。【方法】采用灯诱法，乙酸乙酯毒杀，室内展翅标本制作，并根据相关资料进行分类鉴定。世界地理区划采用古北界、东洋界两界系统；中国地理区划采用7区系统。利用Jacard相似性系数来衡量不同天然林区间的相似程度，采用G-F指数分析法对天然林区蛾类科属的多样性进行比较分析。【结果】结果表明，贺兰山共有蛾类18科146属190种，罗山共有蛾类21科130属164种，六盘山共有蛾类33科397属648种。贺兰山、罗山、六盘山蛾类的G指数分别为5.9590、4.7522、5.7538；F指数分别为20.5551、25.3831、43.3902；G-F指数分别为0.7101、0.8128、0.8674。贺兰山和罗山的物种以古北界型占优势，分别占总物种数的66.84%和 52.44%，无东洋型的物种分布。六盘山的蛾类广布型物种所占比例比较高，达70.22%，古北型占25.93%，另外还有少量东洋型物种分布。各天然林区相似性系数为中等不相似水平。【结论】天然林区蛾类多样性水平及区系特征受其所处的地理位置和气候环境的不同而呈现差异。贺兰山与罗山地处干旱与半干旱地带，在物种组成上具有典型的古北界特征物种；而六盘山气候湿润，靠近东洋界和古北界的交汇地带，表现出两界共同分布的物种多于古北界的物种。
关键词  宁夏，蝶类，多样性，区系，贺兰山，罗山，六盘山，自然保护区
宁夏三大林区蝶类多样性及其区系特征*
张云会**王章训王新谱***贾彦霞
宁夏大学农学院，宁夏银川750021


【目的】通过对宁夏境内3大主要林区的蝶类资源进行系统的调查，了解并掌握了3大林区间的蝶类物种资源、区系、多样性的特征及相互间差异水平。【方法】采用标准样线调查法，野外网捕，乙酸乙酯毒杀，室内展翅制成蝶类标本并根据相关资料进行分类鉴定。数据统计过程中利用Jacard相似性系数来衡量不同林区间的相似程度，采用G-F指数分析法对3大林区蝶类科属的多样性进行比较分析。【结果】贺兰山保护区已知蝴蝶7科39属55种，罗山保护区蝴蝶6科38属47种，六盘山保护区蝴蝶6科68属135种。罗山与贺兰山保护区相似性系数最高为0.3973。世界地理区划3大林区蝶类均以广布种及典型的古北型种为主；而中国动物地理区划，以蒙新区种类为主体，兼具很强的华北区与东北区特性。G-F指数分析结果表明，六盘山自然保护区蝶类的G、F指数以及G-F指数均高于罗山与贺兰山，是宁夏蝶类丰富度最高的林区。【结论】3大林区蝶类资源的差异与其所处的地理位置、气候条件、植被丰富性不同的实际相符，其中罗山与贺兰山具有典型的古北区特征，加之地处荒漠半荒漠区，全年干燥少雨，植被组成相近，因此两保护区相似性系数最高。而六盘山所处古北区与东洋区的过渡地带，其分布有大量的东洋区物种，丰富了本地物种的多样性；另外，六盘山气候湿润程度及植被丰富性均高于贺兰山与罗山，多样化的植被类型为蝶类提供了更多的寄主和适宜的生存环境，因此其多样性水平高于罗山与贺兰山。此次调查为更好地认识宁夏森林生态系统的蝶类资源特征及其多样性保护提供了基础数据和资料。
关键词 宁夏，蝶类，多样性，区系，贺兰山，罗山，六盘山，自然保护区
*(基金项目：教育部新世纪优秀人才支持计划资助（NCET-07-0470）
**E-mail：18795299723@163.com

***通讯作者，E-mail：meloidae@126.com
晋中地区太原市不同生境及干扰程度下访花昆虫群落差异

杜秀娟 杞杰 刘永红 刘永奇

山西林业职业技术学院林学系 太原 030009

2013年的6～9月，采用观察记录法，对晋中地区太原市不同生境、时间与植物因子干扰下访花昆虫群落多度、丰富度及多样性进行调查。东山林场刘家河与汾河湿地公园两个生境样地，分别位于海拔1200m和800m左右。6月3日～7月19日汾河湿地公园盛花期每周采样1次，7月24日～8月10日东山林场盛花期每天采样1次，生境内线形选取沿路两侧0.5m左右视线所及范围内，长约1000m采样点。7月4日汾河湿地公园与7月24日东山林场两生境访花昆虫群落Jaccard相似性指数0.04，群落极不相似。7月24日～8月10日东山林场生境内，奇数、偶数日子早晨无差异，中午与晚上差异或无差异干扰访花昆虫群落丰富度；无差异干扰访花昆虫多度；无差异干扰早晨与晚上，差异干扰中午访花昆虫群落多样性。东山林场生境内7月28日～8月10日花期一致有虫访问采样次数最多，粉、黄、白植物益母草Leonurus japonicus、刺菜Cirsium setosum、石防风Saposhnikovia divaricata、老鹳草Geranium wilfordii、黄花草木犀Melilotus officin、异叶败酱Patrinia heterophylla分析植物因子对访花昆虫群落多度、丰富度及多样性表明，清晨，益母草对访花昆虫群落特征正干扰最强，石防风次之，两者干扰差异不显著，刺菜、老鹳草、黄花草木犀与异叶败酱无干扰；则清晨紫与黄花正干扰访花昆虫群落强，黄花次之。中午，刺菜对访花昆虫群落正干扰最强，益母草与老鹳草无差异次干扰；石防风与异叶败酱差异第三干扰，黄花草木犀干扰访花昆虫群落丰富度最弱；可推测中午紫花强正干扰访花昆虫群落特征，紫与白花其次，白与黄花干扰最弱；刺菜与益母草无差异干扰，其余4种植物无差异其次干扰多度，可推测中午紫花正干扰访花昆虫群落特征强，黄与白次之。晚上时，益母草与石防风无差异正干扰丰富度与多样性最强，刺菜与黄花草木犀差异正干扰多度、无差异正干扰多样性，老鹳草与异叶败酱不干扰访花昆虫丰富度与多样性；无差异干扰多度。均证明益母草与刺菜两种紫花干扰东山林场访花昆群落的最强，可在东山种植紫色或近色粉色花果树，果花传粉结果问题解决，会带来很高经济效益。

关键词：太原市，生境，干扰，访花昆虫群落，差异
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江西省武功山地区昆虫种类及地理分布

龚朝晖1     龚航莲2   林毓鉴3
1.江西省萍乡市农技站，萍乡33700；2江西萍乡市植保站萍乡337000；

3.江西农业大学农学院南昌 330045）

 武功山位于江西省西部与湖南东部边缘毗连，北纬23°57’- 28°0.1’，东经113°3’- 144°17’，地处罗霄山脉中段，是我国成南北走向的山体，海拔一般在800米至1200米左右，最高山峰海拔达1918.3米，气候属于热带及南亚热带温暖湿润区，因受东南季风影响，一般为夏涝秋早，平均温度为14°-18°，年降水量1600-1800毫米。由于本地区山峦起伏，蜿蜒曲折，地形复杂多样，植被丰富，代表性植被为常绿阔叶林，落叶阔叶交林，常绿叶林，竹林及针阔叶混交林等类型，金顶为草甸型。为昆虫的生存繁衍提供了独特的条件。

武功山区昆虫我市过去从未进行过全面系统的考察，为了摸清本地区昆虫资源及其利用，从七十年代到八十年代先后上山考察六次，九十年代初作者与江西农大昆虫研究所林毓鉴，章士美，薛荣富等几位教授进行了系统考察，2001-2006年又与林教授.肖海军博士对武功山不同海拔高度昆虫种类进行了考察，共采集昆虫标本6000余件，现以鉴定昆虫共有21目.140科564种。其昆虫地理分布：东洋区69种：古北区10种；东洋.古北区53种。东洋.澳洲区共有种7种；东洋.非洲区共有种3种；东洋.非洲.澳洲.区共有种1种；东洋.古北.澳洲共有种8种；东洋.古北.新北区共有种7种：，东洋.古北.非洲区共有种1种；东洋古北.非洲.澳洲共有种12种；东洋.古北.非洲.新北区共有种3种；东洋.古北.非洲.新热带共有种1种；东洋.古北.澳洲.新北区共有种1种东洋，古北，澳洲，非洲，新北区共有种7种；东洋，古北，非洲，新北，新热带共有种1种；东洋，古北，非洲，澳洲，新北，新热带共有种11种；合计195种.其中江西新纪录1种，新种4种。另有369种昆虫.地理区系目前尚不清楚

关键词  武功山，昆虫种类，昆虫地理区系
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中国中生代膜翅目细腰亚目昆虫系统分类研究
李龙凤 任东
首都师范大学生命科学学院，100048, 

中国东北地区中侏罗世九龙山组地层和早白垩世义县组地层中保藏了丰富的化石标本，涉及的类群非常广泛，有带羽毛的恐龙，翼龙，哺乳动物，鸟，鱼，植物以及昆虫。而首都师范大学昆虫演化与环境变迁重点实验室多年来收藏了这些地层极为珍贵的化石材料，膜翅目细腰亚目就是其中一个非常重要的类群。
基于形态特征，对细腰亚目化石标本经典分类研究，初步探讨个别类群的系统演化问题，以便能更好的理解细腰亚目昆虫的演化及其在中生代生态系统中的作用。目前为止，我实验室共报道描述细腰亚目类群14新属36新种，隶属于8个科。本文主要介绍这些类群的物种分类情况及一些新的研究进展，例如，基于实验室长期积累的长腹细蜂化石标本，揭示了长腹细蜂类群身体大小，触角，翅脉在整个1亿6500万年的演化过程，并且认为体长的变换幅度增加可能由于 食物更加丰富使得雌性长腹细蜂演化出更大的体型以完成寄生行为；触角的节数从原始类群到现生类群逐渐减少；原始类群中，Rs2脉消失，不存在或非常短，进化类群中，Rs2脉发育良好，与Rs脉、2r-rs横脉及Rs1脉形成了“X”型翅脉。又如，报道了非常稀有的旗腹蜂科一新种，并且统计了世界改科16个属的物种分布情况，最终发现该科内部翅室的多少和翅脉的变化存在一个由繁到简的变化过程：几乎完整的翅脉→稍微简化的翅脉→极度退化的翅脉。而且发现除了在蒙古，中国，南非发现该科的三个岩石印迹化石属，其它的都是琥珀化石属，而琥珀的主要成分是古老裸子植物 的树脂，所以推测该类蜂在当时更可能生活在裸子植物丰富的森林昆虫群落中。此外，报道了多个绝灭类群，如魔蜂科，异背蜂科的新物种。
以上的研究一方面证实我国北方作为昆虫起源演化的一个重要区域，其保藏的膜翅目细腰亚目昆虫化石是及其丰富的，这也为进一步研究膜翅目昆虫早期的传粉与寄生习性提供了宝贵的材料；另一方面，丰富的化石标本将传统的经典分类划分为三个层次，越来越青睐于群体水平的分类，因为相较个体水平得分类来说群体水平的分类有其必然的发展趋势和优势。
关键字： 膜翅目， 细腰亚目， 昆虫化石， 系统分类
邮箱：fenger4499@163.com；rendong@mail.cnu.edu.cn

            中生代革翅目化石研究
杨丹  Chungkun Shih 任东
首都师范大学生命科学学院，北京 100037
    革翅目是昆虫纲中较小的一目，全世界已知约两千余种，其中化石种就更为稀少，仅有84种。最早的革翅目可追溯到晚三叠纪时期England 和Australia发现的一些翅的化石，但当时化石保存状态较差。革翅目中最古老的Dermapteridae出现于中侏罗时期，因此一般推测革翅目可能起源于晚三叠-早侏罗时期。中生代是昆虫历史发展中的一个重要时期，这一时期对革翅目昆虫的起源与演化又具有承前启后的重要作用，革翅目昆虫繁盛于侏罗纪，世界上已发表的侏罗纪的革翅目有23种，主要分布于中国、哈萨克斯坦、瑞士、英国、俄罗斯，到晚期一些种类开始灭绝，现代的科级阶元开始爆发，白垩纪时期报道的革翅目共17种，主要分布于巴西、中国、法国、黎巴嫩、蒙古、缅甸。到了新生代时期随着被子植物、哺乳动物等大量出现，革翅目也进入了一个新的繁盛时期，新生代时期已报道的革翅目共42种，主要分布于阿根廷、波罗的海、中国、丹麦、法国、德国、美国。
国内乃至国际上革翅目化石研究都处于相对落后的状态，直到19世纪中期才有报道。当时德国人Massalongo报道了意大利的一个始新世的球螋科化石（Massalongo, 1856）,从而对革翅目化石的研究揭开帷幕。到目前为止我国学者公开发表的革翅目昆虫化石共涉及8科、14属、19种，标本分别采自中国的内蒙古、吉林、辽宁、山东、浙江，其中内蒙古道虎沟以及辽宁北票是中国两个主要的化石产地。张俊峰2002年一新科两新属两新种Jurassimedeola orientalis Zhang, 2002，Sinopalaeodermata neimonggolensis Zhang, 2002，文中首次描述、分析和讨论了原始蠼螋后翅脉序特征，并且首次发现胸骨具有特殊的形态结构：革翅锁具(Tegmina locking device)和刺脊突 (spiny crest)。赵静霞等2010年发表一新科一新属两新种分别是Belloderma arcuata Zhao et al., 2010  Belloderma ovata Zhao et al., 2010， Bellodermatidae具有原始类群以及进化类群的共同特征，Bellodermatidae的发现弥补了系统发育中Archidermaptera与Eodermaptera之间的缺失部分，并通过支序分析加以证实，使人们更好地理解革翅目早期的发展。近期我们发现了产自辽宁北票义县的一组化石，建立了一新属一新种Cylindopygia falcate Yang et al.,2013, 属于新螋亚目大尾螋科。这些标本是目前新螋亚目发现的最早化石, 同时Cylindopygia的较原始特征，也充分证明Cylindopygia是新螋亚目中较为原始的类群，在革翅目的分类系统中属于一个承前启后的位置。
通讯作者：rendong@mail.cnu.edu.cn 

   中国中生代长翅目多样性研究
丁合 任东
首都师范大学生命科学学院，北京 100048

我国拥有丰富的生物化石资源，是世界上中生代陆相地层研究的经典地区之一，陆生化石主要采自中侏罗世的九龙山组和早白垩世的义县组地层；在这些化石中，昆虫化石十分丰富，为研究昆虫的起源和早期演化提供了重要证据。
长翅目是全变态类昆虫中最古老的成员之一，其昆虫化石记录最早出现在早二叠世，在二叠纪末期和整个中生代都非常繁盛，它们在全变态昆虫区系中占有相当大的比重，并繁衍至今。
长翅目在中生代种类繁多，我国共发现17科57属94种，其中安纽蝎蛉科（Aneuretopsychidae）共1属4种，层位为义县组；蚊蝎蛉科（Bittacidae）共9属12种，其中九龙山组共7属8种，义县组共2属4种；异脉蝎蛉科（Choristopsychidae）共2属3种，层位为九龙山组；半岛蝎蛉科（Cimbrophlebiidae）共6属9种，其中九龙山组共5属8种，义县组共1属1种；龙蝎蛉科（Drakonochoristidae）共2属2种，层位为铜川组；原蝎蛉科（Eomeropidae）共3属4种，九龙山组共2属2种，义县组共1属2种；辙蝎蛉科（Holcorpidae）共2属2种，层位为九龙山组；中生蝎蛉科（Mesopanorpodidae）共7属9种，其中九龙山组3属4种，铜川组4属5种；中直脉蝎蛉科（Mesorthophlebiidae）共1属1种，层位为九龙山组；小蝎蛉科（Nannochoristidae）共3属5种，其中九龙山组2属4种，卢尚坟组1属1种；新直脉蝎蛉科（Neorthophlebiidae）3属3种，层位分别为义县组，铜川组，妥甸组；直脉蝎蛉科（Orthophlebiidae）共5属24种，其中九龙山组共4属6种，义县组共2属2种，八道湾组共2属3种，石梯组共2属2种，劳村组共1属2种，小泉沟群共2属2种，卢尚坟组共1属1种，直罗组共1属1种，下花园组1属1种，铜川组1属2种，黄山街组共1属1种，后城组共1属1种；蝎蛉科（Panorpidae）共2属3种，其中横山组共1属1种，九龙山组共1属2种；二叠蝎蛉科（Permochoristidae）共4属4种，其中铜川组共3属3种，黄山街组1属1种；拟蝎蛉科（Pseudopolycentropodidae）共2属3种，层位为九龙山组；Volitorididae共1属1种，层位为西瓜园组。
充分的化石证据以及科学性的研究分析证明了中生代安纽蝎蛉总科是以吸受式口器的喙取食裸子植物的授粉滴，很有可能间接地完成授粉过程。进而提出了一个更为复杂的昆虫与植物协同演化的生态学假说。半岛蝎蛉与同时期银杏存在一种复杂的拟态关系，这类蝎蛉的翅以及身体与“义马银杏”叶片高度相似，通过几何形态学分析以及系统发育研究，这是一种新的昆虫拟态，与植物形成特异性协同演化关系。原蝎蛉科为长翅目中最小的一个科，世界已报道的现生种类与化石种类都很稀少。而我国东北所发现的原蝎蛉科化石为其研究提供了有力的证据。同样稀少的还有Holcorpidae，此科昆虫第六腹节到第八腹节都极度延长，雄性生殖器也异常增大，随着此科化石标本的发现，进而对此身体结构功能提出了假设，很可能是用于性别的展示，或者在争夺配偶的斗争中也起到一些作用。
关键词：中生代，昆虫，长翅目，多样性

通讯地址E-mail: dinghe613@163.com; rendong@mail.cnu.edu.cn
昆虫生态
气候与农业景观变化背景下害虫及天敌种群的演变及驱动力
赵紫华1,2,欧阳芳1, 戈峰1

1中国科学院动物研究所 虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室;
2中国农业大学 农学与生物技术学院 昆虫系
大尺度下研究害虫种群的可持续控制是近年来国际上关注的热点问题。尤其是当前全球变化对农业、林业、环境以及社会产生了深远影响的背景下更为重要。其中气候变化和景观变化作为全球变化的两个重要方面，可能是驱动害虫种群动态以及生物多样性格局的重要因子。本文分别以气候变化和景观变化为作用因子，在3个尺度上分析了害虫-天敌系统的影响，探讨害虫种群爆发的内在驱动因子，为实现大尺度上害虫种群的可持续控制提供理论证据，并阐明害虫种群爆发的规律和内在机制。
基于微景观的试验模型系统方法，发现作物多样性能够显著的增加害虫及天敌的多样性，然而这种传递关系只能影响相邻的营养层，而不相邻营养层多样性和生物量的传递关系均不显著。基于县级尺度研究发现农业景观中作物面积比例的增加有利于害虫发生，同时对天敌有抑制作用；非作物生境增加能显著的促进瓢虫种群数量，而对麦蚜有很强的生物控害作用；农田景观的多样性能够提高瓢虫种群数量；农业化石能投入能够显著地促进麦蚜的种群数量增长。基于中国主要小麦玉米种植省区35年的气候及景观变化数据与4种重要农业害虫发生数据进行了分析，发现气候变化中降雨能抑制麦蚜的种群，而温度和湿度都显著增加粘虫种群分布以及危害，其余气候变化因子对害虫种群没有显著性影响。但农业景观格局中作物多样性的增加能抑制寡食性害虫（麦蚜与玉米螟）种群，而对广食性害虫（棉铃虫与粘虫）却有促进作用；耕地面积比例的增加和农业化石能投入的增加却能显著增加害虫种群的发生。
农业景观的异质性能够有效促进天敌种群，而耕地面积比例的增加和农业化石能投入的增加是驱动害虫发生的2个重要因子，并提出了氮营养假说。这些研究成果将为大尺度的害虫种群控制提供了重要的理论基础和实践意义。
关键词：微景观试验模型系统，景观变化，气候变化，尺度，生境管理

苦瓜地瓜实蝇成虫的时空分布*
李亚辉** 吴伟坚***
（华南农业大学昆虫生态研究室 广州510642）

【目的】瓜实蝇Bactrocera cucurbitae是重要的瓜果害虫，研究其在田间的时空分布可为进一步探讨成虫的回园和出园规律奠定基础。【方法】试验从2013年9月17日到11月8日在广州市白云区广东农科院试验基地中进行。苦瓜地面积为长34 m×19 m，瓜地周边农作物及其它部分面积分别约为水稻1811 m2、杂草1020 m2、混合果树林816 m2、花生870 m2、其它1740 m2。以黄绿色粘板(薛皇娃和吴伟坚, 2013)进行诱捕取样，粘板用竹竿支撑，放置高度为粘板下端距离地面80 cm，共悬挂粘板30个，放置点综合考虑各作物或杂草的面积和方向。于上午挂板，次日上午收板，点算粘板上瓜实蝇成虫雌雄虫个体数，以地学统计学方法研究瓜实蝇成虫的时空分布动态。【结果】瓜实蝇成虫密度有两个峰值且雄虫与雌虫的密度动态一致；其半变异函数多为高斯模型，在调查范围内空间格局为聚集分布，变程范围为9.648-65.580 m，空间异质性是由空间自相关引起。【结论】运用Kriging插值法，由软件Surfer 10绘制的密度等值线图清楚地反映出瓜实蝇成虫主要分布于苦瓜地内，呈现出瓜实蝇成虫被瓜地的苦瓜吸引，在瓜地内迅速繁殖及后向瓜地外扩散的变动特征。

关键词 瓜实蝇 苦瓜 地学统计学 等值线图
*资助项目：公益性行业(农业)科研专项(201103026-4)

**E-mail: 550991295@qq.com
***通讯作者, E-mail: weijwu@scau.edu.cn
温度对霍氏啮小蜂生长发育和繁殖的影响*
钟林海1** 廖永林2 张扬2 吴伟坚1***
（1华南农业大学昆虫生态研究室 广州510642, 2 广东农业科学院植物保护研究所广州510640）

【目的】霍氏啮小蜂Tetrastichus howardi是是一种集群性蛹的内寄生性天敌，对多种鳞翅目、双翅目害虫具有较强的寄生能力。本文研究不同温度对霍氏啮小蜂各虫态发育历期及繁殖的影响，可为发挥该蜂的生殖潜能、提高人工繁蜂效率及田间有效保护利用等提供理论依据。【方法】试验在GXZ-280B型智能光照培养箱中进行，温度分别设置为16℃、20℃、24℃、26℃、28℃和32℃，RH 70%±5, 光周期12L:12D。寄主为亚洲玉米螟Ostrinia furnacalis。【结果】16℃、20℃、24℃、26℃、28℃和32℃时，霍氏啮小蜂的发育历期分别为46.3d、26.9d、17.9d、15.6d、13.2d、13.9d；完成一个世代的有效积温和发育起点温度分别为223.9日度和11.4℃，在32℃不能完成世代发育，F1代卵巢发育受阻； F1代雌蜂在无寄主存在时，寿命从28℃的11.5d到16℃的41.3d，在28℃有寄主存在时雌蜂的寿命为9.4d；随着温度的升高，F1代霍氏啮小蜂的寄生率逐渐升高，16℃、20℃、24℃、26℃和28℃，F1代的寄生率分别为0.83、0.87、0。91、0.94、0.95；F2代出蜂量逐渐增多，而性比不断下降，16℃时性比为0.94。【结论】霍氏啮小蜂适宜的生长发育温度区介于20～28℃之间，最适发育温度为24℃；高温对霍氏啮小蜂的生长发育和生殖均有明显的抑制作用。
关键词 霍氏啮小蜂，发育历期，发育起点温度，有效积温，寄生率
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麦长管蚜在不同温度下的年龄-龄期两性生命表
许乐园**  陈珍珍  孙蕾  程丽媛  许永玉***
山东农业大学植物保护学院   泰安   271018

温度是影响昆虫生长发育、生殖等生命活动最重要的因素之一。为了解温度对麦长管蚜Sitobion avenae (Fabricius) 种群动态的影响，本试验采用TWOSEX-MS Chart 两性生命表方法研究了5个不同温度梯度（16、19、22、25、28℃）下麦长管蚜实验种群生命表，分析温度对麦长管蚜发育历期、存活率（lx）、繁殖力（mx）、内禀增长率（r）、周限增长率（λ）、净生殖率（R0）、平均世代周期（T）等生命表参数的影响。结果表明：在试验温度范围内，麦长管蚜若蚜各龄期发育历期和平均世代周期随温度升高而缩短，在25℃时最短。繁殖力、净生殖率、成蚜寿命及总平均寿命均随温度升高呈先增加后减小的趋势，且在22℃时出现最大值，分别为16.71±1.98头、14.11±1.90头、15.64±1.55d和26.38±1.5d。 内禀增长率、周限增长率随温度升高而增大，且在25℃条件下出现最大值，分别为0.20±0.01d-1 和1.22±0.01 d-1。但当温度达到28℃时，内禀增长率、周限增长率、平均寿命、净生殖率、繁殖力均出现最小值，分别为-0.14±0.02d-1，0.87±0.02d-1，13.31±0.30d，0.16±0.04头和0.40±0.10头。除平均世代周期外，其余各参数在22℃下均高于19℃，但差异均不显著。综合各生命表参数，试验温度范围内，22℃最适合麦长管蚜的生长繁殖。
关键词     麦长管蚜，两性生命表，温度，预测预报


温度对意大利蝗Calliptamus italicus(L.)生长发育及繁殖的影响

任金龙 赵莉** 葛婧 赵炎

新疆农业大学农学院，新疆农林有害生物监测与安全防控自治区重点实验室，乌鲁木齐830052

意大利蝗Calliptamus italicus（L.） 属直翅目 Orthoptera，蝗总科Acridoidea，斑 腿 蝗科Catanpidae，星翅蝗属Calliptamus Serville，广泛分布于沿地中海的北部和东部边缘、中欧、北非、中亚、西伯利亚平原西部、蒙古西北部、中国（新疆、内蒙古、青海、甘肃）。其寄主范围广，可取食17科45属植物，嗜食菊科蒿属植物，为新疆荒漠、半荒漠草原为害优势种。为探讨不同温度对意大利蝗生长发育及繁殖的影响，于2012~2013年间设置在5种恒温（23，26，29，32，35℃）条件下，系统研究温度对意大利蝗生长发育和繁殖的影响，组建了意大利蝗的实验种群生命表。

意大利蝗的生长发育、繁殖和生命表参数在不同温度之间差异显著。在23℃条件下不能完成全世代，其他温度对该蝗的种群适合度表现显著差异；发育历期与恒温（23~35℃）呈极显著负线性关系（p<0.01），26，29，32，35℃世代发育历期分别为78.18±1.20d、58.42±0.80d、47.02±0.66d、37.33±0.43d；全世代温度（T）与发育速率（V）拟合的线性和Logistic方程分别为V = -4.465T + 191.42（R2=0.9702）和V=0.100/(1+EXP(6.624-0.081T))（R2=0.9970）；世代发育起点温度和有效积温分别为17.88±0.22℃和647.28±17.88DD；单雌产卵量在32℃条件下显著最高（54.45±1.31粒），35℃下最低（23.25±0.88粒）；卵的孵化率、蝗蝻及成虫产卵前期的存活率在32℃均最高，分别为97.78%、86.19%和88.68%，23℃下最低，分别为95.6%、72.62%和0%；其在26~35℃恒温范围内净增殖率( Ro) 和内禀增长率( rm)均呈抛物线关系，其中以32℃的净增殖率(395.60)和内禀增长率(0.12)均最高。据此推断26-35℃是意大利蝗生长发育繁殖的适宜温度，其中以32℃为最适温度，23℃不适宜其生长、发育和繁殖。

关键词 意大利蝗，生命表，温度，实验种群，有效积温，发育起点温度，
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昆虫对UV-A辐射的转录应答：全球化对昆虫影响的又一证据

王丽君 周丽君 桑文 雷朝亮

湖北省昆虫资源利用与害虫可持续治理重点实验室，华中农业大学，武汉 430070

人类活动所引发的全球化效应正以前所未有的规模和速度改变着我们赖以生存的生态系统，其中除了由于温室气体排放所导致的地球温室效应外，另一引起人们普遍关注的全球变化效应便是由于臭氧空洞所带来的地表紫外(ultraviolet, UV) 辐射的增强。透过大气层到达地球表面的阳光辐射中的紫外光大部分是UV-A, 多种昆虫借助UV-A获得视觉提示以利于捕食跟交配，相当长时期人们普遍认为UV-A对生物体无害，所以关于UV-A对昆虫的影响鲜有报道。但随后报道发现UV-A具有对许多昆虫造成产生高水平氧化损伤的潜能。大气圈中的生物经过长期进化形成了一系列应对UV-A辐射所造成的伤害的防御机制，本实验系统地研究了不同生活习性昆虫对UV-A的分子防御机制，主要结果如下：
日行性趋光昆虫黑腹果蝇在UV-A胁迫下Hsps家族基因Hsp22、 Hsp23、 Hsp26、 Hsp27、Hsp40、 Hsp67、Hsp68、Hsp70、Hsp83和Hsp90转录水平表达发生显著变化， 其中Hsp70的上调幅度高达70.5倍。 抗性防御相关基因也受UV-A调控，其中CG5861上调表达，Cytochrome P450-6a2下调表达。另外，代谢相关基因如 Ribosomal protein S3、 CG2218、 piccolo、roadkill和trehalase 也受UV-A调控上调表达；夜行性趋光昆虫棉铃虫所有的抗氧化酶基因：铜锌超氧化物歧化酶(Cu/ZnSOD)、 锰超氧化物歧化酶(MnSOD)、 过氧化氢酶(CAT)、 谷胱甘肽-S-转移酶(GST)、硫氧还蛋白过氧化物酶 (TPX)和谷胱甘肽过氧化物酶(GPX)(除雌成虫MnSOD) 在短时间的UV-A辐射（30-90 min）后转录水平都显著上调；此外，UV-A对畏光性昆虫赤拟谷盗产生显著的损伤，在UV-A辐射的120 min内Hsp27、 Hsp68、Hsp83、CYP6BQ4和CYP6BQ8 mRNA 水平显著提高，其中Hsp68上调至8.9倍，幅度最大。

研究结果表明UV-A辐射能够显著地调控昆虫抗性和防御相关基因包括Hsps、P450s 和抗氧化基因的转录表达，表明它们共同作用以应对UV-A胁迫造成的氧化损伤, 为揭示昆虫对UV 胁迫的应答机制提供了新线索, 同时表明昆虫或许通过各种策略应对全球变化所带来的不利影响。

关键词 UV-A，Hsp，P450，抗氧化酶，黑腹果蝇，棉铃虫，赤拟谷盗

基于后代保护机制的松墨天牛产卵痕在云南松主干的垂直分布特征分析

王健敏1 陈晓鸣1** 杨子祥1 刘娟1 陈飞1 孙宝刚1 段兆尧2 梁军生3
1.中国林业科学研究院资源昆虫研究所，国家林业局资源昆虫培育与利用重点实验室，昆明 650224；2.云南省林业科学院， 昆明 650204；3.湖南省林业科学院， 长沙 410004
松墨天牛产卵痕在不同松类寄主树干上的垂直分布存在差异，有研究认为这可能与寄主树皮厚度和木段直径有关，但树皮主要包括木栓层和韧皮层，而木段直径也仅是树皮表面积和树皮发育成熟度等因素的间接反映，具体是树皮中的哪一层或哪些结构因素在影响和决定着松墨天牛产卵痕的垂直分布？除了树种和树皮结构的差异之外，还有没有其它环境因素影响着天牛产卵痕垂直分布的差异性？目前这些问题尚不明确。鉴于此，本文选取云南松为寄主对象，研究了松墨天牛产卵痕在云南松树干上的垂直分布特征，并对产卵痕数的垂直分布与云南松主干不同高度层树皮结构（木栓层、韧皮层和韧皮纤维）的物理特征参数进行相关和逐步回归分析，探讨了天牛产卵的后代保护机制。研究表明，松墨天牛多选择树干中下部攻击产卵，特别是主干2m以下段的产卵痕数量占分布总数的63.20%，该段的树皮木栓层厚度为10-13mm，韧皮纤维更细短。随着树干高度增加，松墨天牛产卵痕数量递减；木栓层厚度亦递减；韧皮层厚度保持不变或略有增加，到13-14m高度层后又减少；韧皮纤维长度和宽度随树高增加呈“波浪形”变化。相关分析得到，松墨天牛产卵痕垂直分布数量与不同高度层树皮木栓层厚度呈极显著正相关（r=0.947，df=6，p<0.01）；与韧皮纤维长度（r=－0.761，df=6，p<0.05）和宽度（r=－0.785，df=6，p<0.05）均呈显著负相关；表明松墨天牛在寄主云南松树干上的产卵位置是有选择性的，产卵定位与云南松树皮的物理结构密切相关：树干木栓层厚度越大、韧皮纤维丝越细短的位置，松墨天牛产卵率越高。木栓层是一个保护性屏障，选择一定厚度的木栓层产卵，并选择便于后代幼虫咀嚼取食的食物因子，是松墨天牛有效的后代保护机制，反映出松墨天牛为保障下一代存活和发育的生态策略。逐步回归分析建立了松墨天牛产卵痕垂直分布数量与树皮木栓层厚度间的回归方程。

关键词  松墨天牛，云南松，产卵痕，垂直分布，木栓层，韧皮层，纤维
蚂蚁种间竞争模型*
郭洋洋1, 2  毛润乾2  郑基焕2*
1中国科学院华南植物园，广州 510650；2广东省昆虫研究所，广州 510260

入侵蚂蚁往往在资源利用竞争和干涉行为上都占优势，既能够迅速发现资源，并召集大量的工蚁到达并对资源加以利用；又以较强的干涉竞争能力在资源争夺中取胜，掠夺其它蚂蚁先发现的资源。但是目前对蚂蚁种间竞争仅仅局限于定性的评价，不能量化估计竞争结果。分析蚂蚁种间竞争的特点：（1）蚂蚁群体通常具有领域性，干涉竞争是蚂蚁种间竞争主要的表现形式，特别是针对食物资源的争夺。因此，可以从竞争者在食物资源竞争时所表现出的干涉竞争力入手构建数学模型。（2）蚂蚁的竞争优势决定于数量优势和行为优势。具体地说，不同蚂蚁对于资源的争夺时，结果取决于工蚁召集能力与个体的干涉竞争力。蚂蚁种群以群体（colony）为单位，竞争力由群体的竞争力计算。

本文提出关于蚂蚁的群体竞争力（A）的基础模型：A=
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。其中，t表示时间；
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表示发现食物资源后工蚁召集的数量，由于随时间变化工蚁召集增加趋势未知，因此用积分方程表示。I表示在面对竞争时个体的干涉竞争力系数，即一个个体能够阻止获取食物资源的它种蚂蚁个体数量。

本文进一步以比较群体竞争力的大小来估计竞争结果（V），数学模型为：
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 (2)；其中t1 > t > 0，从t到t1到为种间竞争的时间； 
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 为先发现食物资源的蚂蚁群体1的竞争力， 
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为后发现食物资源的蚂蚁群体2的竞争力； I表示群体2中个体在面对群体1竞争时个体的干涉竞争力系数（在本研究中，忽略可能存在的天敌调节因素的影响）。容易看出，竞争取胜决定于发现资源时间、召集工蚁的数量与工蚁个体干涉竞争力。当V>1时，认为群体1在竞争中获胜；V<1时，认为群体2在竞争中获胜，V=1时，二者都可能获胜。
*基金项目：国家自然科学基金（31100316）

**通讯作者，Email: zhengjihuan@163.com
温度对宁夏草原主要害虫生长发育和繁殖的影响
魏淑花1，张 蓉*
，何 嘉1，高立原1，黄文广2，于 钊2
1. 宁夏农林科学院植物保护研究所，银川 750002；2. 宁夏草原工作站, 银川 750002
【目的】随着气候和生态环境的变化，近年来草原虫害发生日趋复杂，突发性、暴发性虫灾增多，对草原生态造成了极大破坏，而目前有关宁夏草原主要害虫生态学特性等研究尚属空白，制约了草原害虫监测防控工作的有效开展。【方法】以宁夏草原上严重发生的短星翅蝗、白纹雏蝗、沙蒿金叶甲、巨膜长蝽四种优势害虫为研究对象，通过室内饲养和田间调查相结合，采用笼罩供食法，系统开展生活史、食性及温度对其生长发育和繁殖的影响等观察和试验研究。【结果】短星翅蝗喜食冷蒿、星毛委陵菜、阿尔泰狗哇花，少食胡枝子，偶食猪毛蒿，不食长茅草、赖草、稗草等禾本科植物；在18～33℃温度范围内，各龄期的发育历期均随着温度的升高而缩短，33℃下的产卵前期比28℃下延长5d。白纹雏蝗越冬虫卵每年有两次孵化期，首批越冬虫卵4月中下旬开始孵化，5月中下旬达到第一次孵化高峰期，6月下旬至7月上旬逐步羽化为成虫后随即交配产卵，称为“夏蝗”；第二批越冬虫卵7月中下旬开始孵化，8月中下旬达到第二次孵化高峰期，9月中下旬羽化为成虫交配产卵，称为“秋蝗”；在温度相差15℃的情况下，18℃白纹雏蝗各龄若虫的发育历期是33℃下的3.09～4.93倍。温度过高或过低均不利于沙蒿金叶甲的生长发育，低温影响卵的存活率，高温影响蛹的存活率，成虫产卵量随环境温度升高而增大，并存在极显著差异(P＜0.01)；沙蒿金叶甲卵期、幼虫期、蛹期的发育起点温度分别为9.72、7.11和8.77℃，有效积温依次为115.36，441.91和448.40日度。巨膜长蝽在宁夏一年发生2代，在13～37℃范围内，各虫态的发育历期随温度的升高而缩短，世代发育起点温度为8.30℃，有效积温为555.77日度；雌虫产卵最适温度为34.59℃，产卵量最高可达到16.73粒/雌；种群趋势指数在13℃为零，18℃～23℃小于1，种群呈负增长，28℃～37℃大于1；净增殖率、内禀增长率及周限增长率均在37℃时最高，分别为7.24、0.3912、1.4787。【结论】掌握了宁夏草原上发生的四种优势害虫的生活史和食性特点，明确了其发育历期、发育起点温度和有效积温等生态学特性，进一步分析了温度对其生长发育和繁殖的影响，为进一步揭示害虫的发生规律，有效开展其监测预报及防控技术提供依据。

关键词：短星翅蝗，白纹雏蝗，沙蒿金叶甲，巨膜长蝽，生活史，食性，发育起点温度，有效积温

温度对美洲棘蓟马生长发育的影响

朱亮 石宝才 宫亚军 康总江 魏书军**
北京市农林科学院植物保护环境保护研究所  北京  100097
美洲棘蓟马Echinothrips americanus Morgan属缨翅目Thysanoptera蓟马科Thripidae针蓟马亚科Panchaetothripinae，原产于北美东部，目前已经扩散至欧洲、泰国和日本等地。 国内于2010年报道了该虫入侵我国北京和陕西省杨凌地区。国外报道美洲棘蓟马的寄主有48科106种，主要涉及的是观赏植物，适合的寄主有天南星科Araceae、大戟科Euphorbiaceae、夹竹桃科Apocynaceae等。该虫也可对温室作物造成危害，例如，美洲棘蓟马在荷兰危害温室甜椒，成为温室中的重要害虫。为了预测不同地区该虫发生情况，有必要了解气温对该虫生长发育的影响。本实验比较了该虫在16℃、19℃、22℃、25℃、28℃、31℃下发育和存活情况。发现一龄若虫期及蛹期不同温度下历期差异分化最显著，除了25℃与28℃不显著外，其它差异均显著。整个未成熟期趋势为温度越高历期越短。16℃下该虫未成熟期发育历期为43.3d，而31℃仅为11.8d。不同温度下该虫未成熟期存活率出现两头高中间低的情况，但整体差异不大，均在30%～47%之间。又比较了利用线性模型和逻辑斯蒂模型模拟该虫在不同温度下发育速率曲线。发现两种模型拟合曲线1龄若虫、2龄若虫期、预蛹期、蛹期相关系数R均在0.7～0.8之间，仅达到了较相关水平；而该虫卵期和整个未成熟期相关系数R均在0.9以上，达到了极相关水平。逻辑斯蒂曲线比直线拟合的更好，整个未成熟期相关系数R（logistic）为0.9755，R（linear）为0.9737。计算该虫线性模型下有效积温和发育期点温度，发现该虫整个未成熟期发育起点温度为10.73℃，有效积温为236.91日度。实验结果为该虫在不同地区的适应性以及年发生代数的预测提供了重要依据。

关键词： 美洲棘蓟马，温度，发育，模型，预测预报
基于CLIMEX和ArcGIS的湿地松粉蚧在中国的适生性分析(
陈燕婷1,2,3( 尤民生1,2,3(
1 福建农林大学应用生态研究所，福州 350002；
2 农业部闽台作物有害生物综合治理重点实验室,福州 350002; 3 福建省昆虫生态学重点实验室，福州 350002

湿地松粉蚧（Oracellaacuta (Lobdell) Ferris）是我国植物检疫性有害生物之一，危害马尾松、湿地松、火炬松等松属植物。本文基于中国820个气象站点的气象数据、湿地松粉蚧的生物学数据和已知分布资料，结合CLIMEX模型与ArcGIS软件对湿地松粉蚧在我国的潜在分布区进行了预测。结果表明，湿地松粉蚧在我国的适生区主要分布在3.85°N-39.9°N之间，适生面积占全国总面积的38.79%。寄主植物分布的省份均为湿地松粉蚧的中高度适生区。高风险区主要包括台湾、海南、贵州、重庆、江苏和上海；广东、广西、云南、陕西、河南、安徽、湖北和河南的大部分地区以及福建南部、山东南部、湖南北部、浙江东部和四川东部。基于本研究中湿地松粉蚧在我国的适生性分析结果，尤其针对中高风险区域，应加强湿地松粉蚧检疫措施，完善监测体系，防止其进一步的扩散传播。
关键词：湿地松粉蚧, 松树, 扩散, 检疫, 监测
农林昆虫
钻蛀？还是蚕食？棉铃虫和粘虫的取食行为比较
张平 葛斯琴 黄玲巧 杨星科 王琛柱*

中国科学院动物研究所农业虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室 北京100101 
夜蛾科昆虫的幼虫口器都属于咀嚼式口器，但是有些能钻蛀果实，有些只能蚕食叶片。为了解这些幼虫在取食食物上的适应性，我们以棉铃虫和粘虫为主要对象，比较了它们取食行为的差异，并研究了相关器官的结构与取食行为的关系。我们发现棉铃虫可以钻蛀辣椒果，但是粘虫不能。阻碍粘虫取食的主要是光滑的果皮和外层组织。进一步发现，食物的形状不影响棉铃虫取食的效率，但会显著影响粘虫的取食。相对于柱状食物，粘虫更擅长取食片状食物。
幼虫的足和口器在取食过程中起着重要作用。足能牢固地抓握食物是取食的前提，而口器能有效地分割食物是进食的关键。两种幼虫的胸足无明显不同，而腹足虽然数目相同，但抓握结构在两种昆虫存在较大差异。以臀足为例，棉铃虫每只臀足上有19根趾钩，排成双序中带状；粘虫每只臀足上有30根趾钩，排列单序中带状。棉铃虫的趾钩显著长于粘虫的趾钩，且尖端比粘虫的更尖锐。由此推测，棉铃虫的腹足适于在光滑的球面物体上抓握，而粘虫的腹足更适合抱握有边缘的平面物体。

两种幼虫的口器结构相同，但上颚形状显著不同。高龄棉铃虫上颚前端具有锐齿，可以穿破植物果实；高龄粘虫上颚的前端比较钝平但具刃，适于剪切植物叶片。口器的三维重建数据显示，粘虫上颚的收肌比棉铃虫的更发达，这可能与它们的咀嚼功能相适应。叶片一般比果实具有较少的水分，也更坚韧，需较大力量来磨碎。
因此我们得出如下结论：棉铃虫长于钻蛀果实，而粘虫善于高效蚕食叶片；两种幼虫为适应于两种虫子不同的取食习性，其趾钩的结构、数量和排列方式，上颚形态结构以及连接在上面的肌肉等方面产生了特化；这种适应性使得二者避免了生态位重叠，减小了种间竞争。
关键词：棉铃虫和粘虫，钻蛀取食，蚕食，三维结构重建，趾钩

*通讯作者，czwang@ioz.ac.cn
主要经济作物上寄主转换对扶桑绵粉蚧生长发育和繁殖的影响

宋伟 江俊起( 李桂亭
安徽农业大学植物保护学院，安徽合肥230036
扶桑绵粉蚧Phenacoccus solenopsis Tinsley是近年在我国新发现的一种重要外来入侵害虫，对我国几种经济作物生产具有潜在的巨大威胁。本研究在温度26±1℃、光周期12L:12D、相对湿度75%±1%的实验条件下，观察扶桑绵粉蚧各个生长发育阶段的形态特征，记录其在番茄、棉花和木槿三种寄主植物转换对扶桑绵粉蚧的生长发育和繁殖的影响以及发育历期，进而组建扶桑绵粉蚧实验种群生命表。结果表明：扶桑绵粉蚧雌虫生活史包括卵、1龄若虫、2龄若虫、3龄若虫和雌成虫；雄虫生活史包括卵、1龄若虫、2龄若虫、预蛹、蛹和雄成虫。扶桑绵粉蚧的若虫（1龄、2龄、3龄）在番茄寄主上发育历期分别为16.6±1.54d, 18.8±0.80d，27±2.00d，产卵前期为9.8±0.20d；在棉花到番茄寄主转换上发育历期分别为18.2±0.37d，19.8±1.85d，26±1.34d，产卵前期为9.0±0.00d。在番茄到木槿寄主转换上发育历期分别为14.2±0.73d，9.8±2.27d，13.2±3.15d，产卵前期为7.0±1.72d。扶桑绵粉蚧的若虫（1龄、2龄、3龄）在番茄到木槿寄主转换上发育历期最短；扶桑绵粉蚧在棉花到番茄寄主植物上转换的若虫历期最长。在番茄单寄主植物上发育的成虫寿命显著长于在番茄到木槿多寄主转换上的成虫; 在番茄单寄主植物上存活率较高，而在棉花到番茄多寄主转换上的存活率较低; 雌成虫在番茄到木槿多寄主转换上的平均产卵量最高（490.8 粒/雌），是在番茄单寄主植物转换上的平均产卵量（146.3粒/雌）的近3 倍。因此，在寄主植物的转换上，番茄到木槿上转换的发育历期最短，最适合扶桑绵粉蚧的生长。

关键字：扶桑绵粉蚧, 寄主转换, 发育历期, 生命表

水椰八角铁甲免疫诱导响应动态及其在性别间的差异

冯珊珊 侯有明

福建农林大学植物保护学院，福建省昆虫生态重点实验室，农业部闽台作物有害生物综合治理重点实验室， 福州350002
研究昆虫免疫诱导后的响应特点是揭示昆虫免疫适应性变异、免疫权衡和免疫致敏现象的关键。本实验为了探讨入侵性害虫水椰八角铁甲Octodonta nipae（Maulik）免疫诱导的动态响应及其在性别间的差异，采用了革兰氏阴性细菌细胞壁提取物脂多糖（LPS）分别对水椰八角铁甲雌性成虫和雄性成虫进行腹腔注射，诱导它们的免疫系统响应，通过对比不同诱导剂量和浓度注射后水椰八角铁甲成虫存活率情况，选定了一个最佳诱导剂量和浓度（138 nl，2.5 mg/ml），并分析了该诱导剂量处理后昆虫免疫系统两个重要免疫参数酚氧化酶（phenoloxidase，PO）和抗菌肽（antimicrobial peptide，AMPs）在免疫诱导前后的动态变化及性别间差异。结果表明：LPS诱导可以使水椰八角铁甲PO活性和AMPs的抑菌活性在一定时间范围内（雌虫PO活性：4-10 h，雌虫AMPs活性：12-48 h，雄虫PO活性：0-10 h，雄虫AMP活性：4-48 h）显著高于正常水平，PO活性的提升时间早于AMPs，但持续时间短于AMPs；免疫诱导前，雌虫的PO活性和AMPs抑菌活性都显著高于雄虫；免疫诱导后，PO活性和AMPs抑菌活性在雄性个体体内提升的时间略早于雌性个体。通过对水椰八角铁甲免疫活性水平的了解和病原诱导后水椰八角铁甲体内免疫活性物质动态变化特点的认识，本文可以为水椰八角铁甲入侵到新生境后免疫相关适应性变异及安全有效的生物防治方法的研究提供重要的参考依据。
关键词：水椰八角铁甲，免疫诱导，PO活性，AMPs抑菌活性，性别差异

牛角花齿蓟马（Odontothrips loti）为害后苜蓿不同器官中可溶性糖含量的变化*
胡桂馨1,2** 景康康1,2 王小珊1,2 王森山1,2 宋丽雯1,2
1甘肃农业大学草业学院，兰州 730070；2草业生态系统教育部重点实验室，甘肃省草业工程实验室，中-美草地畜牧业可持续研究中心，兰州 730070
［目的］探索明确同化产物分配与苜蓿抗蓟马的关系。［方法］以抗蓟马苜蓿R-1和感蓟马苜蓿I-1为材料，测定了在牛角花齿蓟马Odontothrips loti不同虫口压力下，苜蓿受害7、14、21d后根、茎和叶中可溶性糖含量的变化。［结果］蓟马为害各时期，R-1茎中可溶性糖的含量在低虫口密度下（1,3头/枝条）显著增加，在高虫口密度下（5,7头/枝条）显著降低（P<0.05）；而I-1在低虫口下变化不明显，高虫口下显著降低（P<0.05），且I-1茎可溶性糖的减少率显著高于R-1（P<0.05）。（2）R-1叶中的可溶性糖在低虫口蓟马为害初期上升，在其他虫口和为害时期均降低；I-1叶中可溶性糖含量在各虫口密度及各为害时期均显著低于对照（P<0.05）。（3）R-1和I-1根中可溶性糖含量在1头/枝条虫口下变化不显著，在3,5,7头/枝条虫口下均显著低于对照（P<0.05），I-1根中可溶性糖的减少率显著低于R-1（P<0.05）。在本研究中，各虫口压力和各为害时期，抗蓟马苜蓿R-1各器官中的可溶性糖含量均高于I-1。［结论］低虫口压力下，R-1苜蓿同化产物向茎秆分配较多，从而促进其茎和侧枝的生长，以补偿蓟马的为害损失，其对蓟马的耐害性高于I-1苜蓿。但随着虫口压力的增大及为害时间的延长，苜蓿补偿生长被抑制。
关键词：苜蓿，牛角花齿蓟马（Odontothrips loti），耐害性，可溶性糖，植物器官
*基金项目：国家自然科学基金项目（31260579）；草业生态系统教育部重点实验室（甘肃农业大学）开放课题（CYZS-20110009）
**E-mail:huguixin@gsau.edu.cn 
桉树枝瘿姬小蜂雄虫感器超微结构

李莉玲 李奕震*
华南农业大学林学院，林木健康诊断和保护技术研究中心，广东 广州 510642

为了探明桉树枝瘿姬小蜂雌雄成虫对寄主植物桉树的侵害机制，分析桉树枝瘿姬小蜂对寄主植物的寻找机理，探寻雄蜂对该蜂群种群的作用，明确桉树枝瘿姬小蜂雄成虫感器的外部形态特点，对桉树枝瘿姬小蜂雄成虫超微感器进行电镜扫描，并对雌、雄蜂超微感器进行差异比较。桉树枝瘿姬小蜂雄成虫触角呈膝状，由支角突、柄节、梗节、环状节（2节）、索节（4节）和棒节（3节）组成。触角上分布有9种感器。触角支角突上分布Böhm氏鬃毛2种，Böhm Ⅰ与Böhm Ⅱ，数量较少；环状节上无感器分布，柄节、梗节部位感器种类和数量最少，只有毛形感器Tri Ⅰ；索节和棒节上感器种类和数量最多，主要有乳状感器Mam和毛形感器Tri Ⅱ，数量均较少，毛形感器明Tri Ⅱ显长于Tri Ⅰ，索节上还含有数量不多的锥形感器Bas，和数量极少的腔形感器Coe；棒节上感器种类和数量最多，另还有数量极少的带状感器Zon、耳形感器Aur、板状感器Pla、刺形感器Cha等。雄成虫口器上分布3种感器，分别是Böhm氏鬃毛Böhm Ⅱ、刺形感器Cha和毛形感器Tri Ⅳ和，Böhm氏鬃毛分布较少，刺形感器和毛形感器数量较多，毛形感器Tri Ⅳ较Tri Ⅰ和Tri Ⅱ略为弯曲粗大。足上感器含有4种感器，Böhm氏鬃毛Böhm Ⅰ，只在后足分布2根，另还有数量较多的刺形感器Cha、锥形感器Bas和毛形感器Tri Ⅲ，足上腿节侧面的锥形感器较触角上的最细小，跗节上的最粗壮，而毛形感器Tri Ⅲ较触角和口器上的最细小。雄成虫腹部分布有磁性感此Cha、毛形感器Tri Ⅰ和Böhm氏鬃毛Böhm Ⅱ 3种感器。雄成虫复眼上只有一种锥形感器Bas。

桉树枝瘿姬小蜂雄成虫触角、口器、足、腹部和复眼上的感器相较于雌雄虫，毛形感器、锥形感器、Böhm氏鬃毛数量偏多，板形感器数量较少，另还含有雌成虫不具有的带形感器、耳形感器和乳形感器，这些感器能帮助雄成虫更好地定位寄主植物，弥补偏少感器的寄主定位功能。

关键词：桉树枝瘿姬小蜂，雄成虫，感器，超微结构，扫描电镜

                     三种桉树挥发物成分分析

李莉玲 李奕震*
华南农业大学林学院，林木健康诊断和保护技术研究中心，广东 广州 510642
为了探明对桉树枝瘿姬小蜂高度抗虫和高度感虫桉树品系在其枝叶挥发物成分及含量间的差异，应用GC-MS方法对高度感虫的201-2、高度抗虫的广1和稍感虫的雷11三个桉树品系的枝叶挥发物进行了化学成分分析。

在高度感虫的201-2的嫩叶挥发物中，萜类化合物含量最高，占总量的 56.98%，醛类占0.16 %，烷烃占22.81%，烯烃占55.14%，酮类占0.41%，脂类占1.04%。在其主要成分中，芳香族、单萜、倍半萜和杂环类化合物分别占总量的4.83%、56.37%、0.61%和0.36%；特有成分12种，占总量的14.24%；含量超0.5%的化合物有9种，占总量的82.36%。

在高度感虫的广1的嫩叶挥发物中，萜类化合物含量最高，占总量的56.18%，烷烃占5.03%，烯烃占54.76%，脂类占1.42%。在其主要成分中，芳香族、单萜、倍半萜化合物分别占总量的6.24%、55.68%和0.5%；特有成分7种，占总量的2.1%；含量超0.5%的化合物有8种，占总量的60.31%。

在感虫的雷11的嫩叶挥发物中，萜类化合物含量最高，占总量的49.26%，酸类占0.89%，烷烃占8.12%，烯烃占42.61%，酮类占0.12%，脂类占1.41%。在其主要成分中，芳香族、单萜、倍半萜化合物分别占总量的4.53%、47.17%和2.09%；特有成分12种，占总量的13.29%；含量超0.5%的化合物有13种分别为占总量的60.79%。

三种桉树挥发物分别检测出20、22和25种挥发性化合物。在201-2、广1和雷11三种桉树品种（系）中，抗性不同的桉树品种（系）的挥发物有较大差别。在三种桉树品种（系）在含有8种相同物质的同时，也分别具有的12、7和12种特有化合物，其中，201-2含有醛类、酮类、醇类和酮类物质各1种，脂类和酸类各3种，且脂类含量最大达1.08%；广1和雷11所特有的物质中，脂类含量最高；另外，201-2和广1还含有1种共有化合物，广1和雷11含有7种共有化合物。高感虫品种201-2的12种特有化合物中很可能存在能对桉树枝瘿姬小蜂产生吸引力的特殊成分组成，抗虫品种和稍感虫品种中也可能存在高感虫品种不具有的抗虫成分组成，含量最高的脂类物质可能占有重要地位。而有关抗感虫桉树品种（系）挥发物化学成分对桉树枝瘿姬小蜂的生物活性及其作用机制还有待进一步研究。

关键字：桉树，桉树枝瘿姬小蜂，GC-MS，挥发物

桔小实蝇老熟幼虫化蛹所需湿度测定及其感湿相关基因的研究
许仁朝 林进添*
  仲恺农业工程学院外来有害生物预警与控制研究所，广州 510225
 湿度是害虫评判化蛹地的重要环境因子。在桔小实蝇（Bactrocera dorsalis）的生命周期中，老熟幼虫通过迅速弹跳选择适宜的土表环境进行化蛹。室内实验发现沙土含水量为0%时其弹跳次数最多约为11次/头，含水量为80%时弹跳次数最少约为0.5次/头；无光照条件下其在10%-100%含水量沙土上迅速下钻，弹跳次数很少且无明显差异，在0%沙土上有少量弹跳行为。通过行为测定发现桔小实蝇老熟幼虫在沙土中化蛹的最适湿度为80%左右。 

此外，为了研究桔小实蝇感湿的相关基因，本研究通过同源性分析比对从桔小实蝇转录组数据中筛选出湿度感受的相关基因，并通过快速末端扩增技术（RACE）和基因克隆技术获得了TRPPainless基因全长。该基因cDNA包括2796bp的开放阅读框（ORF），编码928个氨基酸。通过序列比对和同源性分析表明，桔小实蝇老熟幼虫TRPPainless基因编码的蛋白序列与已知地中海实蝇（Ceratitis capitata）、家蝇（Musca domestica）的一致性分别为88%、67%。通过RT-PCR初步检测发现桔小实蝇老熟幼虫中TRPPainless基因表达最高。综上所述，行为试验和分子水平研究工作为下一步的功能鉴定提供了科学参考。

关键词 桔小实蝇，老熟幼虫，TRP基因，行为测试，基因克隆

*通信作者Corresponding author , E-mail: linjtian@163.com
      黄曲条跳甲嗅觉感受基因的鉴定与表达分析
王正兵 林进添*
仲恺农业工程学院外来有害生物预警与控制研究所  广州  510225

 黄曲条跳甲Phyllotreta striolata，近年逐步发展为最难防治的蔬菜害虫之一。据报道，在广东福建两省的危害性已超过小菜蛾。由于该虫过分依赖化学防治，引发严重的害虫抗药性和食品安全的问题。鉴于此，有必要探索新型的防治策略-以害虫的嗅觉靶标基因进行分子药物筛选。首要任务需要在分子水平上理解黄曲条跳甲的嗅觉感受系统，本研究根据前期构建的黄曲条跳甲转录组中应用生物信息分析方法和快速末端扩增技术（RACE）鉴定出嗅觉相关基因，其中包括气味结合蛋白Odorant-binding proteins（OBPs）3个，化学感受蛋白Chemosensory proteins（CSPs）2个，感受神经膜蛋白Sensory neuron membrane proteins（SNMPs）2个，嗅觉受体蛋白Odorant receptors（ORs）1个，亲离子受体Ionotropic receptors（IRs）7个以及2个味觉受体蛋白基因Gustatory receptor（GRs）。此外，为了筛选出参与气味感知的功能基因，本研究检测了触角特异的嗅觉感受基因，为研究其黄曲条跳甲的嗅觉感受基因的功能提供科学参考。
关键词  黄曲条跳甲，嗅觉感受基因，表达分析
*通信作者Corresponding author , E-mail: linjtian@163.com
    黄曲条跳甲P450基因家族介导害虫抗药性的研究
李美 宾淑英 林进添*
仲恺农业工程学院外来有害生物预警与控制研究所，广州  510225

黄曲条跳甲Phyllotreta striolata已成为十字花科蔬菜生产中最难防治的虫害之一。长期以来倚重化学防治的策略使得黄曲条跳甲对很多化学杀虫剂都出现了不同程度的抗药性，而抗药性的动态发展又使得对其危害的控制越来越困难。因此，通过分析黄曲条跳甲P450基因介导的抗药性机制有助于发展黄曲条跳甲的新型防治策略。本研究根据前期构建的黄曲条跳甲转录组数据，通过同源性搜索获得P450家族的基因片段，并通过快速末端扩增技术（RACE）对所有初步鉴定基因全长基因扩增和克隆，共获得50个P450基因，其中分属于CYP6、CYP9、CYP12、CYP18、CYP28等昆虫特有的基因亚家族。此外，为了研究参与代谢保护酶系的P450基因，本研究通过人工饲养黄曲条跳甲的方法来获得所需要的敏感及抗性品系，并通过荧光定量PCR技术测定两个品系的表达水平，以初步筛选出抗药性相关P450基因，为候选的RNAi功能验证奠定理论基础。
关键词 黄曲条跳甲，P450，抗药性
*通信作者Corresponding author , E-mail: linjtian@163.com
甘草胭脂蚧生态学及其防控技术研究

陈宏灏  张蓉*  南宁丽 张治科 
宁夏农林科学院植物保护研究所，银川750002
【目的】针对毁灭性害虫甘草胭脂蚧（甘草胭珠蚧Porphyrophora ningxiana Yang)）生物学、生态学特性开展系统研究，进一步开发综合防控关键技术。【方法】通过西北区域甘草分布区大面积调查、化学通讯物质鉴定、环境因子相关性分析、室内外药剂评价、农药残留动态分析等方法。【结果】掌握了甘草胭脂蚧生活史，首次发现甘草胭脂蚧卵在11月孵化，以若虫聚集在地表下5cm左右甘草根部芽眼处越冬；阐明了甘草胭脂蚧传播扩散规律，主要由田内残留的或周边自然寄生有甘草胭脂蚧的野生甘草传播，危害初期呈点状分布，经多年多层次扩散后呈均匀分布，年扩散距离3.5m；揭示了人工甘草受害程度较野生甘草严重的原因，人工甘草具有大量的根状茎，给甘草胭脂蚧提供了众多的寄生位，加之芦头较浅，芽眼受到危害后容易致死；鉴定出2种甘草胭脂蚧若虫与寄主之间的通讯化学物质；明确了甘草胭脂蚧与土壤含水量之间的关系，土壤水分高在若虫越冬期表现为促进作用，而在珠体期表现为抑制作用；建立了甘草胭脂宜生区划分与风险评估方法。在掌握甘草胭脂蚧灾变规律的基础上，研发出了甘草胭脂蚧常规防控技术和应急防治农药安全使用技术，结合生产实际，进一步总结出切实可行的“三清一治”技术措施，“三清”即种植前清除田内及周围所有野生甘草、清除种苗虫源、发生初期清除田内胭脂蚧已危害的甘草，“一治”即在关键期药剂防治，具体为10下旬至11月初若虫出土寻找寄主期为关键防治适期，采用5%辛硫磷﹒毒死蜱颗粒剂或3%毒死蜱毒性颗粒剂每亩4公斤，撒施后耙地5cm后灌冬水。【结论】基本阐明了甘草胭脂蚧灾变规律，为该虫综合治理和深入研究奠定了理论基础，研发的“三清一治”技术措施通过两年技术示范，平均防治效果达到85%，为人工甘草产业发展提供了有力技术支撑。

关键词：甘草胭珠蚧，扩散传播规律，成灾机理，化学通讯，生活史，环境因子，农药安全防治


枸杞蓟马生物学、生态学特性的研究

何嘉  张 蓉*(  孙海霞  高立原
宁夏农林科学院植物保护研究所，银川 750002
【目的】近年来，枸杞蓟马从枸杞次要害虫迅速上升为枸杞主要害虫，危害枸杞叶、花、果，造成落叶、落花、果实品质下降。枸杞蓟马已成为枸杞产区危害最严重、防治最困难的害虫之一，而国内外有关枸杞蓟马的研究尚属空白。【方法】本研究以枸杞蓟马的优势种群为研究对象，通过室内饲养和田间调查，阐明枸杞蓟马的生物学、生态学特性。【结果】枸杞蓟马由多种群组成，已明确的有印度裸蓟马Lsilothrips indicus Bhatti、花蓟马Frankliniella intonsa（Trybom）、稻蓟马Stenchaetothrips biformis （Bagnall）、华简管蓟马Haplothrips chinenaia Priesner和稻简管蓟马Haplothrips aculeatus（Fabricius)，其中花蓟马是优势种群。枸杞蓟马的生殖方式为两性生殖和卵生，雌雄比为1:3~1:8，多次交尾，世代重叠现象严重，以成虫在隐蔽的场所越冬，具有很强的趋花性，花蓟马的整个世代在枸杞花内完成，取食花器为主。在13～33℃范围内，各虫态的发育历期随温度的升高而缩短，未成熟期的历期在13℃下，为27.84d， 33℃为6.5d。枸杞蓟马的卵、若虫、蛹和成虫的发育速率（V）与温度（T）的关系符合逻辑斯蒂回归模型。采用直接最优法计算，各虫态中预蛹的发育起点温度最低，为5.53℃，成虫最高，为9.24℃；未成熟期有效积温184.90日·度，在宁夏一年可发生14.73代。采用相关性、逐步回归、主成分、灰色系统分析方法，蓟马种群动态与最低气温、相对湿度等气象因子关系最密切。【结论】本项研究鉴定出混合种群枸杞蓟马的各种及组成，明确了优势种的生活史、生物学特性及影响其种群动态的关键气象因子，为进一步揭示枸杞蓟马的危害机理、有效开展枸杞蓟马的监测预报及防控提供了科学依据。
关键词：枸杞蓟马，生活史，发育历期，发育起点温度，有效积温，种群动态，气象因子

几种药剂对棕榈蓟马的室内毒力与田间药效

王泽华1 孙艳艳2 魏书军1 马永军3 石宝才1 赵尔成1 宫亚军1, **
1. 北京市农林科学院植物保护环境保护研究所，北京 100097; 2. 北京市通州区植物保护站，北京 101101; 3. 北京市延庆县植物保护站, 北京102100

我们在北京地区温室茄子上发现棕榈蓟马大量发生危害，为此，我们采用玻璃残留处理法测定了5种药剂对蔬菜上棕榈蓟马的室内毒力和田间药效。室内毒力测定结果表明，杀虫活性最高的是乙基多杀菌素，其48和72 h的LC50分别为0.1888和0.1784 mg/L；其次是阿维菌素，其48和72 h的LC50分别为68.3037和54.4450 mg/L；溴氰虫酰胺和啶虫脒对棕榈蓟马的毒力水平相当，48和72 h的LC50值为60.4901～76.4812 mg/L，呋虫胺的毒力最低，48和72 h的LC50值为126.2581和80.2125 mg/L。田间试验结果表明，6%乙基多杀菌素悬浮剂和1.8%阿维菌素乳油对棕榈蓟马的防效都非常好，药后1 d的防效均达90%以上，14 d的防效达98%以上；其次为新型杀虫剂10%溴氰虫酰胺可分散油悬浮剂，药后1～7 d的防效为80.92～89.77%，20%呋虫胺可溶粒剂药后1～7 d的防效为58.46～70.39%。研究表明乙基多杀菌是防治棕榈蓟马的首选药剂，推荐轮换使用阿维菌素和溴氰虫酰胺。

关键词棕榈蓟马，杀虫剂，室内毒力测定，田间防效
李单室叶蜂发生规律初步观察

康总江 石宝才 朱亮 魏书军
北京市农林科学院植物保护环境保护研究所，北京 100097

我们在北京地区李子上发现了一种发生危害的叶蜂，经中南林业科技大学魏美才教授鉴定，确定为李单室叶蜂Monocellicampa pruni Wei。在以往的文献中，对李子上危害的叶蜂统称为李实蜂，据报道李实蜂在中国李树产区普遍发生。我们对北京地区发生的李单室叶蜂的发生规律进行了初步观察。李单室叶蜂每年发生1代，因李子在全国各地物候期差异，李单室叶蜂的活动也不一样，一般是成虫在初春李子树初花时大量羽化，羽化后2小时即可交尾，姿势是尾对尾。卵产于李子幼果的花萼或花托的表皮下，幼虫孵出后，蛀入果内，直达果实中心，取食仁果的果肉，在果内积满虫粪。幼虫在果内危害30天左右老熟，老熟幼虫在果上蛀一虫孔脱落，入土结茧，以老熟幼虫在茧内越夏过冬，到翌年春季化蛹并羽化成成虫继续危害。

关键词：北京地区，李单室叶蜂，发生规律，李子
宁夏草原昆虫多样性研究
张 蓉*
 魏淑花1 黄文广2 高立原1 张 宇2 于 钊2
1. 宁夏农林科学院植物保护研究所，银川 750002；2. 宁夏草原工作站, 银川 750002

【目的】宁夏草原面积233万公顷，草原类型丰富，昆虫组成和群落结构较为复杂。近年来，草原害虫频发，有必要系统开展不同草原类型昆虫群落结构与组成研究，为区域草原害虫治理、生态恢复及昆虫物种多样性保护提供理论依据。【方法】2010-2014年连续五年系统调查了宁夏荒漠草原、典型草原、草原化荒漠、草甸草原四种草原类型的昆虫物种组成和分布，并采用群落结构、主成分分析和典型相关分析等方法，分析比较四种草原类型的昆虫群落结构特征以及害虫亚群落与天敌亚群落之间的相互关系。【结果】连续五年共采集制作昆虫标本114013头，鉴定出18目226科1750种，其中，荒漠草原13目183科1041种，典型草原10目105科385种，草原化荒漠12目110科454种，草甸草原16目153科1043种；天敌亚群落266种，荒漠草原189种，典型草原92种，草原化荒漠86种，草甸草原127种。通过群落结构分析得知，荒漠草原和草甸草原的种类和丰富度均明显高于典型草原和草原化荒漠，草甸草原均匀度和多样性较高，而典型草原丰富度较低，优势集中度高。通过主成分分析表明，食叶类害虫与刺吸类害虫是四种草原类型的主要害虫，潜叶类害虫与根部害虫具有较大的危害潜力；捕食类天敌均为四种草原类型的优势天敌，寄生性天敌也是荒漠草原的优势类群。通过典型相关分析，荒漠草原害虫亚群落与天敌亚群落第一对典型变量为V1=-0.2790x1-0.1136x2-0.6575x3，W1=-0.0032y1-0.2542y2-0.6873y3-0.2204y4+0.0235y5+0.1746y6-0.1395y7+0.0177y8，相关系数为0.9992，典型草原、草原化荒漠、草甸草原害虫亚群落与天敌亚群落第一对典型变量的相关系数分别为0.8233、0.8747、0.9980。【结论】本研究明确了宁夏不同草原类型昆虫种类与组成，初步分析了四种草原类型昆虫群落结构及多样性，探讨了草原害虫与天敌群落结构关系，为草原昆虫物种多样性保护和虫害可持续治理提供理论依据。
关键词：草原害虫；多样性；群落结构；典型相关分析
经Bt水稻多代处理的稻纵卷叶螟生长发育和主要酶活性的变化

吴志红1, 2 杨亚军1 郑许松1 徐红星1 田俊策1 吕仲贤1*
1浙江省植物有害生物防控重点实验室省部共建国家重点实验室培育基地，浙江省农业科学院植物保护与微生物研究所，浙江杭州310021；2杭州师范大学生命与环境学院，杭州310036）

【目的】为了明确稻纵卷叶螟Cnaphalocrocis medinalis Guenée（鳞翅目：螟蛾科）应对转Cry2A基因水稻T2A-1的能力，探索其对Cry2A基因水稻T2A-的适应潜力，为转基因水稻种植后稻纵卷叶螟的抗性管理提供理论依据和技术指导。【方法】通过多代T2A-1处理稻纵卷叶螟，观察其主要生长发育指标，并测定了体内主要酶的活性。【结果】结果表明：与未经Cry2A水稻处理的稻纵卷叶螟相比，Cry2A水稻处理的第一代稻纵卷叶螟其3-5龄历期显著延长，但随着处理代别的增加其3-5龄历期恢复至未处理水平。蛹羽化率在第一代处理时显著低于对照，随着处理代数的增加其蛹羽化率逐渐增加。经处理后稻纵卷叶螟总蛋白酶较未处理稻纵卷叶螟活性有所降低，但随着处理代数的增加其总蛋白酶活性呈上升趋势。经处理后稻纵卷叶螟类胰凝乳蛋白酶较未处组活性有所降低，但随着处理代数的增加其类胰凝乳蛋白酶活性逐渐上升。经处理后稻纵卷叶螟强碱性类胰蛋白酶较未处理组活性有所增加，且随着处理代数的增加其强碱性类胰蛋白酶活性继续增强。经处理后稻纵卷叶螟氨肽酶较未处理稻纵卷叶螟活性有所增加，且随着处理代数的增加其氨肽酶活性增强。【结论】根据本试验结果，经Cry2A基因水稻T2A-1处理后，各代稻纵卷叶螟种群的生长发育和相关酶活性均有一定的变化，表明稻纵卷叶螟在应对Cry2A的过程中自身具有一定的调节功能，具有潜在的适应能力。

关键词：稻纵卷叶螟，Bt水稻，生长发育，潜在适应性

新疆阿拉尔枣园香梨优斑螟危害情况调查(
杨明禄(( 李涛 张宝峰 蒋琴

塔里木大学植物科学学院 阿拉尔 843300

【目的】调查香梨优斑螟在阿拉尔垦区枣园的发生情况。【方法】调查地点农一师8团、10团、11团、12团和13团，共随机选取建园4-10年的枣园17个，每枣园采用五点取样法，每点检查50株枣树的主干及侧枝，记录否有香梨优斑螟为害韧皮部留下的虫斑；每枣园五点各自统计受害株率，再计算平均值和方差，然后按果园受害情况统计区间分布的所占比率。【结果】枣园最低的受害株率（虫斑株率）为4.0%，最高为50.4%，受害率在10%以内占到调查果园的41.2%，受害率在10.1-20%之间为17.6%，受害率在20.1-30%之间为23.5%，受害率在30.1-50%之间为11.8%，受害率50%以上的为5.9%；受害株率与树龄的相关性不大（R2=0.1969）；说明香梨优斑螟在阿拉尔枣园出现并危害的时间较短。【结论】香梨优斑螟在红枣上的危害是近些年才出现，并且有加重为害的趋势，这一结论走访调查中得到印证。另外，发现冻害、机械对枣树枝干造成损伤后，会加重香梨优斑螟的为害，但该虫在新疆会不会成为枣树上的主要害虫之一值得关注。

关键词 红枣，香梨优斑螟，钻蛀为害，虫斑，树龄

入侵害虫稻水象甲遗传多样性研究
李芝霖*  刘宁  张润志**

中国科学院动物研究所， 北京 100101
稻水象甲（Lissorhoptrus oryzophilus Kuschel）原产地为美国，是一种重要的国际性检疫害虫。自1988年在我国河北唐海首次发现该虫后，稻水象甲在我国水稻产区传播迅速。在定殖我国的25年间，已有23个省份发现其分布。该虫营孤雌生殖且危害隐蔽，对我国的水稻生产造成了巨大损失。开展我国稻水象甲的种群遗传多样性研究，是进行种群传播和扩散路线研究的基础，可以为制定防控策略提供科学信息。本文利用序列片段分析和AFLP分子标记技术，研究了我国稻水象甲5个种群（湖北、黑龙江、新疆、云南、浙江）的遗传多样性和遗传变异，初步结果如下：
1. 线粒体及细胞核基因片段分析。利用线粒体COI两对引物（C1-J-2195 & TL2-N-3014和C1-J-1718 & C1-N-2191） 分别对5个地理种群的150和30份DNA样本进行扩增，得到序列片段为146和27条。结合GenBank上的22条COI序列，未发现稻水象甲的COI基因片段存在差异。此外，利用线粒体COII引物（C2-J-3138 & C2-N-3661）获得的149条序列以及细胞核18S和ITS2引物所获30、28条序列也未发现差异位点。
2. AFLP分子标记分析。利用6对选择性引物组合，对稻水象甲基因组DNA酶切片段进行扩增，共获得449条条带，其中多态性条带445条，多态性条带比例为99.11%。研究发现随着不同引物组合所得数据的累加，种群间的亲缘关系趋于一致，说明此6对引物适合用于稻水象甲种群遗传多样性研究。实验结果也显示，稻水象甲5个种群的Nei’s基因多样性指数为0.2777,Shannon’s多样性指数为0.4279。种群间遗传多样性关系为：云南曲靖>新疆伊犁>浙江乐清>黑龙江牡丹江>湖北十堰。UPGMA聚类图显示，5个种群分为2支，其中新疆和黑龙江种群聚为一支，湖北、浙江和云南种群聚为另一支。种群间遗传分化系数（Gst=0.2041）和基因流（Nm=1.95）都显示稻水象甲地理种群间存在遗传差异。
关键词：稻水象甲，地理种群，序列片段分析，AFLP，遗传多样性，遗传变异
*李芝霖，男，在读硕士研究生，中国科学院动物研究所，研究方向为入侵物种种群遗传学，E-mail：383170396@qq.com

**通讯作者：张润志，研究员，中国科学院动物研究所，E-mail：zhangrz@ioz.ac.cn

深圳凤凰木病害调查
朱雪姣 林杏莉 刘志涛 李莉玲 温秀军*

华南农业大学林学院  广州  510642
深圳市东湖公园位于深圳市东部，占地总面积233.3hm2，园中主要包括大西门、路色通道、杜鹃园、东部山林休闲区、红楼片区、花木园、万国寺、人工湖、钓鱼场、树木园、网球场等共11个景点。凤凰木作为特色观赏树种，是东湖公园的主推树种和主要特色景观，每年凤凰木花期，有大量游人聚集东湖公园观赏凤凰木的红色花海。但是近年来，不断有凤凰木大树陆续枯死，为了解凤凰木生长状况，查明凤凰木枯死原因，2013年7月至2014年8月，在深圳东湖公园进行了凤凰木健康状况调查，调查内容包括：树高、胸径、冠幅、长势以及病虫害发生情况，尤其是树干和根部病害发生情况等。2013年8月，共计调查凤凰木生长状况501株，平均树高为11.3m，最高为26.1m(红楼片区)。平均胸径为35.5cm，最大者为85cm (钓鱼场附近)，平均冠幅为8.6 m (7.7m，最大为11.2m (10.0m。总共有89株树木得溃疡病，其中大树（胸径＞40cm）总共得溃疡病的树木有28株，占总得病树31.5%，中等树（胸径>20cm且≤40cm）得病52株，占58.4%，小树（胸径≤20cm）得病9株，占10.1%。2014年8月调查凤凰木大树枝干和根部生长状况共409棵，发现8株有严重枝干或根部病害，其中褐根病3株，占调查总数的0.73%，严重烂皮病3株，占调查总数的0.73%，根基腐烂病1株。深圳东湖公园内很多凤凰木大树（胸径＞40cm）和中等树（胸径>20cm且≤40cm）的枝干上都发现了溃疡斑，严重时，溃疡斑可遍布整个凤凰木树干，需要重点防治。而很少一部分树木根部发现褐根病，虽然比例小，但是对树木的危害严重，会使被感染树木表现为生长缓慢、树叶迅速发白或变黄继而枯萎脱落，树根表皮和根部呈红褐色，而且感染面积会逐渐扩大，导致树木在几个月内死亡，需要高度重视并做出相应的预防措施。因为发病初期往往很难发现，最好每年早春和夏初对树木进行一次根部病害检查，特别是对病树附近的凤凰木，可使用400倍三唑酮和多菌灵混合液进行树干和根基涂刷2-3次（每隔10天一次），结合根际浇灌600倍液10-20公斤。另外，白蚁和织叶蚁均有在中等凤凰木枝干底部出现，而在幼年凤凰木枝干上有很多灰同缘小叶蝉为害树木，需要做一定的相关防治，并适量提高该片区土壤肥力，增强树木抵抗力。
关键词： 凤凰木， 特根病， 调查
通讯作者：wenxiujun@scau.edu.cn

基金项目：深圳东湖公园凤凰木健康状况调查与保护技术研究
三种麻楝蛀斑螟寄主植物挥发物成分分析

卢进 李奕震*
华南农业大学林学院，林木健康诊断和保护技术研究中心，广东广州 510642
麻楝蛀斑螟Hypsipyla robusta ( Moore )属于鳞翅目螟蛾科，是我国红椿Toona ciliata Roem.、毛麻楝Chukrasia tabularis var. Velutina、非洲桃花心木Khaya senegalensis (Desr.) A.Juss三种植物的重要害虫。幼虫钻蛀当年新嫩梢以其为食，造成被蛀枝条中空和易断折，导致过早分枝，形成断头树。除严重影响植物的美观及生长外，还大大降低了木材的出材率，或致使不能成材。目前国内外对该虫入侵的早期监测和有效防治方法尚缺的情况下，本研究拟通过应用活体植物动态顶空套袋采集法和气相色谱/质谱(GC/MS)联用分析技术等鉴定，揭示麻楝蛀斑螟对不同楝科植物具有不同吸引力的机理，以及为麻楝蛀斑螟的预测预报和防控提供有效的方法。楝科植物的挥发物化学成分也有过诸多报道，但这些研究大多是通过溶剂提取、蒸馏等方法收集植物挥发物，这几种方法破坏了植物的自然状态，影响了挥发物的真实性。本研究通过应用活体植物动态顶空套袋采集法，确保供试植物（红椿Toona ciliata Roem.、毛麻楝Chukrasia tabularis var. Velutina、非洲桃花心木Khaya senegalensis (Desr.) A.Juss）采集过程在近无损伤天然活体状态下进行。经分析，扣除本底空气杂质后，三种楝科植物VOCs组分总体来说包括烯烃类、醇类、醛类、烷烃类、酮类、酯类、芳香烃类，由三种楝科植物的分析结果可以看出：三种楝科植物VOCs均以烯烃类为主，且都以1R-.alpha.-Pinene [(1R)-(+)-α蒎烯]为主要成分，三种楝科植物VOCs中含有的相同的成分是1R-.alpha.-Pinene、Benzene, 1-methyl-2-(1-methylethyl）-、Bicyclo[2.2.1]heptan-2-one, 1,7,7- trimethyl-,(1S)-、α-Terpineol、(+)-Longifolene、Pentadecane。虽然其含有相同的成分，但其相对含量差异较大。三种楝科植物VOCs中各具有不同的挥发物成分，这些成分很可能是决定对麻楝蛀斑螟具有不同吸引力的物质，当然还有另外一种可能是相同的物质起到了决定作用，三种楝科植物VOCs中相同成分含量的差异决定了对麻楝蛀斑螟吸引力强弱。至于进一步的研究还需通过GC-EAD及田间引诱试验来证明。

关键词 红椿，毛麻楝，非洲桃花心木，麻楝蛀斑螟，气相色谱/质谱(GC/MS)联用分析技术

Bt水稻对非靶标害虫褐飞虱的影响

Amani 牛林 雷朝亮 马伟华*

湖北省昆虫资源利用与害虫可持续治理重点实验室，华中农业大学，武汉 430070

随着转Bt基因水稻的研究的不断深入，所带来的环境安全性越来越受到学术界和社会公众的广泛关注，转Bt抗虫水稻对非靶标害虫的影响成为转基因水稻生态风险评估的重要内容。本研究以三种转Bt水稻品种（TT51, T2A-1和T1C-19，分别表达Cry1Ac, Cry2Aa和Cry1Ca）为实验材料，从生物学效应和生理效应两方面研究了三种转基因水稻对褐飞虱Nilaparvata lugens (Stål)的影响。主要结果如下：

通过室内活体取食生测的方法，检测了褐飞虱若虫在取食不同水稻后的存活率和发育历期。结果显示，与常规水稻相比，褐飞虱若虫在取食三种Bt水稻后，存活率并未受到显著不利影响（p < 0.05），并且羽化率均达到了95%以上，表明三种转Bt水稻未对非靶标害虫褐飞虱产生致死效应；同时各个处理间若虫的发育历期也未表现出显著差异（p < 0.05），表明三种转Bt水稻没有对褐飞虱的发育产生促进和延缓作用。

通过室内活体取食生测的方法，检测了三种Bt水稻对褐飞虱成虫体重和寿命的影响。结果显示，与对照相比，三种转Bt水稻对羽化后的长翅及短翅雌雄成虫体重均未造成不利影响（p < 0.05）；不同处理间长翅及短翅的雌雄成虫寿命也未表现出显著差异（p < 0.05），表明三种转Bt水稻对褐飞虱成虫的存活率也未产生不利影响。

室内条件下检测了三种Bt水稻对褐飞虱长翅雌成虫免疫相关基因(beta-GRP; PGRP; HddII; CHS1)表达量的影响。结果显示，与常规水稻相比，三种Bt水稻并未对免疫相关基因表达量造成显著影响（p < 0.05），表明Bt水稻对褐飞虱长翅雌成虫免疫未造成负面影响。

关键词  转Bt基因水稻，褐飞虱，生长发育，免疫
注：原文发表于《Journal of Insect Physiology》, 2013, DOI: 10.1016/j.jinsphys.2013.07.009
柿斑叶蝉的危害与雌雄成虫鉴别

                        靳秀芳 刘怡 温秀军

                华南农业大学林学院, 广东广州 510642

柿斑叶蝉（Erythroneura sp.），属同翅目叶蝉科，分布极为广泛（河北、河南、山东、山西、江苏、浙江、四川等省），是柿子树的重要害虫。其寄主植物除柿树以外，还有枣、桃、李、葡萄、桑等植物。成虫、若虫在叶背刺吸汁液,被害叶正面呈现退绿斑点,严重时斑点密集成片,使全叶呈现苍白色,提早落叶一个月，导致果实早熟，品质下降，影响柿树正常生长。由于若虫及成虫均喜栖息于叶背中脉附近吸食汁液,故被害叶正面常可看到中脉两侧出现退绿斑点,严重时密集成片,极易辨认。2014年5月至2014年8月，在河北石家庄平山县和栾城县，分别抽取50株柿子树，每株抽样调查100片叶子，观察柿斑叶蝉的危害特征，调查结果发现柿斑叶蝉对柿树危害株率达100%，叶片危害率高达84%，说明柿斑叶蝉对柿树的危害严重。为正确鉴别柿斑叶蝉雌雄性别，将野外采集的柿斑叶蝉放入到-20℃的冰箱中，20min后取出。用毛刷将其移入培养皿中，置于数码体视显微镜下解剖观察。柿斑叶蝉成虫体长约3mm,全体淡黄白色。头部有淡黄绿色纵条斑2个，前翅黄白色,基部、中部和端部各有一条桔红色不规则斜斑纹。雌虫较雄虫略大、粗壮，腹部末端呈尖椭圆形，在尾节中央可见褐黑色产卵器，解剖可见雌虫产卵器为弯刺刀状，上面有微小锯齿，两侧有产卵鞘。雄虫腹部狭长，末端可见下生殖板和分叉形尾节，解剖可见一对阳基侧突，一对阳茎突和位于中间的阳茎。依据腹部末端形态差异鉴别雌雄，简单易行，可以迅速分辨出柿斑叶蝉雌雄性别。

关键词：柿斑叶蝉；成虫；危害；雌雄；鉴别

通讯作者：温秀军wenxiujun@scau.edu.cn
靳秀芳：女，在读硕士，黑龙江省鹤岗市，研究方向：森林害虫综合防治，通讯方式：18819267279@163.com 联系电话：18819267279

 三种散白蚁通过雄-雄串联追逐介导反天敌行为和配对竞争的权衡

李刚华 刘龙 雷朝亮 黄求应*
湖北省昆虫资源利用与害虫可持续治理重点实验室，华中农业大学，武汉 430070
由于无处不在的被捕食风险，白蚁形成了多种多样的反天敌行为机制。有研究表明两个近缘的白蚁种类，即栖北散白蚁（Reticulitermes speratus）和黑胸散白蚁（R. chinensis）的脱翅蚁能通过串联追逐行为而降低个体被天敌捕食的概率。本研究以与上述两种白蚁较远缘的黄胸散白蚁（R. flaviceps）为对象，对其脱翅蚁的串联追逐反天敌行为进行了研究，结果发现黄胸散白蚁脱翅蚁的串联追逐行为同样可以降低串联追逐中每一头个体的被捕食总风险（p < 0.01）。这表明串联追逐反天敌行为可能是所有散白蚁属乃至整个等翅目中存在同性串联追逐行为白蚁种类的一种普遍的反天敌策略。

在遇到捕食性天敌时，“雄蚁-雄蚁”串联追逐行为能有效的降低彼此被捕食的概率；而遇到雌性脱翅蚁时，“雄蚁-雄蚁”串联追逐中前后位置的雄蚁则会出现配对竞争行为。研究发现，黄胸散白蚁同栖北散白蚁和黑胸散白蚁一样，在“雄蚁-雄蚁”串联追逐中后一位置雄蚁（优势个体）的体重显著大于前一位置的雄蚁（劣势个体）（p < 0.05），而且在竞争异性配偶时，后一位置的雄蚁能赢得显著更高的配对次数（p < 0.001）。

本研究根据被捕食率数据，通过“捕食-竞争”数学模型预测了三种散白蚁单头爬行与串联追逐两种情况下优势和劣势个体，以及捕食者的发展趋势。分析发现，在三种散白蚁中，“雄蚁-雄蚁”串联追逐中处于劣势地位的个体均存在典型的利弊权衡现象，即雄-雄串联追逐行为可以显著降低其被天敌捕食的概率，然而在随后的竞争配偶时则更容易被淘汰；而优势个体则会取得双赢的局面，即雄-雄串联追逐行为不仅可以显著降低其被天敌捕食的概率，而且在随后的竞争配偶时更易赢得雌蚁。这表明雄-雄串联追逐同时是一种优胜劣汰的求偶选择机制，一定程度上推动了种群的进化。

关键词  白蚁，权衡，串联追逐，反天敌行为，配对竞争

*通讯作者，E-mail: qyhuang2006@mail.hzau.edu.cn
（注：原文发表于《Insect Science》, 2014, DOI: 10.1111/1744-7917.12150）

昆虫性信息素在害虫测报中的应用

张媛媛

华南农业大学 广州 510000

近年来，利用昆虫本身生理生化特性和行为学特点作为害虫测报的新技术日益受到重视，其中性信息素的研究尤为突出。应用昆虫信息素监测害虫是20世纪60年代发展起来的一种新技术,满足农业可持续发展的要求。昆虫性信息素具有专一﹑高效﹑无毒﹑无污染﹑不伤益虫等优点,它是昆虫交配时两性相互寻找过程中的重要纽带和必备因素，可以保证昆虫在种群内雌雄个体之间性的联系及物种有条不紊的繁衍。本文简要论述昆虫性信息素在虫情测报中应用现状及研究进展。

害虫测报是进行害虫综合治理的必要前提。利用昆虫性信息素进行预测预报的基本原理是：昆虫羽化之后，往往寻找配偶交配，于是利用人工合成雌虫性信息素便可引诱雄虫，从而可以监测和预测害虫的发生期﹑发生量以及分布区域等，估计害虫为害的面积和控制适期。只有对害虫为害预测准确﹑及时，才能正确地拟定综合防治计划和措施，经济有效地控制害虫的发生危害。害虫预测预报主要分为害虫发生期预测、发生量预测、作物受害水平预测和害虫分布区域的预测。与此相应,昆虫性信息素在害虫测报中的应用也主要体现在这4个方面。用信息素进行监测的害虫以鳞翅目昆虫为最多。我国先后在30余种害虫上开展应用性信息素预测预报和防治技术研究，如用性信息素监测防治苹果蠹蛾技术，可提高防治效果；在虫口密度较低的情况下，可用性信息素诱捕器灵敏地监测松毛虫的存在。性信息素在害虫预测预报研究中已经取得很大进展,但同时存在不足,限制了昆虫性信息素在害虫测报中的进一步应用。国内害虫性信息素预测研究中,害虫性信息素主要应用于害虫发生期预测,在发生量和危害程度预测方面的研究少见。今后应加强性信息素在害虫发生量和危害程度方面的预测,为化学农药的科学使用提供依据。

关键词：昆虫性信息素，预测预报，发生期，发生量，作物受害水平

  桃蛀螟雄蛾通过微弱的嗅觉感受性信息素混合物中的烯烃

何静 肖伟* 何林*
西南大学植物保护学院，重庆，400716

桃蛀螟（Conegethes punctiferalis）在我国分布广泛，为害严重。以桃蛀螟人工合成性信息素反-10-十六碳烯醛和顺-10-十六碳烯醛的混合物（以下简称烯醛）为活性成分的诱芯对雄蛾的引诱效果偏低。近年来发现桃蛀螟雌蛾体表的两种烯烃：顺-9-二十七烯（以下简称二十七烯）和顺，顺，顺-3, 6, 9-二十三碳三烯（以下简称二十三烯）与烯醛混合后，能够显著增强雄蛾在风洞中的行为反应（近距离滞空飞行和敲打信息素源）。为了明确桃蛀螟雄蛾对信息素烯烃的感受机制，进行了触角电生理试验（EAG）和风洞试验。其中，EAG试验显示，在4种梯度浓度下（0.01；0.1；1.0和10头当量浓度），雄蛾触角分别对两种烯烃的EAG反应相对值之间，以及与正己烷之间均无差异，且均显著低于烯醛。由此表明触角电位记录仪无法检测到桃蛀螟雄蛾对两种烯烃的电位反应。 行为试验方面，在风洞中设置铁丝网阻隔，避免雄蛾直接接触滤纸（性信息素源）后测试发现，在滞空飞行时间上，烯醛烯烃混合物的效果与性信息素粗提物相当，并且显著高于烯醛。然而，进一步的试验发现，在无阻隔的情况下，当将烯醛与两种烯烃分别点滴在两片不同的滤纸上，将滤纸沿风洞轴向（10cm间隔）和径向（2cm间隔）悬挂后，雄蛾对烯烃均无反应，而仅对烯醛反应，反应强度与烯醛单独悬挂时相当。风洞试验说明桃蛀螟雄虫能够通过嗅觉感受两种信息素烯烃，但前提是烯烃必须和烯醛来自同一释放点。综合EAG和风洞试验结果表明，桃蛀螟雄蛾能够在近距离通过嗅觉感受雌蛾体表的信息素烯烃，但是嗅觉反应可能非常微弱，其反应值低于触角电位仪的检测底限。同时，从气味源的空间位置来看，只有当烯烃和烯醛从同一气味点释放时，雄蛾才会表现出对烯烃的行为反应。最后，桃蛀螟雄蛾对雌蛾体表信息素烯烃的嗅觉反应仍需进一步验证，并且嗅觉感受和行为反应之间的关系也需做深入研究。
关键词  桃蛀螟，嗅觉感受，性信息素烯烃

E-mail: helinok@vip.tom.com
禾谷缢管蚜抗药性监测及Ace 1基因多态性研究
左亚运 潘红燕 陈茂华**
西北农林科技大学 植物保护学院，农业部西北黄土高原作物有害生物综合治理重点实验室，陕西 杨凌 712100
【目的】了解我国不同地区禾谷缢管蚜田间种群的的乙酰胆碱酯酶基因的分子多态性及其对常见几种农药的抗性水平，并分析Ace 1基因多态性与抗性水平的关系，为禾谷缢管蚜的抗药性治理及综合防治提供重要依据。【方法】通过RT-PCR技术克隆全国12个地区田间种群和室内敏感单雌系的Ace 1基因序列的全长，对所得序列进行多态性分析，并用浸叶法监测了各田间种群对常见几种农药的抗性水平。【结果】禾谷缢管蚜Ace 1基因，其完整序列全长为2306bp，编码676个氨基酸，田间试虫中共有46个核苷酸多态性位点，导致21个氨基酸发生了突变，但并未发现禾谷缢管蚜及其他昆虫中已报道的Ace 1突变位点。通过禾谷缢管蚜AChE 1的三级结构进行预测分析，发现21个氨基酸突变位点没有出现在AChE1代谢三联体位置，但突变位点D383G比较靠近酶的酰基口袋F388，突变位点K441E靠近酶的催化三联体E427，突变位点W334R为芳香族氨基酸，这些位点可能与禾谷缢管蚜的抗药性的产生相关。12个田间种群中既存在共有的氨基酸突变类型，也存在独有的氨基酸突变。同时，本研究在9个禾谷缢管蚜的田间种群中发现选择性剪切，该选择性剪切位点靠近乙酰胆碱酯酶基因的5’端，剪切的碱基位于编码区的225-236bp处，其对应的核苷酸序列为5’-ATCCGAATTTAG-3’，导致所编码的蛋白缺失“RSEF”4个氨基酸，这4个氨基酸位于切除信号肽后成熟蛋白的75-78处。抗性监测结果表明，田间禾谷缢管蚜种群对马拉硫磷、噻虫嗪、高效氯氰菊酯和阿维菌素抗性处于敏感至低水平抗性，有些地方禾谷缢管蚜对毒死蜱、啶虫脒、吡虫啉、联苯菊酯、溴氰菊酯和阿维菌素已产生了中等水平抗性。【结论】禾谷缢管蚜田间种群Ace 1基因存在很高的多态性；不同地区禾谷缢管蚜种群对10种药剂均产生了不同程度的抗性，防治中应当根据当地的抗性水平有针对性地进行抗性治理；Ace 1基因多态性与禾谷缢管蚜对农药的抗性水平无关。

关键词  禾谷缢管蚜，Ace 1基因，多态性，选择性剪切，抗性水平

*资助项目： 国家自然科学基金项目（31071687，31471766）；教育部高等学校博士学科点专项科研基金项目（博导类（20110204110001）

**通讯作者：email：maohua.chen@nwsuaf.edu.cn

 我国不同地区禾谷缢管蚜的生殖方式研究
彭雄 陈茂华**
西北农林科技大学 植物保护学院，农业部西北黄土高原作物有害生物综合治理重点实验室，陕西 杨凌 712100
【目的】 禾谷缢管蚜Rhopalosiphum padi是一种世界性害虫，由于不同地区的温度、光周期和寄主植物丰富度等存在差异，禾谷缢管蚜也可能存在多种繁殖策略，本研究希望探明我国不同地区禾谷缢管蚜的生殖方式，这有助于深入了解该虫的发生规律，为禾谷缢管蚜种群动态及综合治理研究提供重要的理论依据，也为明确蚜虫生殖模式进化的机理奠定基础。【方法】从我国13个省18个不同地区麦田采集禾谷缢管蚜，采用低温和短日照条件对禾谷缢管蚜进行连续多代诱导，并对不同地区禾谷缢管蚜在诱导条件下产生有翅孤雌蚜、无翅孤雌蚜、雄性蚜、产雌性母及雌性蚜的规律进行比较。【结果】 采自咸阳、汉中、南阳、北碚、武汉、枣阳、昆明、贵阳、保定、泰安、菏泽、淄博、太谷、洪洞和滁州的禾谷缢管蚜种群的生殖方式均为不全周期型；采自兰州的禾谷缢管蚜为不全周期型与全周期型混合的种群；采自哈密和白城的禾谷缢管蚜种群的生殖方式为全周期型。不同蚜型的产生规律存在差异，其中，产雌性母的产生始于F2 代，其比率在F3 代达至巅峰，而在F4代和F5代一直下降；极个别的单雌系在F2 代开始产生雄蚜，雄蚜在F3 和F4代大量产生；雌性蚜的产生最初在F3 代，并且其比率随诱导世代的增加而增加，于F5代达到最高；生殖方式为不全周期型的禾谷缢管蚜种群中，同一地区的所有单雌系有翅孤雌蚜的产生比率差异不显著，不同地区的禾谷缢管蚜单雌系在诱导条件下产生有翅孤雌蚜的比率有极显著差异，不同诱导代数间有翅孤雌蚜的产生比率也存在极显著差异。【结论】 我国禾谷缢管蚜种群存在不同的生殖方式，周期性孤雌生殖单系的产雌性母、雄蚜和雌性蚜的产生时间与比率在各诱导世代间具有差异性，不同地区禾谷缢管蚜在低温短日照条件下产生有翅孤雌蚜的比率存在差异。

关键词  禾谷缢管蚜， 全周期性， 不全周期型， 生殖方式 


*资助项目： 国家自然科学基金项目（31071687，31471766）；教育部高等学校博士学科点专项科研基金项目（博导类（20110204110001）

**通讯作者：email：maohua.chen@nwsuaf.edu.cn

   植物提取物对斜纹夜蛾酚氧化酶活性的影响

徐广增  刘守柱*
聊城大学农学院，山东聊城，252059

【目的】探讨斜纹夜蛾幼虫酚氧化酶的酶学特性，研究了5种常见植物的不同溶剂提取物对PO活性的影响。【方法】以邻苯二酚为底物，采用紫外分光光度计法测定PO对pH、温度的反应特点及该酶的最大反应速率和米氏常数；采用酶标仪法测定了臭椿、银杏、接骨木、刚竹、胡桃等5种植物叶片的不同溶剂（极性大小：去离子水>乙醇>丙酮>乙酸乙酯>三氯甲烷>石油醚）提取物对PO活性的影响，抑制类型和动力学参数。【结果】斜纹夜蛾幼虫PO的最适pH在6.7~7.0之间，pH 6.8时，稳定性最好；最适温度为30 ℃，20~35 ℃之间，稳定性较好；随底物浓度升高，酶促反应速度先增大，而后趋于平衡，当底物浓度为10 mmol/L时，酶促反应最快；以邻苯二酚为底物时，PO的Km值为7.980 mmol/L，Vm为204.082 ∆A/mg·10 s；5种植物不同溶剂提取物在一定的浓度范围内对PO都表现出一定的抑制作用，但抑制效果存在较大的差异，银杏的乙醇提取物、臭椿的水提取物、接骨木的三氯甲烷提取物和竹的丙酮提取物分别对PO的抑制效果最强，其EC50分别为：500、125、375、550 mg/L，抑制动力学研究表明银杏的乙醇提取物、臭椿的水提取物、胡桃的丙酮提取物和竹的丙酮提取物等4种植物提取物对PO表现为可逆抑制效应，其中刚竹为非竞争性抑制类型，其抑制常数Ki为158.2 mg/L；而胡桃提取物对PO的抑制作用较弱，且随提取物浓度的变化，抑制效果波动较大；接骨木提取物对PO表现为不可逆抑制效应。【结论】斜纹夜蛾PO的最适反应条件为pH 6.7~7.0，温度为30 ℃，对邻苯二酚的Km值为7.980 mmol/L；5种植物不同溶剂提取物在一定的浓度范围内对PO都表现出一定的抑制作用，其中臭椿的水提取物抑制作用最强，其次为接骨木的三氯甲烷提取物；接骨木提取物对PO表现为不可逆抑制效应，其他4种植物提取物对PO表现为可逆抑制效应，且刚竹为非竞争性抑制类型，抑制常数Ki为158.2 mg/L。
关键词：酚氧化酶，酶学特性，植物提取物，抑制效应，抑制类型
   小菜蛾中肠免疫系统对细菌侵染的响应
夏晓峰1, 2  薛敏倩1, 2 尤民生1, 2
 

1福建农林大学应用生态研究所，福建，福州 350002；
2农业部闽台作物有害生物综合治理重点实验室，福建，福州，350004 

小菜蛾Plutella xylostella（L.）是危害十字花科蔬菜的世界性害虫。前期研究表明，小菜蛾的免疫系统与生物农药苏云金芽孢杆菌（Bacillus thuringiensis, Bt）的抗性相关。但到目前为止，小菜蛾免疫系统对病原菌侵染的响应机制还不清楚。本文在小菜蛾基因组测序以及免疫基因鉴定的基础上，选取革兰氏阳性细菌（肠球菌Enterococcus、金黄色葡萄球菌Staphylococcus aureus和苏云金芽孢杆菌Bacillus thuringiensis），革兰氏阴性细菌（肠杆菌Enterobacter和沙雷氏菌Serratia）以及抗生素分别喂食小菜蛾，利用数字基因表达谱技术，探讨小菜蛾免疫系统对肠道细菌及外界病原菌侵染的响应。研究发现革兰氏阳性细菌喂食小菜蛾后，小菜蛾中肠组织中病原模式识别受体-肽聚糖识别蛋白（PGRP-SA，Px015207、Px 004942）和β-1,3-葡聚糖识别蛋白（βGRP，Px009706）显著上调。Toll信号途径中的Spaetzle细胞因子、Toll受体、Tube、Pelle、Cactus都上调表达，下游的抗菌肽基因Cecropin和Moricin也被诱导上调。革兰氏阴性细菌喂食小菜蛾后，小菜蛾中肠组织中病原模式识别受体-肽聚糖识别蛋白（PGRP-D，Px008494、Px001311）和β-1,3-葡聚糖识别蛋白（βGRP，Px009301、Px009703）显著上调。Imd信号途径中的IMD、FADD、IKK、TAB2和Relish都被不同程度的诱导表达，JNK途径也被诱导表达，抗菌肽Cecropin出现显著上调。抗生素喂食小菜蛾清除肠道细菌后，小菜蛾中肠组织中的病原模式识别受体（PGRP、βGRP）、信号途径（Imd、Toll、JNK、JAK-STAT）相关基因以及抗菌肽基因（Cecropin、Moricin、Gloverin、Lysozyme）都被抑制表达。研究结果表明，革兰氏阳性细菌喂食后，激活了小菜蛾中肠Toll信号通路，诱导了抗菌肽Cecropin和Moricin的表达。革兰氏阴性细菌喂食后，激活了小菜蛾中肠Imd和JNK信号途径，诱导了抗菌肽Cecropin的表达。喂食抗生素清除肠道细菌后，小菜蛾中肠免疫系统被抑制。本文为进一步研究和阐明小菜蛾免疫应答的分子机制奠定了基础，为从免疫系统的角度出发，强化小菜蛾的综合治理提供了新的思路。
关键词：小菜蛾，中肠，病原模式识别受体，抗菌肽，免疫信号通路
             蚂蚁不同化学攻击行为观察*
郑基焕1**  郭洋洋1, 2  毛润乾1  
1广东省昆虫研究所，广州 510260；2中国科学院华南植物园，广州 510650

普遍认为蚂蚁的种间竞争关系是决定蚂蚁群落结构和种类优劣等级的关键因素；干涉竞争行为在蚂蚁种间竞争中具有重要作用。蚂蚁的干涉竞争行为分为腹部喷射毒液的化学攻击和利用大颚的物理攻击。化学攻击行为在蚂蚁干涉竞争中十分普遍。本文分别观察了两种土著蚂蚁——长足捷蚁（Anoplolepis gracilipes）和黑头酸臭蚁（Tapinoma melanocephalum）对红火蚁（Solenopsis invicta）的化学攻击行为。结果显示，长足捷蚁和黑头酸臭蚁面对红火蚁时，都是利用化学攻击。长足捷蚁腹部向前弯曲对红火蚁喷射毒液，并能够灵活调整身体姿势，几乎能够百发百中地击中红火蚁，一对一的行为反应显示91.03%的红火蚁被毒液击中；而黑头酸臭蚁腹部则向身体一侧弯曲，一对一的行为反应显示仅7.25%红火蚁被击中。红火蚁在面对两种土著蚂蚁的化学攻击时，亦腹部向上翘起，并喷射毒液，但未能主动瞄准目标，喷射毒液为被动防御行为。本文结果表明，不同的腹部弯曲行为在蚂蚁化学攻击表现出不同的攻击效果。
*基金项目：国家自然科学基金（31100316）

**通讯作者，Email: zhengjihuan@163.com
   黑肾卷裙夜蛾的形态及生物学特性初步观察

刘怡 李奕震* 温秀军 靳秀芳 卢进 李丽玲

华南农业大学林学院，广东 广州 510642

黑肾卷裙夜蛾（Plecoptera oculata Moore）属鳞翅目Lepidoptera夜蛾科 Noctuidae，是我国南方珍贵树种降香黄檀（Dalbergia odorifera）的重要害虫，同时对南岭黄檀（Dalbergia balansae Prain）、马占相思（Acacia mangium）、海南红豆（Ormosia pinnata）、藤黄檀（Dallergia hancai Benth）等也有一定的危害性，主要分布于海南、广东、广西、云南等地。本文对黑肾卷裙夜蛾各虫期的形态特征、发育历期及生物学特性等进行了初步研究。黑肾卷裙夜蛾幼虫6龄，其头壳宽度分别：1龄0.29mm±0.03mm、2龄0.56mm±0.10mm、3龄1.00mm±0.15mm、4龄1.52mm±0.23mm、5龄1.98mm±0.22mm、6龄2.32mm±0.24mm。6龄幼虫头壳宽度为1龄幼虫头壳宽度的8.01倍，在整个幼虫生长过程中，除了1龄幼虫，各龄幼虫头壳显著大于前一龄头壳宽度。体长分别为（体长为各龄幼虫中期体长）：1龄3.53mm±0.30mm、2龄8.28mm±0.58mm、3龄13.35mm±0.76mm、4龄16.47mm±0.62mm、5龄22.64mm±0.70mm、6龄26.22mm±0.44mm。6龄中期比1龄刚孵化时体长增加了16.09倍。1-5龄中期的体长明显大于蜕皮前体长，也显著长于刚蜕皮时体长，除去1龄幼虫，其余各龄幼虫刚蜕皮幼虫的体长和前一龄中期幼虫之间没有显著差异。其幼虫头壳宽度和体长生长均符合Dyer生长规律。在室内饲养条件下，饲养条件为温度25℃±1℃,相对湿度75%±5%，光周期：14L:10D，黑肾卷裙夜蛾完成一个世代发育需要41.64±1.59d，室内饲养存活率为61.37%±0.80%，其中卵发育历期为7.53±0.40d，孵化率为86.67%±1.43%，幼虫发育历期为18.42±0.41d，存活率为61.30%±1.21%，蛹期为8.67±0.58d，羽化率为75.55%±1.14%，成虫寿命为7.02±0.78d。室外观察黑肾卷裙夜蛾以蛹越冬，越冬期约为120d，一年发生可以发生7-8代，世代重叠。幼虫孵化全天均可发生，以下午傍晚居多，下午4：00-8:00占有全天的40%左右。卵散产，幼虫老熟后，从树上落下，钻入土中化蛹，入土3cm-5cm，预蛹背部会变粉红，化蛹后变成红褐色。成虫雌雄性比约为1:1.08，一般在上午9:00-12：00，下午2:00-4:00羽化，雌虫多早于雄虫出现，高峰期雄虫大量羽化。

关键字：黑肾卷裙夜蛾，形态特征，生活史，生物学特性
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生物防治
昆虫病原线虫对两种地老虎致病力的研究

张安邦 王勤英*
河北农业大学植保学院，河北保定071000

小地老虎和黄地老虎都是常发性地下害虫，广泛分布于全国各地，食性很杂, 是玉米、棉花、草坪草和多种蔬菜等的重要害虫，两种害虫均以幼虫为害植物幼苗，特别是幼虫3龄以后危害最重，昼伏夜出，白天潜伏在幼苗附近的土中，晚上出土将幼苗近地面的茎部咬断，造成缺苗断垄，此虫还可转株危害，每夜可咬断3-5株，多达10株幼苗。昆虫病原线虫以感染期虫态存活于土壤环境中，可主动寻找并侵入土壤中的昆虫，并快速杀死土栖昆虫，是一类专门侵染地下害虫的安全生物杀虫剂，因此，本实验寻找并评价对两种地老虎具有应用潜力的昆虫病原线虫。

为了寻找对两种地老虎幼虫致病力均较强的昆虫病原线虫，本实验室内分别测定了9种昆虫病原线虫对4龄黄地老虎幼虫和小地老虎幼虫的致病力。结果显示，格氏线虫Steinernema glaseri Sgib品系对小地老虎和黄地老虎幼虫的致病力均较高，处理48h小地老虎幼虫的死亡率为96.67%，72h死亡率为100%；处理48h黄地老虎幼虫的死亡率为89.28%，72h死亡率为98.15%，120h为100%。测定温度、土壤湿度以及线虫剂量对Sgib线虫致病力的影响，结果表明，最适宜的温度为21~27℃，在此温度范围内，120h防治效果达到96.67%以上，30℃下降为90%，33℃下降为53.33%。因为该线虫不耐高温，因此Sgib线虫施用时应注意土壤最高温度应在30℃以下。该线虫防治效果随土壤湿度增加而增加。

田间按每亩地施用一亿头线虫分别测定了对小地老虎幼虫和黄地老虎幼虫的防效，4天后检查结果表明，小地老虎幼虫存活率为0，黄地老虎幼虫存活率为1.67%，对照组存活率分别为83.33%和96.67%。以大蜡螟幼虫检测Sgib线虫的田间持效期，结果表明，Sgib线虫持效期较短，田间使用后当天取回的土样对大蜡螟幼虫的致死率为100%，4d后致死率为81.10%，8d后为致死率19.29%，12d后为1.78%。室内和田间实验结果表明Sgib线虫对小地老虎幼虫和黄地老虎幼虫均有很好的防治效果。

关键词：昆虫病原线虫，格氏线虫，小地老虎，黄地老虎，致病力
微小花蝽对小菜蛾的捕食能力研究

刘春娥 王学英 宗雪 韩本凤 孙丽娟* 沈长朋**
青岛农业大学 山东省植物病虫害综合防控重点试验室 青岛 266109
【目的】研究微小花蝽对小菜蛾的控制能力，为微小花蝽的保护利用提供依据。【方法】以桃蚜为参比猎物，利用小菜蛾卵饲养微小花蝽，观察记录小菜蛾的生物学参数，并于实验室内研究微小花蝽若虫和成虫对小菜蛾卵及低龄若虫的捕食功能反应。【结果】微小花蝽若虫、成虫对小菜蛾卵和低龄若虫的捕食功能反应均均符合Holling -Ⅱ型方程。微小花蝽1～5龄若虫及成虫对小菜蛾卵的日均最大捕食量分别为7.5粒、16.3粒、23.3粒、29.1粒、38.7粒和39.0粒；微小花蝽5龄若虫和成虫对小菜蛾低龄若虫的日均最大捕食量为41.3头和40.8头。取食小菜蛾卵，微小花蝽雌、雄若虫的发育历期分别为12.3d和12.2d；雌、雄成虫体长分别为2.16±0.01 mm和1.92±0.04 mm；雌、雄成虫体宽分别为0.86±0.01 mm和0.71±0.01 mm；雌、雄成虫寿命分别为10.6±1.4 d和9.1±1.3 d；单雌平均产卵量为12.7±1.1粒；平均产卵前期为5.1±0.6 d；平均卵期为3.7±0.4 d。取食小菜蛾卵的微小花蝽的成虫寿命显著长于取食桃蚜的微小花蝽的寿命，但产卵前期却较取食桃蚜时显著延长。单头微小花蝽一生中最多可以捕食674.2～758.2粒小菜蛾的卵，成虫最多可以捕食371.3～432.5头低龄幼虫。【结论】微小花蝽对小菜蛾的捕食能力较强，具备防治小菜蛾发生的潜力。

关键词：微小花蝽，小菜蛾，捕食功能反应，生长发育，繁殖

5种植物源杀虫剂对韭菜迟眼蕈蚊幼虫的毒力及应用价值评价
祝国栋
 马晓丹 薛明*
山东农业大学植物保护学院，泰安271018
韭菜迟眼蕈蚊，俗称韭蛆，是我国北方蔬菜的重要的地下害虫，其中以韭菜被害最为严重，防治困难。目前防治韭蛆的主要措施是药剂灌根，但由于长期大量滥用化学农药，导致韭菜产品农药残留超标，严重影响人们的身体健康，制约韭菜生产的发展。植物源杀虫活性物质低毒、环保、无污染已应用于多种农作物害虫的防治中。为明确植物杀虫活性物质对韭蛆的控制作用，本文测定了5种植物源杀虫活性物质对韭菜迟眼蕈蚊不同龄期幼虫的毒力，系统观察了大蒜油等3种植物源杀虫剂亚致死浓度处理幼虫对其生长发育和繁殖的影响，并进行植物源农药及与化学药剂混用的盆栽药效试验。
大蒜油、印楝素、莨菪碱、烟碱和苦参碱5种植物源药剂对韭蛆幼虫均有较高的毒力，其中苦参碱对韭蛆1龄和4龄幼虫的毒力最高， 48h的LC50分别为3.19mg/L和8.46 mg/L；莨菪碱、烟碱、大蒜油对1龄幼虫的LC50分别为5.11 mg/L、6.46 mg/L和6.87 mg/L，对4龄幼虫的毒力分别为20.78 mg/L、30.52 mg/L和20.58 mg/L；印楝素对1龄和4龄幼虫的室内毒力较低，LC50分别为7.41 mg/L和38.22 mg/L。苦参碱、莨菪碱、大蒜油、烟碱、印楝素5种植物源药剂对1龄幼虫毒力均大于对4龄幼虫的毒力，分别相差2.7、4.1、3.0、4.7和5.2倍，其中印楝素在幼虫两个龄期间的毒力差异最大，其次为烟碱和莨菪碱。大蒜油、苦参碱、印楝素以亚致死剂量处理1龄幼虫，对其存活幼虫的生长发育均产生明显的不利影响，主要表现为发育历期延长，成虫产卵率明显减少，其中以大蒜油处理的产卵率仅为对照的40%。大蒜油、印楝素、苦参碱不仅对韭蛆幼虫有较高的毒力，而且又可以通过抑制韭蛆成虫产卵与繁殖，达到对韭蛆的持续控制作用。盆栽试验证明，大蒜油、印楝素对韭蛆防治效果好，其中1000 mg/L大蒜油和50mg/L印楝素灌根处理，对韭蛆防效可达100%。新烟碱类药剂噻虫胺与印楝素混用，在降低噻虫胺50%用量，防效与噻虫胺单用药效相当，推广应用价值大。
关键词：韭菜迟眼蕈蚊，植物源杀虫物质，毒力，生长发育，农药混用
大草蛉以豌豆修尾蚜为猎物的两性生命表和捕食率研究*
程丽媛**  廖先骏  陈珍珍  孙蕾  许永玉***
山东农业大学植物保护学院  山东泰安  271018
大草蛉Chrysopa pallens (Rambur)属于脉翅目、草蛉科，是自然界发生的草蛉类天敌的优势种之一。其分布范围广，幼虫和成虫对蚜、螨、粉虱、鳞翅目卵和低龄幼虫等都具有捕食作用，是农林生态系统的重要天敌资源。为明确大草蛉的生长发育、存活及繁殖规律，评价其控害潜能，我们采用年龄-龄期两性生命表方法，在25℃、光周期15:9（L:D）的实验条件下研究了大草蛉以豌豆修尾蚜Megoura japonica Matsumura为猎物的生命表及捕食率。结果表明：大草蛉的种群内禀增长率（r）、周限增长率（λ）、净增殖率 （R0）和平均世代周期（T）分别为0.1247 d–1、1.133d–1、333.64 粒/个体和46.52 d。大草蛉1龄、2龄和3龄幼虫的平均捕食率（Pbar）分别为10.62、19.93和115.00头，雌成虫和雄成虫的平均捕食率差异显著，分别为1192.47和669.08头。大草蛉所有个体一生的平均捕食率为1026.97头，净捕食率（C0）为1026.97头。捕食者捕食猎物后产生后代的转化率（Qp）为3.08。大草蛉种群的稳定捕食率（ψ）和周限捕食率（ω）分别为5.49和6.22头。本研究结果为大草蛉在有害昆虫生物防治中的应用提供技术支撑。
关键词  大草蛉，豌豆修尾蚜，两性生命表，捕食率

 

霍氏啮小蜂触角感器的扫描电镜观察*
郑溢华1** 廖永林2 张扬2 吴伟坚1***
1华南农业大学昆虫生态研究室 广州510642; 2 广东省农业科学院植物保护研究所 广州510640
【目的】霍氏啮小蜂Tetrastichus howardi(膜翅目：姬小蜂科)为多食性群居性蛹内寄生蜂，可寄生多种鳞翅目、双翅目和膜翅目昆虫，对其触角感器的研究可为进一步探讨该小蜂寻找寄主和完成寄生的行为奠定基础。【方法】通过环境扫描电镜对雌成虫和雄成虫触角感器的形态特征、类型、数量和分布特征进行观察。【结果】共发现8种不同类型的触角感器，分别为多孔板形感器、毛形感器、刺形感器、栓锥形乳突状感器、腔锥感器、钟型感器、末端指状毛形感器和感觉孔。雌成虫有三种多孔板型感器(Ⅰ型、Ⅱ型和Ⅲ型)，而雄成虫只有两种类型的多孔板状感器(Ⅰ型和Ⅳ型)。Ⅰ型板形感器存在于雌、雄成虫触角上，表皮上密布小孔，仅端部与触角壁不接触；Ⅱ型板形感器仅仅分布在雌虫触角上，表皮上的孔数比Ⅰ型少，约整个感器长度的3/4平行于触角壁翘起；Ⅲ型板形感器与Ⅱ型很相似，仅在端部翘起的长度上有区别，约整个感器长度的1/2平行于触角壁翘起；Ⅳ型仅分布于雄虫触角的棒节部分，外在形态与Ⅰ型相似，端部翘起的部分约占整个感器长度的2/5。雌雄蜂共有的感器类型还有毛型感器(Ⅰ型、Ⅱ型和Ⅲ型)、刺形感器(Ⅰ型和Ⅱ型)、栓锥形乳突状感器、腔锥形感器、钟形感器、末端指状毛形感器和感觉孔。此外，雄成虫具有特殊的毛型感器(Ⅳ型、Ⅴ型和Ⅵ型)，毛形感器Ⅳ是着生在柄节边缘的长形毛，一般2-3根；毛形感器Ⅴ和毛形感器Ⅵ仅存在雄蜂触角棒节的腹面，成排分布于第2和第3亚节，可能与交配行为密切相关。【结论】对比雌雄蜂触角感器的种类，分布和数量，表明霍氏啮小蜂触角存在明显的性二型现象。本文还对不同感器的功能进行了讨论。

关键词 霍氏啮小蜂， 触角， 触角感器， 雌雄二型， 扫描电镜
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茶翅蝽沟卵蜂对茶翅蝽卵块及成虫的行为选择趋性研究*

钟永志1，2** 张峰 1  杨世勇1，2 张金平1***

1.中国农业科学院植物保护研究所，农业部-CABI生物安全联合实验室 北京 100193； 2.安徽师范大学，安徽 芜湖 241000；3.四川农业大学成都校区, 611130

茶翅蝽halymorpha halys属半翅目( Heteroptera)、蝽科（Pentatomidae），是果园常见种类害虫，成虫和若虫均可为害，食性较杂，常以桃、梨、苹果、山楂、柿、石榴等果树，以及海棠、茶、桑、刺槐、梧桐、榆、以及大豆、花生等农作物的果实、叶片、嫩梢为食。 茶翅蝽沟卵蜂Trissolcus japonicus属于膜翅目（Hymenoptera)、黑卵蜂科（Scelionidae)，是茶翅蝽的优势天敌，该蜂种群数量和产卵量大，发生普遍，对茶翅蝽有明显的控制作用，在田间的寄生率为54.5％，最高可达80％。然而关于茶翅蝽沟卵蜂如何利用寄主信息物质进行定位的研究鲜有报道。本文利用Y型嗅觉仪以新鲜空气为对照测定了茶翅蝽沟卵蜂对茶翅蝽卵块及成虫的行为选择趋性。试验数据利用SPSS软件采用非参数卡方检验（Chi-square tests）方法进行分析，结果显示茶翅蝽沟卵蜂雌蜂对寄主卵块具有明显的选择趋性（X2=23.143，df=1，p<0.001），而雄蜂对卵块则无选择偏好（X2=0.231，df=1，p=0.631）；茶翅蝽沟卵蜂雌蜂对寄主处女雌成虫无选择偏好性（X2=2.083，df=1，p=0.149），然而对已交配的雌成虫（X2=5.313，df=1，p<0.05）、雄成虫（X2=4.900，df=1，p<0.05），及未交配雄虫（X2=7.143，df=1，p<0.05）具有明显的趋性。该试验结果表明茶翅蝽沟卵蜂可以利用寄主的卵块、已交配的雌雄成虫，及未交配的雄虫的体表信息物质进行定位，这为我们进一步了解茶翅蝽沟卵蜂如何对寄主进行定位奠定了基础。
关键词  茶翅蝽， 茶翅蝽沟卵蜂，  Y型嗅觉仪， 寄主定位 
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红颈常室茧蜂对绿盲蝽若虫龄期的寄生特性

韦宁1* 罗淑萍1，2 张峰1，3 吴孔明1，2**
1. 中国农业科学院植物保护研究所，农业部-CABI生物安全联合实验室 北京 100193； 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. CABI东亚中心 北京 100081）
绿盲蝽Apolygus lucorum(Meyer-Dür)是我国近年来严重爆发的重要害虫，对棉花、葡萄、枣树等多种农作物生产造成严重的产量损失。红颈常室茧蜂Peristenus spretus是绿盲蝽的若虫寄生蜂，目前该茧蜂仅在中国有记载。为探讨红颈常室茧蜂对绿盲蝽若虫龄期的寄生特性，测定了寄生蜂对不同龄期寄主的寄生能力以及寄主龄期对寄生蜂繁殖能力的影响实验，明确了红颈常室茧蜂对绿盲蝽1-5龄若虫的寄生效率、子代性比以及繁殖能力，为阐明该寄生蜂与寄主绿盲蝽的种间关系提供科学依据。结果表明，该蜂可寄生1-5龄绿盲蝽若虫，并且寄主个体大小显著影响寄生蜂的寄生时间。寄生在3龄绿盲蝽若虫时，处理时间最短仅为13.1秒；寄生1龄和5龄若虫的处理时间最长，分别为19.8和18.3秒。红颈常室茧蜂寄生绿盲蝽若虫时，分为3个阶段：捕捉寄主阶段、产卵和抱握寄主阶段。该蜂在寄生1-2龄的低龄绿盲蝽若虫时，捕捉和寄生时间最短，但产卵后抱握寄主的时间最长；在寄生高龄绿盲蝽若虫时，捕捉和寄生时间最长，而抱握寄主的时间最短。此外，寄主龄期同样也显著影响红颈常室茧蜂的寿命和繁殖力。寄生4-5龄寄主时，羽化的寄生蜂成虫寿命最长为22.4-23.4天，产卵能力也最高，为494.6-547.2粒/雌。随着寄主龄期的增加，羽化的寄生蜂成虫产下子代的雌性比例也显著增加。研究结果可为天敌规模化饲养提供技术支持，为优质天敌生产提供理论依据。

关键词   绿盲蝽， 红颈常室茧蜂， 寄主龄期， 繁殖力， 性比， 寄生效率
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白蛾周氏啮小峰Chouioia cunea Yang毒器官的透射电镜观察

辛蓓  郑雅楠*
沈阳农业大学林学院，辽宁省沈阳市，110866

白蛾周氏啮小蜂（Chouioia cunea Yang）是美国白蛾的蛹期内寄生蜂，已广泛应用于美国白蛾的生物防治。目前国内外对寄生蜂毒器官的研究越来越深入，但白蛾周氏啮小蜂毒器官的研究仍停留在外部形态层面。本试验以白蛾周氏啮小蜂毒器官为研究对象，经取样、固定、脱水、包埋、切片、染色等步骤，采用透射电镜技术，对小峰毒腺、毒囊的超微结构进行观察。研究结果表明：白蛾周氏啮小蜂毒器官是由毒囊、毒腺和杜氏腺组成。其中，毒腺含有大量分泌细胞和导管细胞，其中细胞器有细胞核、分泌囊泡、线粒体、自噬小体、粘附小体、末端附器及末端微绒毛，表明毒腺具有强大的分泌功能，但在毒腺中仅发现少量分泌囊泡、未发现液泡，说明白蛾周氏啮小蜂的毒腺仅具有分泌功能但不能贮存毒液蛋白。毒囊由肌肉鞘层、上皮细胞层和内膜层组成，肌肉鞘层中肌纤维排列规则不交错，上皮细胞层细胞器稀少，内膜层呈波浪状加厚，是毒液的贮存器官。根据Edson毒器官分类，白蛾周氏啮小蜂毒囊的超微结构与Ⅱ型一致但其毒器官仅具有1条毒腺，这表明白蛾周氏啮小蜂毒液是靠毒囊肌肉的收缩主动排出的。小峰毒囊中缺少分泌囊泡、末端附器等具有分泌功能的细胞器，这表明白蛾周氏啮小蜂毒囊缺乏分泌功能，仅作为毒液的储藏器官。小峰毒器官超微结构的研究为其毒液的产生、储存位置和毒液注入寄主的方式提供理论依据，同时分泌细胞的细胞器组成和多少对寄生蜂毒液蛋白的类型、是否具有糖基化结构等有重要影响。目前，国内外对寄生蜂的研究已经集中于毒液蛋白成分和功能方面，明确白蛾周氏啮小蜂毒器官的超微结构，有助于确定毒液中蛋白的种类，并为毒液蛋白的修饰提供了理论依据。今后，将对毒液蛋白成分分析进行深入研究，有望为小蜂毒液间的协同作用提供新的研究动态，为美国白蛾的生物防治提供新的可能。

关键词：白蛾周氏啮小蜂，毒囊，毒液，透射电镜，超微结构

防治水稻主要病虫害的农药对稻螟赤眼蜂的安全性评价
王子辰1,2 田俊策1 郑许松1 徐红星1 杨亚军1 鲁艳辉1 吕仲贤1,*

1浙江省植物有害生物防控重点实验室省部共建国家重点实验室培育基地，浙江省农业科学院植物保护与微生物研究所，杭州，310021；2浙江农林大学农业与食品科学学院，浙江，临安，311300

【目的】为了评估农药对鳞翅目害虫卵期天敌稻螟赤眼蜂Trichogramma japonicum Ashmead（膜翅目：赤眼蜂科）不同发育阶段的安全性，为稻田释放稻螟赤眼蜂防治螟虫过程中农药的合理使用提供科学依据。【方法】本研究在实验室条件下采用药膜法和卵卡浸渍法评价了3种靶标植物源农药和5种稻田常用非靶标农药对该蜂的影响。【结果】药膜法试验结果显示，8种药剂对稻螟赤眼蜂成蜂的急性毒性存在差异，毒死蜱和三唑酮对成蜂属于高等风险性，甲基阿维菌素苯甲酸盐、苦参碱、印楝素、井冈霉素、吡蚜酮、噻嗪酮等6种均属于低风险性。卵卡浸渍法试验结果表明，毒死蜱处理各虫态稻螟赤眼蜂后，均导致成蜂不能羽化，而印楝素和噻嗪酮处理，对成蜂羽化率和畸形率均无影响。其余药剂处理存在不同程度的影响:卵期时，苦参碱和三唑酮处理显著降低成蜂羽化率，井冈霉素和吡蚜酮处理显著提高畸形率；幼虫期时，三唑酮处理显著降低羽化率，甲基阿维菌素苯甲酸盐和吡蚜酮显著提高畸形率；预蛹期时，吡蚜酮和三唑酮显著降低羽化率，苦参碱显著提高畸形率；蛹期时，甲基阿维菌素苯甲酸盐、井冈霉素和吡蚜酮显著降低羽化率，井冈霉素、吡蚜酮和三唑酮则显著提高畸形率。【结论】根据本试验结果，在防治螟虫的靶标农药中，印楝素对稻螟赤眼蜂的成蜂和各虫态都比较安全，其次为苦参碱和甲基阿维菌素苯甲酸盐；在防治稻飞虱的农药中，噻嗪酮对稻螟赤眼蜂较为安全，其次为吡蚜酮，而毒死蜱由于毒性高，在放蜂期禁止使用。在防治纹枯病和稻瘟病时，井冈霉素和三唑酮对稻螟赤眼蜂都具有不同程度的毒性，建议在田间使用时，适当避免与放蜂高峰期同时施用。
关键词：农药，稻螟赤眼蜂，毒性，安全性评估
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孟氏隐唇瓢虫气味结合蛋白CmOBP基因的克隆与序列分析

张宇宏1** 谢佳沁2 潘畅2 李浩森2 郑基焕1 毛润乾1 庞虹2***
1. 广东省昆虫学研究所，广州　510260；2. 中山大学生命科学学院， 广州 510275

【目的】孟氏隐唇瓢虫Cryptolaemus montrouzieri Mulsant作为高效且被广泛使用的天敌昆虫，在粉蚧类害虫的综合治理上起到重要的作用。本研究克隆孟氏隐唇瓢虫嗅觉相关蛋白中的气味结合蛋白（OBP）的全长cDNA序列，并分析了该基因的基本特征。【方法】利用Trizol试剂盒提取孟氏隐唇瓢虫成虫总RNA，反转录合成cDNA第一链，采用同源克隆和RACE 技术，从孟氏隐唇瓢虫中克隆到CmOBP基因的 cDNA 全序列，并采用生物信息学的相关方法进行了分析。【结果】孟氏隐唇瓢虫CmOBP的cDNA序列全长591bp，其包含 93 bp 的 3’非编码区域和 81 bp 的 5’非编码区域，开放读码框长 417 bp，编码 319 个氨基酸。预测该基因编码蛋白的分子量为 15.49 kD，理论等电点为 5.01，SignalP 4.1预测显示该蛋白前28个氨基酸为信号肽序列；TMHMM-2.0预测在蛋白的第11-29位存在跨膜结构。该蛋白37-136位氨基酸为典型气味结合蛋白结构域。同源比对不同昆虫的OBP 蛋白序列，发现昆虫OBP序列相似性不高，CmOBP 与其他昆虫的氨基酸水平的相似性均低于30%，与赤拟谷盗 Tribolium castaneum OBP20基因相似性最高，为29.37%；系统发育分析表明其与鞘翅目赤拟谷盗和山松大小蠹Dendroctonus ponderosae亲缘关系最近。【结论】 获得孟氏隐唇瓢虫CmOBP基因的 cDNA 全长序列，虽然CmOBP与其他昆虫OBP基因相似性较低，但均拥有典型的气味结合蛋白结构域。

关键词　孟氏隐唇瓢虫，气味结合蛋白，基因克隆，序列分析

莱氏野村菌对甜菜夜蛾3龄幼虫的毒力测定

钟万芳 李雪萍 郭慧芳 

江苏省农业科学院植物保护研究所 南京 210014


真菌是唯一能在自然条件下通过体壁接触侵染昆虫的病原微生物。在害虫防治过程中，虫生真菌是替代传统农药的最佳选择，这是因为虫生真菌对人、畜、植物及环境安全，并能在适宜的环境条件下引起流行病，在自然调节昆虫种群过程中起着重要作用。莱氏野村菌[Nomuraea rileyi (Farlow)]属于半知菌亚门丝孢纲（Hyphomycetes）,丛梗孢目（Miniliales）,野村菌属，是一种世界性广泛分布的重要虫生真菌。其可以侵染30多种鳞翅目害虫，尤其是对夜蛾科害虫，如斜纹夜蛾（Spodoptera litura）、甜菜夜蛾（S. exigua）、粉纹夜蛾（Trichoplusia ni）、烟青虫（Helicoverpa assulta）、棉铃虫（H. armigera）等的致病力强，在自然界常常引发高强度的昆虫流行病，故受到各国科学工作者的重视。莱氏野村菌可直接从昆虫表皮侵入，其通过产生附着孢等特殊结构从害虫体壁侵入，在此期间会分泌蛋白酶、几丁质酶、脂肪酶等多种酶。在侵入后，菌丝体会利用昆虫体液进行生长、繁殖，同时产生的毒素及代谢物会干扰和破坏害虫的生理机能，最终导致害虫的死亡。 我们从南京六合大豆田罹病斜纹夜蛾幼虫虫体上分离获得一杀虫真菌菌株Nr101，经ITS鉴定该菌为莱氏野村菌(Nomuraea rileyi )。室内采用浸渍法测定了其5个浓度（2.25×104-2.25×108个孢子/ml）对3龄甜菜夜蛾的毒力。施药后8天后，2.25×108、2.25×107、2.25×106、2.25×105 、2.25×104个孢子/ml浓度下，甜菜夜蛾3龄幼虫死亡率分别为100、97.5、86.67、57.5、43.33%。2.25×105、2.25×106、2.25×107、 2.25× 108的LT50 分别为7.4165、5.7384、4.7908、4.3292天。药后8天LC50为6.2180×104，显示出很好的应用前景。
关键词：莱氏野村菌，甜菜夜蛾，幼虫，致病性
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不同温度下粘质沙雷氏菌对甜菜夜蛾和斜纹夜蛾的致病力(
牛洪涛 刘宝生 李陆逸 郭慧芳**

江苏省农业科学院植物保护研究所 南京 210014
 甜菜夜蛾Spodoptera exigua (Hübner)和斜纹夜蛾Spodoptera litura（Fabricius） 均属于鳞翅目夜蛾科，是近年来我国蔬菜上发生比较严重的害虫，由于其繁殖能力强，世代重叠，且寄主范围广泛，给防治带来很大困难。粘质沙雷氏菌Serratia marcescens S-JS1是由本研究室分离获得，隶属于沙雷氏菌属的一类重要昆虫病原细菌。为了探索利用粘质沙雷氏菌防治甜菜夜蛾和斜纹夜蛾的最佳作用条件。本文以甜菜夜蛾和斜纹夜蛾为研究对象，评价了不同温度条件下粘质沙雷氏菌对甜菜夜蛾和斜纹夜蛾3龄幼虫的致病力。结果表明，在温度22、25、28、31和34℃条件下，随着菌液浓度的增加，对甜菜夜蛾和斜纹夜蛾的致病力增强；其中31℃是甜菜夜蛾感染的最佳温度，该温度下，菌液浓度为1×109cfu/ml时，9d的校正死亡率为88.31%，致死速率快，LT50为3.704d；对于斜纹夜蛾，最佳温度为34℃，9d的校正死亡率为77.56%，LT50为5.421d。不同温度下粘质沙雷氏菌对甜菜夜蛾和斜纹夜蛾的LC50分别为7.92×108、8.46×106、9.86×105、5.96×105、5.56×106cfu/ml和1.23×1011、3.34×108、4.29×107、5.53×106、2.70×106 cfu/ml。总之，在温度31~34℃条件下，浓度为1×109cfu/ml的粘质沙雷氏菌对甜菜夜蛾和斜纹夜蛾均具有较高的致病力。

关键词 甜菜夜蛾，斜纹夜蛾，温度，粘质沙雷氏菌，生物防治
植物源杀虫剂藜芦碱对韭菜迟眼蕈蚊室内毒力评价*
安立娜 路文雅 赵鑫 董建臻**
河北农业大学植物保护学院，保定071001

韭菜迟眼蕈蚊(Bradysia odoriphaga Yang et Zhang)，又称韭蛆，是韭菜上的重要地下害虫。其危害特点是以幼虫聚集在韭菜鳞茎以及嫩茎处钻蛀性为害，其防治难度大。生产上菜农常使用高毒农药灌根，导致了韭菜上农药残留超标，给消费者的健康带来严重的威胁。所以寻找一种高效、低毒、低残留的药剂，一直是植保工作者的奋斗目标。藜芦碱作为一种植物源杀虫剂，具有触杀和胃毒作用。该药剂主要杀虫作用机制是经虫体表皮或吸食进入消化系统后，造成局部刺激，引起反射性虫体兴奋，先抑制虫体感觉神经末梢，后抑制中枢神经而致害虫死亡。藜芦碱对人、畜毒性低、残留低、不污染环境、药效持久。本试验主要测定了藜芦碱对迟眼蕈蚊的室内毒力，旨在为今后应用藜芦碱防治迟眼蕈蚊提供理论依据。
以生物农药苦参碱和有机磷农药辛硫磷和毒死蜱为对照，采用药液定量滴加法测定了藜芦碱对韭菜迟眼蕈蚊3龄幼虫48h的室内毒力。主要试验结果如下，4种药剂藜芦碱、苦参碱、辛硫磷和毒死蜱的LC50值分别为0.488mg/L、0.509mg/L、2.281mg/L和23.378mg/L，其中藜芦碱对韭蛆的毒力最强，杀虫毒力分别是苦参碱的1.04倍、辛硫磷的4.67倍以及毒死蜱的47.91倍；同时本试验也测定了黎芦碱对迟眼蕈蚊幼虫的温度效应，共设3个温度梯度分别为8℃、16℃和24℃，其在8℃、16℃和24℃温度下的LC50值分别为2.015mg/L、1.078mg/L和0.488mg/L，24℃和16℃温度下的杀虫毒力分别是8℃的4.13倍和1.87倍，说明藜芦碱具有正温度效应，杀虫毒力随温度的升高而提高，并且在16℃~24℃之间比在8℃~16℃之间毒力差别要大，即温度越高，韭蛆3龄幼虫对藜芦碱的敏感性越强。

关键词  藜芦碱，韭菜迟眼蕈蚊，毒力评价，温度效应。
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(粉纹夜蛾Trichoplusiani对转基因棉花不完全抗性的研究
王然1,2,3 王甦1 张帆1 吴益东2 Ping Wang3
1北京市农林科学院植物保护环境保护研究所，北京，100097；2南京农业大学植物保护学院昆虫系，南京，210095；3美国康奈尔大学昆虫系，纽约州杰尼瓦，14456
利用适合度代价可以在一定程度上延缓害虫对苏云金杆菌Bacillus thuringiensis（简称Bt）毒素的抗性进化。除此以外，不完全抗性现象也会在延缓Bt抗性的过程中起到作用。不完全抗性是指Bt抗性品系昆虫分别在转基因作物和非转基因作物上生存的过程中出现生存优劣差异的现象。本实验利用粉纹夜蛾的3个近等基因系抗性品系（Cry1Ac-R、Cry2Ab-R以及Cry1Ac-2Ab-R）和实验室敏感品系在常规棉花、单价Bt棉花Bollgard I（表达Cry1Ac毒素）以及双价Bt棉花Bollgard II（同时表达Cry1Ac和Cry2Ab毒素）上分别建立生命表。
结果显示，4个粉纹夜蛾品系均可在常规棉花上存活。Cry1Ac-R（对Cry1Ac毒素存在高水平抗性）在常规棉上的存活率为31.0%，在BollgardI上为23.3%；Cry1Ac-2Ab-R（对Cry1Ac和Cry2Ab毒素均存在高水平抗性）在常规棉上的存活率为27.0%，在BollgardII上为17.7%。发育期方面，Cry1Ac-R在Bollgard I上比常规棉延长约1天，Cry1Ac-2Ab-R在Bollgard II上比常规棉延长约10天。产卵动态方面，Cry1Ac-2Ab-R在Bollgard II上的产卵高峰比在常规棉上显著延迟2~3天，Cry1Ac-R品系不存在此种情况。Cry1Ac-R品系在常规棉上的净增殖率和内禀增长率分别为76.17和0.15，Bollgard I上分别为38.16和0.12，不完全抗性指数为0.40。Cry1Ac-2Ab-R在常规棉上的净增殖率和内禀增长率分别为54.35和0.13，在Bollgard II上分别为22.80和0.08，不完全抗性指数为0.26。
综上所述，Cry1Ac-R在Bollgard I上和Cry1Ac-2Ab-R在Bollgard II上均存在不完全抗性，且后者的不完全抗性程度明显高于前者。由于粉纹夜蛾两个Bt抗性品系存在显著的不完全抗性，所以结合庇护所和基因叠加抗性治理策略将可以有效地延缓Bt抗性的进化。
关键词：粉纹夜蛾，Bt毒素，转基因棉花，不完全抗性
储蓄植物在设施蔬菜西花蓟马生物防治中的应用

朱亮 石宝才 魏书军**
北京市农林科学院植物保护环境保护研究所  北京  100097

东亚小花蝽Orius sauteri (Poppius)是北京地区常见的捕食蓟马、蚜虫等小型害虫的本地优势种天敌。国内关于东亚小花蝽捕食西花蓟马Frankliniella occidentalis (Pergande)功能反应相关报道较多，均说明了东亚小花蝽对西花蓟马捕食能力很强。国外大量文献也说明了小花蝽属许多种（东亚小花蝽、南方小花蝽Orius similis、狡花蝽Orius insidious等）对蓟马类害虫均有较强的控制力。本单位于2012年在北京市延庆县有机蔬菜辣椒虫害综合防治示范实验中发现自然界进入的东亚小花蝽对西花蓟马的防治效果非常显著，说明东亚小花蝽作为生物防治中的天敌昆虫具有巨大潜力。然而，该天敌人工饲养种群衰退较严重，致使其在棚中释放后存活率偏低。为了解决这一问题，我们在试验棚中引入了储蓄植物。该系统为天敌提供或补充食物，避免了靶标作物种植初期害虫量不足情况下天敌高死亡率。该系统为东亚小花蝽提供或补充食物（包括花粉及其他非靶标猎物），保证了该天敌正常的生长发育，降低了死亡率；而且还提供了天敌昆虫越冬场所，保证了设施环境天敌种群的周年连续性。
关键词：东亚小花蝽，西花蓟马，设施蔬菜，储备性植物，基础模型
温度、高效氯氰菊酯对东亚小花蝽(Orius sauteri)体内hsc70、hsp70、hsp90表达水平影响
董天宇 韩岚岚 赵奎军* 石磊 李冉 张欢
东北农业大学农学院, 哈尔滨 150030
【目的】本研究为利用捕食性天敌东亚小花蝽在进行生物防治的过程中，在面临极端自然温度、触杀型农药污染时，从昆虫对胁迫的耐受力角度借助分子手段对其生物防治效果的评估奠定基础。【方法】以东亚小花蝽成虫为供试材料，利用RT-PCR和RACE技术，克隆得到热休克蛋白基因hsc70、hsp70、hsp90基因全长，并采用Real-time PCR技术，分析了在不同温度（10℃、18℃、26℃、34℃、42℃）下和不同高效氯氰菊酯浓度（CK、LC25、LC50、LC75）下，以及这两种胁迫共同作用下，其体内hsc70、hsp70、hsp90的表达量水平影响。【结果】克隆得到hsc70、hsp70、hsp90基因全长，GeneBank登录号分别为：KJ573768、KJ867518、KJ573769，荧光定量分析结果表明，在供试温度梯度下，hsc70表达量显著升高，分别是26℃的7~23倍，且各处理之间差异显著（P<0.05）；hsp70表达量也显著升高，最高可达到26℃的38.69倍，其中18℃与34℃处理之间无显著差异（P>0.05），其余各处理之间差异显著（P<0.05）。【结论】当温度升高或降低波动较范围较小时，东亚小花蝽体内hsc70、hsp90表达量上调倍数比hsp70表达量大，然而当环境温度升高或降低波动剧烈时，其体内的hsp70表达量比hsc70、hsp90更容易被诱导升高，表现为hsp70表达水平是26℃下的30~40倍。在供试农药处理梯度下，以LC25浓度处理虫体与对照组相比较，hsc70大量表达，而hsp90表达量下降；10℃，42℃下，农药处理抑制的hsp70转录，表达量水平下降；随着农药浓度的增加hsp70、hsp90表达量显著升高，而hsc70表达量下降。

关键词：东亚小花蝽，热休克蛋白，温度，高效氯氰菊酯，胁迫
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高效氯氰菊酯和啶虫脒对螟黄赤眼蜂繁殖的亚致死效应

王坤1,2 王甦1 李永丹2* 张帆1*
1. 北京市农林科学院植物保护环境保护研究所，北京 100097；2. 中国农业大学农学与生物技术学院，北京 100194
螟黄赤眼蜂( Trichogramma chilonis)是我国常见的田间卵寄生蜂，对多种农业害虫具有较好控制效果，能够在柞蚕卵、米蛾卵等替代寄主上繁殖而受备受人们重视。目前，化学防治仍是害虫防治仍中一项重要措施的措施，采用化学防治害虫确实给人们带来了便利和较好的经济效益，但在对害虫防治的同时，对害虫天敌也产生了一系列不良影响。高效氯氰菊酯和啶虫脒是是在田间大量使用的两种广谱性杀虫剂，亦较常用于防治鳞翅目害虫，杀虫药剂在田间使用后，随着时间的推移天敌昆虫不可避免地长时间暴露于亚致死剂量下，其亚致死效应表现在多个方面，包括寿命、寄生卵量、活动能力、繁殖率等方面的改变。因此研究杀虫剂对螟黄赤眼蜂等天敌昆虫的影响，可为协调运用化学防治和生物防治提供重要依据。

本试验通过使用玻璃管药膜法对螟黄赤眼蜂进行生物测定，得出高效氯氰菊酯和啶虫脒对螟黄赤眼蜂的亚致死剂量，以两性生命表法计算种群参数，揭示了这两种药剂亚致死剂量对螟黄赤眼蜂种群生长、繁殖的影响。生测结果计算得出高效氯氰菊酯和啶虫脒对螟黄赤眼蜂的亚致死剂量LC20值分别为0.119和1.091 mg/L。在最适饲养条件下，高效氯氰菊酯和啶虫脒LC20玻璃管药膜法处理螟黄赤眼蜂6h后，观察雌雄赤眼蜂发育历期，雌蜂逐日寄生卵数，逐日产雌数，并与对照组进行比较。研究结果显示，经啶虫脒亚致死浓度LC20处理后，螟黄赤眼蜂的寄生卵量显著低于对照（P<0.05），寿命(1.25 d)显著缩短，种群参数（内禀增长率 rm、周限增长率λ、净增长率R0和世代平均历期T）均低于对照，其中净增长率R0（27.53）显著低于对照（P<0.05）。经高效氯氰菊酯亚致死剂量LC20处理后，螟黄赤眼蜂的单雌产卵量显著高于对照(P<0.05)。

试验结果表明高效氯氰菊酯亚致死浓度能够显著地刺激黄赤眼蜂增殖，啶虫脒亚致死浓度则会显著影响螟黄赤眼蜂种群的生长，并降低其寄生能力。因此，在螟黄赤眼蜂田间盛发期，若需施用啶虫脒，应注意其残留量对螟黄赤眼蜂的影响。本文只在室内研究了两种杀虫剂亚致死剂量对螟黄赤眼蜂繁殖的影响，后续还需开展其对螟黄赤眼蜂体内生理生化环境的影响以及亚致死效应在田间的表现相关工作。

关键词：螟黄赤眼蜂，啶虫脒，高效氯氰菊酯，生命表，亚致死剂量
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几种农林重要天敌昆虫对三种杀虫剂的毒力测定  
肖达 郭晓军 王甦 张君明 张 帆*
北京市农林科学院植物保护环境保护研究所，北京100097

为了明确田间常用杀虫剂对捕食性天敌（异色瓢虫（Harmonia axyridis Pallas）、东亚小花蝽（Orius sauteri Poppius)、智利小植绥螨（Phytoseiulus persimilis））和寄生性天敌（松毛虫赤眼蜂（Trichogramma dendrolimi Matsumura）、丽蚜小蜂（Encarsia formosa Gahan）、中红侧沟茧蜂（Microplitis mediator Haliday））的影响， 在室内采用标准的生物测定方法进行以上天敌昆虫对抗生素类阿维菌素，新烟碱类吡虫啉和昆虫生长调节剂类噻嗪酮的毒力测定。 结果表明：以上三种杀虫剂对供试的六种天敌昆虫毒力大小表现出统一的趋势， 即阿维菌素 > 吡虫啉 > 噻嗪酮， 同时这三种药剂对寄生性天敌昆虫的毒力均显著高于捕食性天敌昆虫。 本研究结果显示；在害虫综合治理中应尽量选用对天敌昆虫相对安全的昆虫生长调节剂类杀虫剂噻嗪酮以起到保护天敌昆虫的作用。  
关键词：天敌昆虫，杀虫剂，毒力
*通讯作者：张帆，E-mail:zf6131@263.net
温室棚间景观植物带对天敌与害虫群落动态影响
李姝 王甦 张帆*

北京市农林科学院植物保护与环境保护研究所 100097
建设农业生态景观结构，增加植被多样性，从而提高农业生态景观自身的病虫害防治能力，是近年来新兴的生物防治应用辅助策略之一。大量实例证明，通过适宜增加植被多样化、周边生境多样性，或为天敌提供食物、补充寄主和补充营养；或有助于改善天敌栖息环境、越冬场所、休息地或产卵场所，为天敌提供逃避农药施用、耕作干扰等恶劣条件的庇护场所，利于天敌的生存和繁衍；提高天敌昆虫群落多样性的抗逆性和补偿能力，天敌昆虫对害虫的生态控制能力。温室周围环境景观植被的多样性会影响园区内以及温室内天敌昆虫种类和种群密度。在温室棚间空地设置不同种类的蜜源植物区、栖境植物区和驱避植物区（对照），定期调查各类植物区天敌与害虫群落组成、数量，研究不同植物区天敌与害虫多样性指数和丰富度、种群时序发展动态，并进行灰色关联分析。各处理区内天敌与害虫种群组成、及时序发展动态差异明显。蜜源植物在花期对天敌的诱集效果最好。栖境植物可持续为天敌提供食物、庇护所等，天敌种类和数量相对稳定。驱避植物上天敌害虫种类数量最少。因此，构建温室棚间景观植物带，可诱集周边生境天敌种群，形成自然天敌库源，扩大和丰富园区内及温室内天敌种类和数量。同时，为比较筛选不同时期适宜类型植物提供数据支持。另一方面，利用棚间空地，错落有致的景观植物带创造了生境多样性，挖掘园区内生态系统平衡的内部潜力。
关键词：天敌，害虫，多样性，温室，动态
*通讯作者：张帆，E-mail:zf6131@263.net
生理生化
棉铃虫和烟青虫对相反比例性信息素气味流的外周编码
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中国科学院动物研究所农业虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室
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鳞翅目蛾类的性通讯不仅依赖于特异的性信息素组分，而且还依赖于性信息素组分间的比例。同域发生的近缘种昆虫棉铃虫和烟青虫都以(Z)-11-hexadecenal （Z11-16:Ald）和(Z)-11-hexadecenal （Z9-16:Ald）为必需性信息素组分，但在这两个物种中这两种化合物的比例几乎相反，棉铃虫中为97:3,而烟青虫中为7:93。通过风洞、单感器记录和活体钙离子成像技术，我们研究了雄性棉铃虫和烟青虫对不同比例（100:0, 97:3, 50:50, 7:93, 0:100）性信息素二元混合物的行为反应，以及这两种昆虫的触角和触角叶对这些不同气味流的生理活性。结果表明，在这两种昆虫中Z11-16:Ald和Z9-16:Ald被两类不同的毛型感器编码，在棉铃虫中，调谐Z11-16:Ald的毛型感器和Z9-16:Ald的毛型感器比例为100: 28.9，而在烟青虫中为21.9: 100。在棉铃虫中，调谐Z11-16:Ald的神经元具有较高的敏感性，而在烟青虫中，调谐Z11-16:Ald和Z9-16:Ald的神经元具有相同的敏感性。在棉铃虫中，Z11-16:Ald和Z9-16:Ald在10 μg时激活区域分别占整个触角叶面积的8.54% 和 3.04%，而在烟青虫中分别为5.41% 和8.55%。而且，二元混合物的钙活性和行为结果一致。这些结果表明，棉铃虫和烟青虫对相反比例信息素气味流的外周编码决定于单个神经元的放电频率及各类嗅觉感受神经元在触角上的相对丰度。两个物种触角上嗅觉感受神经元向触角叶的输入信号和行为是紧密相关的。

棉铃虫和烟青虫直向同源信息素受体的序列相似性和功能比较

姜晓静1, 2 郭浩1 底畅1 禹山林2 朱立贵2 黄玲巧1 王琛柱1, *

1中国科学院动物研究所农业虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室； 2山东省花生研究所；*通讯作者

实夜蛾亚科昆虫的一些近缘种利用相似的信息素，或者相同的组分不同的比例进行化学通信，因此研究比较它们的嗅觉系统成为揭示昆虫信息素感受机制如何进化的一个理想模型。嗅觉感受神经元上的嗅觉受体决定了嗅觉系统的灵敏性和特异性，然而，近缘种昆虫的信息素受体的功能比较研究鲜有报道。本研究中，我们采用了一种特别的克隆策略从棉铃虫和烟青虫中获得嗅觉受体基因，并通过对近缘种信息素受体的功能属性分析比较来阐述蛾子信息素受体是如何进化从而适应物种形成以及种内交配选择。从棉铃虫和烟青虫分别克隆到11个和10个嗅觉受体，利用非洲爪蟾卵母细胞异源表达系统分析了候选信息素受体对七种信息素化合物的反应。烟青虫HassOR13调谐性信息素Z11-16：Ald，棉铃虫HarmOR4b和烟青虫HassOR16特异性调谐Z9-14：Ald。然而，棉铃虫HarmOR6和烟青虫HassOR6对Z9-16：OH有非常强的反应，远高于Z9-16：Ald和Z9-14：Ald。两个物种的HarmOR11、HassOR11，HarmOR14a、HassOR14b对所实验的化合物均没有反应。根据我们的研究和之前的报道，我们发现一些直向同源信息素受体如OR13有类似的配体选择性，但大多数直向同源信息素受体的配体选择性不同。这些研究结果暗示信息素受体的进化满足了种特异的需求。

棉铃虫和烟青虫OBP7羧基端赖氨酸残基参与到结合醛类信息素组分的过程中
孙亚兰1 黄玲巧1 Paolo Pelosi1,2, * 王琛柱1,*

1中国科学院动物研究所农业虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室；2 Department of Agriculture，Food and Environment, University of Pisa, Italy； 

  气味结合蛋白(Odorant-Binding Proteins, OBP)是小型的酸性可溶性蛋白，随着各方面实验数据的积累，它们在昆虫嗅觉中的作用得到了科研人员的重视。尽管有些研究结果证实OBPs在信息化学物质的识别过程中是必不可少的，但具体的作用方式仍然有待仔细研究；此外，不同物种、不同种类的配体以及不同种类的OBPs，它们具体的作用方式也不同。本研究中，我们克隆和纯化了一种OBP(HarmOBP7)，Western Blot结果显示这种蛋白专一表达于棉铃虫Helicoverpa armigera和烟青虫Helicoverpa assulta成虫两性的触角中。荧光结合实验显示HarmOBP7与两种昆虫重要的信息素组分Z-11-hexadecenal 和 Z-9-hexadecenal结合能力较强，后续一系列的荧光结合实验也显示HarmOBP7对具有13～14个碳链长度的线性醛类、醇类和酯类亲和力较强。为了了解这种蛋白与配体的具体作用方式，我们构建并表达了缺少羧基端6个氨基酸的突变体HarmOBP7-m1，并进行了不同pH条件（pH3.5～9.5）下的荧光结合实验，结果显示：与野生型相比， HarmOBP7-m1在不同pH条件下对1-NPN亲和力没有发生改变，但与信息素组分及衍生物的亲和力大大降低。随后我们构建并表达了羧基端的单氨基酸突变体(Lys123/Met123)HarmOBP7-m2，荧光结合实验显示，HarmOBP7-m2对信息素组分及衍生物的亲和力大大降低。上述一系列研究结果表明，Lys123是 HarmOBP7配体结合过程中十分重要的氨基酸，可能通过与配体的功能基团形成氢键行使作用。

*通讯作者
棉铃虫触角还原酶的鉴定
郭浩1  Antonella Del Corso2  黄玲巧1  Umberto Mura2  Paolo Pelosi1,3,*  王琛柱1,*
1中国科学院动物研究所农业虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室；2 Department of Biology, University of Pisa, Italy；3 Department of Agriculture，Food and Environment, University of Pisa, Italy
我们在棉铃虫Helicoverpa armigera （Hübner）的触角中检测到了两种分别依赖NADH和NADPH辅酶的还原酶活性。我们鉴定了依赖NADPH辅酶发挥作用的还原酶——醛糖还原酶（Aldo-keto reductase，AKR）的表达谱和活性。棉铃虫的醛糖还原酶（HarmAKR）与哺乳动物牛（Bovine）的醛糖还原酶BovAR的氨基酸序列相似度高达56%。RT-PCR和Western blot结果显示HarmAKR主要在成虫的触角中表达。免疫染色结果显示HarmAKR主要在触角感器下方的细胞群以及神经里广泛且高量分布。HarmAKR的底物谱和 BovAR的底物谱具有明显的差别。HarmAKR的最佳底物是8~10个碳的线性醛类化合物，而对BovAR的最佳底物——羟醛（hydroxyaldehyde）的还原能力并不强。HarmAKR对棉铃虫的两种主要性信息素组分Z11-16: Ald和Z9-16:Ald的还原活性也不强。哺乳动物醛糖还原酶特异性抑制物对HarmAKR活性的抑制效果很差，这说明了两者发挥还原作用的机理不一样。以人类的醛糖还原酶的晶体结构为模板，我们模拟了HarmAKR的三维结构。结构显示HarmAKR和哺乳动物醛糖还原酶的结构特点类似，HarmAKR的四个半胱氨酸都处在还原状态，这是其发挥活性所必需的。通过序列检索，在不以醛类化合物为性信息素组分的昆虫物种中也发现了醛糖还原酶，这说明了HarmAKR并不是特异降解醛类性信息素分子的降解酶。 

*通讯作者
棉铃虫和烟青虫喙管中一种具有特殊功能的化学感受蛋白
刘玉铃1, # 郭浩1, # 黄玲巧1 Paolo Pelosi1, 2, * 王琛柱1,*

1中国科学院动物研究所农业虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室；2 Department of Agriculture, Food and Environment, University of Pisa, Italy 

化学感受蛋白（chemosensory proteins, CSPs）只存在于节肢动物中，是一种可溶性蛋白。某些化学感受蛋白存在于化学感器中，它们被认为与气味结合蛋白（odorant-binding proteins, OBPs）的功能相似，用来探测化学信息素。化学感受蛋白还具有其它的功用，如传递信息素、调节发育等。我们研究发现，在棉铃虫Helicoverpa armigera（Hübner）和烟青虫Helicoverpa assulta (Guenée)这两种近缘种夜蛾科昆虫中，CSP4在喙管中专一性地大量表达。我们运用大肠杆菌系统表达了CSP4，并研究了该蛋白与萜类及相关化合物的结合实验。利用特定的抗体，我们发现当昆虫吮吸蔗糖溶液时，部分CSP4从喙管中渗出。通过毛细现象，该蛋白能够使溶液易于吸入与喙管尺寸相似的疏水性管道中。由此我们推断，CSP4可作为一种润湿剂，降低水溶液的表面张力，并形成持续的压力帮助昆虫完成吮吸的行为。

*通讯作者
棉铃虫和烟青虫及其杂交后代对寄主和非寄主植物电生理反应的遗传特征

汤清波1, 2 詹欢1 黄玲巧1 王琛柱1, * Joop J. A. van Loon3, *

1中国科学院动物研究所农业虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室；2河南农业大学；3 Wageningen University, The Netherlands 

我们前期的研究工作表明，鳞翅目夜蛾科多食性昆虫棉铃虫Helicoverpa armigera (Hübner)幼虫对寄主棉花的取食选择行为、寡食性昆虫烟青虫Helicoverpa assulta (Guenée)幼虫对寄主辣椒的取食选择行为呈典型的遗传性状。本研究则利用顶端记录技术(tip recording technique)测定这两种昆虫及其杂交后代幼虫下颚味觉栓锥感器对这两种植物叶片汁液的味觉电生理反应，以进一步分析取食选择行为的味觉生理基础。首先，我们分析了幼虫电生理反应动作电位的波形，以判断单个感受器内不同味觉感受神经元的类别和反应频率，这种分类判断的准确率为87 - 92%。结果表明这两种植物汁液至少诱导了这两种昆虫及杂交后代幼虫中栓锥和侧栓锥感器内8个味觉感受神经元中的6个神经元的反应活性。其次，我们发现这两种昆虫及部分杂交后代幼虫味觉感受神经元对寄主植物和非寄主植物的反应存在显著差异，而这种差异与幼虫的取食选择行为一致。最后，我们比较了亲本代、F1代及回交代味觉感受神经元反应模式，表明常染色体上的基因主导这两种昆虫幼虫味觉反应的差异；同时，棉铃虫幼虫常染色体上的等位基因对烟青虫的等位基因有部分上位作用。这些结果有助于我们进一步理解鳞翅目昆虫取食选择的味觉编码机制以及味觉进化过程。

*通讯作者
棉铃虫齿唇姬蜂寄主偏好和适合度与其抑制寄主免疫反应的能力有关
韩丽滨 黄玲巧 王琛柱*
中国科学院动物研究所农业虫害鼠害综合治理研究国家重点实验室; 
棉铃虫齿唇姬蜂是鳞翅目姬蜂科的一种内寄生蜂。在我国，其主要分布在长江及黄河流域，是棉铃虫最重要的寄生性天敌。有报道，在田间棉铃虫齿唇姬蜂可以寄生多达30种鳞翅目昆虫的幼虫，因此其对于害虫的生物防治有着重要的应用价值。本研究发现，棉铃虫齿唇姬蜂对某一寄主的选择偏好相应的与其对此寄主免疫抑制的能力有关。此研究中，棉铃虫齿唇姬蜂对三种夜蛾科昆虫棉铃虫、粘虫、和甜菜夜蛾的寄生偏好有明显不同。其最喜欢寄生棉铃虫，然后为粘虫，而对于甜菜夜蛾则不喜欢寄生。相应的，此蜂在棉铃虫中发育良好，无包被发生；在粘虫中则有部分被包被；在甜菜夜蛾中则大部分都被包被。进一步发现，寄生明显抑制棉铃虫的免疫反应，部分抑制粘虫的，而对甜菜夜蛾的则无太大影响。自然界中，在自然选择的压力下，寄生蜂要想获得最大的繁殖力，就必须寄生最适合的寄主，以维持物种的稳定。此研究证实了这种行为和生理上的共进化，使得对于棉铃虫齿唇姬蜂和寄主的关系有了更深的认识。

*通讯作者
         噻虫嗪抗性和敏感棉蚜基因表达谱差异研究
 潘怡欧 辛雪成 席景会 杨晨  彭天飞 毕锐  尚庆利*

 吉林大学植物科学学院，吉林省长春市，130062。
经过50代的噻虫嗪抗性筛选，抗性品系棉蚜对噻虫嗪抗性倍数达56.9 倍。利用Solexa测序技术研究了抗性品系和敏感品系差异表达基因（DEGs）。与敏感品系相比，抗性品系中620个基因的表达量发生了显著变化，这其中包括349个表达量上调基因和271个下调基因（P≤0.001）。核糖体蛋白，ATP合酶，细胞色素C氧化酶，蜕皮激素UDP-葡萄糖基转移酶，酯酶等基因的表达量显著上调。表皮蛋白，唾液蛋白和丝素重链蛋白等基因表达量显著下降。其中一个烟碱型乙酰胆碱受体（nAChR）а亚基的表达量在抗性品系中显著下调。采用实时定量RT-PCR检测了10个差异表达基因的表达水平，结果显示qPCR与Solexa表达谱基因表达的变化趋势基本一致。抗性及敏感品系中5 nAChR亚基中存在着个单核苷酸多态性（SNPs），抗性品系中nAChR α 和 β 亚基存在特异性的SNPs。这些结果表明nAChR基因的遗传变化，核糖体蛋白，蜕皮激素UDP-葡糖基转移酶，细胞色素C氧化酶，过氧化物酶和酯酶表达量上调可能与棉蚜的噻虫嗪耐受能力密切相关。
关键词：棉蚜，噻虫嗪，抗药性，核糖体蛋白，烟碱型乙酰胆碱受体
项目资助：国家自然科学基金 (31101456)，中国博士科学基金 (2014M550892)。
潘怡欧：博士；主要研究方向：昆虫毒理与害虫抗药性。
* 通讯作者：尚庆利； E-mail：: shangqingli@163.com

螺虫乙酯抗性、敏感棉蚜的基因表达谱差异分析
 潘怡欧 杨晨  席景会  辛雪成  彭天飞 毕锐 尚庆利*

 吉林大学和平校区植物科学学院，吉林省长春市，130062。
利用Solexa测序技术研究了螺虫乙酯抗性和敏感棉蚜基因表达谱差异。在抗性和敏感棉蚜文库中分别获得22430522和21317732条read，并组装成35222个基因。以NR，SWISS-PROT，GO, KEGG和COG数据库做比对，分别获得14913，9220，7922，4314和4686个序列注释。与敏感品系相比，抗性品系中1287个基因的表达量发生了显著变化，这其中包括130个表达量上调基因和1157个下调基因（P≤0.001）。这些基因中有440个获得了注释，其中包含114个上调基因和326个下调基因。热击蛋白70，丝素重链和唾液粘蛋白基因的表达量显著上调，表皮蛋白质和ATP合酶，细胞色素C氧化酶等基因表达量显著下降。细胞色素P450 6A2是唯一的表达量显著上调的P450基因。采用实时定量RT-PCR检测了10个差异表达基因的表达水平，结果显示qPCR与Solexa表达谱基因表达的变化趋势基本一致。抗性和敏感棉蚜乙酰辅酶A羧化酶（ACC）存在特异的单核苷酸多态性（SNP）。这些数据说明，在ACC基因遗传变化， HSP70，丝素重链，唾液胶蛋白和CYP6A2表达量上调与棉蚜的螺虫乙酯的抗性相关。
关键词：棉蚜，螺虫乙酯，抗药性，热击蛋白70，乙酰辅酶A羧化酶
项目资助：国家自然科学基金 (31101456)，中国博士科学基金 (2014M550892)，留学回国基 金。
潘怡欧：博士；主要研究方向：昆虫毒理与害虫抗药性。
* 通讯作者：尚庆利； E-mail：: shangqingli@163.com

大豆蚜酯酶和细胞色素P450表达上调与高效氯氟氰菊酯抗性及交互抗性相关
杨晨, 潘怡欧 席景会,陈雪唯, 胡晓月, 张桦,  彭天飞, 毕锐,辛雪成, 尚庆利*

吉林大学植物科学学院，吉林省长春市，130062。
经室内抗性筛选，大豆蚜对高效氯氟氰菊酯产生了76.67倍的抗性。在大豆蚜抗性品系中，PBO， DEF，TPP对高效氯氟氰菊酯有显著增效作用。交互抗性结果表明抗性大豆蚜对对毒死蜱（11.66倍）、乙酰甲胺磷（8.20倍）、氯氰菊酯（53.24倍）、氰戊菊酯（13.83倍）、氟氯氰菊酯（9.64倍）、克百威（14.60倍）、灭多威（9.32倍）和联苯菊酯（4.81倍）产生了交互抗性，但对溴虫腈、吡虫啉和阿维菌素没有交互抗性。CYP6A2、CYP6A14和cytochrome b-c1 complex subunit 9-like在抗性品系中表达量显著上调。抗性大豆蚜虫的羧酸酯酶比活力显著高于敏感品系并且抗性品系羧酸酯酶和E4酯酶的表达量亦显著上调。这些结果表明，酯酶水解活性升高与细胞色素P450多功能氧化酶解毒能力增强与效氯氟氰菊酯抗性相关并导致交互抗性的产生。
关键词：大豆蚜，抗药性，增效作用，交互抗性，酯酶，细胞色素P450

项目资助：国家自然科学基金 (31101456)，中国博士科学基金 (2014M550892)，留学回国基 金。
杨晨：硕士研究生；主要研究方向：昆虫毒理与害虫抗药性。
* 通讯作者：尚庆利； E-mail：: shangqingli@163.com

杀虫剂对松墨天牛原肌球蛋白基因表达的影响

罗淋淋  林同*
华南农业大学林学院，广东 广州 510225

原肌球蛋白(tropomyosin, Tm)存在于脊椎动物和无脊椎动物中，且具有较高的同源性。目前，原肌球蛋白的相关研究成果主要包括两方面：一，研究表明原肌球蛋白是主要的致敏原，IgE过敏者与不同甲壳动物，甚至与软体动物、尘螨和蟑螂等无脊椎动物的原肌球蛋白具有交叉反应；二，原肌球蛋白是肌肉收缩过程中重要的调节蛋白质。松墨天牛（Monochamus alternatus Hope）是松树的蛀干害虫，也是中国和日本松材线虫病（Bursaphelenchus xylophilus）的主要传播媒介，在松材线虫的扩散和侵染的过程中，起携带、传播和协助病原侵入寄主的关键性作用。
本研究克隆了松墨天牛原肌球蛋白Tm-1基因，命名为MaTm-1，该基因长762bp，GenBank登录号是KM396883。序列比对及进化树分析表明，MaTm-1与其他昆虫的Tm-1具有较高的同源性。
用人工饲料饲喂松墨天牛幼虫，在人工气候箱内饲养至成虫。分别用11种杀虫剂处理成虫，采用RT-PCR分析MaTm-1在杀虫剂胁迫下的相对表达量，结果显示，以空白成虫MaTm-1的表达量为对照，MaTm-1在不同的杀虫剂胁迫下表达受到不同程度的影响，其中，啶虫脒胁迫下的相对表达量最高，为3.188倍，其次是敌杀死，为1.378倍，此两种杀虫剂使MaTm-1上调表达；其余9种杀虫剂使MaTm-1下调表达，其相对表达量从大到小依次是白僵菌、氯氰菊酯、印楝素、绿僵菌、敌杀死、Bt、灭多威、毒死蜱、噻虫啉，其相对应的数据分别是对照的0.889倍、0.753倍、0.750倍、0.496倍、0.466、0.457倍、0.316倍、0.304倍、0.170倍。以上结果表明：不同杀虫机理的杀虫剂胁迫下，松墨天牛原肌球蛋白基因会产生不同的反应，进而可能对松墨天牛的行为及发育产生一定的影响；同时也表明该基因在不同的抗胁迫路径中发挥一定的作用。本研究为今后进一步研究松墨天牛 Tm-1的功能和与杀虫剂之间的作用机制提供理论依据。
关键词：松墨天牛；杀虫剂；RT-PCR；原肌球蛋白
 棉铃虫DFP1基因在血细胞吞噬作用中的功能分析
魏秀红 李玉苹 李杰 李丽 汪家林 刘绪生(
华中师范大学生命科学学院，武汉 430079

【目的】 前期从棉铃虫血细胞转录组中鉴定到一个免疫相关基因，命名为defense protein 1 (DFP1)。本文研究了DFP1基因在棉铃虫先天免疫中的具体功能。【方法】 利用qRT-PCR、重组蛋白体外功能分析、Western blotting、RNAi等方法研究了DFP1基因在棉铃虫血细胞包囊作用中的作用方式。【结果】 凝胶珠免疫刺激后棉铃虫血细胞中DFP1基因的表达量显著上调，血淋巴中DFP1蛋白的浓度也显著上升；原核表达获得了重组蛋白，体外包囊分析表明与rDFP1预先孵育过的凝胶珠更容易被血细胞包囊；RNAi实验表明，棉铃虫血细胞中DFP1基因的表达被敲降后，血细胞的延展能力显著下降，包囊凝胶珠的能力也显著降低。【结论】 上述体外和体内的研究表明，DFP1基因可能通过介导血细胞的延展行为而参与棉铃虫血细胞包囊作用的调控。
关键词： 棉铃虫，先天免疫，包囊作用，血细胞，DFP1
 特异嗅觉感受神经元和神经纤维球组合介导了棉铃虫

和烟青虫的吸引和趋避行为

武韩 徐蒙 侯超 黄玲巧 王琛柱*
中国科学院动物研究所 北京100101

蛾类的性化学通信研究有助于我们理解物种间生殖隔离和物种形成机制。Z11-16:Ald和Z9-16:Ald是棉铃虫和烟青虫雌蛾产生的共有的性信息素组分，比例分别为97：3和7:93。Z9-14: Ald是棉铃虫的微量性信息素组分，而烟青虫不产生此组分。我们首先利用风洞检测了棉铃虫和烟青虫分别对各自必须二元性信息素气味流（Z11-16:Ald和Z9-16:Ald，棉铃虫中为97：3，烟青虫中为7:93）中添加不同比例Z9-14: Ald的行为反应。在棉铃虫中发现，Z9-14: Ald在气味流中比例较低（0.3 %）时起行为增效素的作用，可增强雄蛾的着陆行为，但在高比例时（1 %，10 %）Z9-14: Ald发挥行为拮抗素的作用，抑制雄蛾的逆飞行为。而对烟青虫来说，在气味流中0.3 % 的Z9-14: Ald对烟青虫吸引没有影响，而1 %的Z9-14: Ald抑制了雄蛾的逆飞。单感受器记录表明，在棉铃虫和烟青虫中的雄性触角上有三类调谐性信息素的感器，其中A型和B型感器内的神经元分别只调谐Z11-16:Ald和Z9-14:Ald，而C型感器内的神经元同时调谐Z9-14: Ald和Z9-16:Ald，这三种感器在棉铃虫触角上的丰度分别为87 %，2 %，11 %，在烟青虫中为21 %，6 %和73 %。对两种昆虫触角叶的钙成像研究结果表明，Z11-16:Ald和Z9-16:Ald在棉铃虫中分别激活了MGC（macroglomerular complex）中的cumulus和Dm-p（posterior dorsomedial unit），在烟青虫中分别激活了MGC中的V（ventral unit）和cumulus；Z9-14: Ald在棉铃虫中激活两个神经纤维球Dm-p和Dm-a（anterior dorsomedial unit），Dm-p同时也被Z9-16: Ald所激活，Dm-a则和调谐行为拮抗剂有关，而且Z9-14: Ald在1µg和10 µg激活的Dm-p的反应强度极显著高于Dm-a，但在100 µg时Dm-p和Dm-a无显著性差异。在烟青虫中，Z9-14: Ald在1µg，10 µg，100 µg时在激活的DM（dorsomedial unit）的反应强度极显著高于cumulus，而DM则和调谐行为拮抗素有关。综上所述，我们认为Z9-14: Ald在两个物种的性化学通讯中的作用有差异，其原因是激活了不同的嗅觉通路，不同的外周特异的嗅觉感受神经元组合及相联系的触角叶中的神经纤维球组合介导了两个物种的吸引和趋避行为。

关键词：性信息素，嗅觉感受神经元，神经纤维球

*通讯作者
橘小实蝇rpl19 dsRNA对橘园非靶标昆虫干扰效应研究
陈爱娥 董小龙 张宏宇*
华中农业大学植物科技学院 城市与园艺昆虫研究所，武汉 430070
本研究选取橘小实蝇（Bactrocera dorsalis）作为靶标昆虫，rpl19基因作为靶标基因，选择近缘种柑橘大实蝇（Bactrocera minax），天敌长尾潜蝇茧蜂（Diachasmimorpha longicaudata），益虫意大利蜜蜂（Apis mellifera）作为非靶标生物，同时喂食橘小实蝇rpl19基因不同片段的dsRNA，研究了橘小实蝇rpl19 dsRNA对非靶标昆虫rpl19的干扰效应。
喂食橘小实蝇喂食Bdrpl19 dsRNA后橘小实蝇rpl19基因表达下调50%，喂食Bmrpl19 dsRNA后，柑橘大实蝇rpl19基因表达下调达90%以上，喂食Dlrpl19 dsRNA后长尾潜蝇茧蜂rpl19基因表达下调40%，喂食Amrpl19 dsRNA后意大利蜜蜂rpl19基因表达下调50%。dsRNA对非靶标昆虫的干扰效应研究结果显示对非靶标昆虫喂食Bdrpl19 CDS dsRNA后，柑橘大实蝇rpl19基因表达水平下调了50-70%，长尾潜蝇茧蜂rpl19基因表达水平下调了40%，而意大利蜜蜂rpl19基因表达量没有变化；喂食Bdrpl19 3′UTR dsRNA对三种非靶标昆虫都没有干扰效应。
同源性分析结果显示橘小实蝇rpl19基因ORF核酸序列与柑橘大实蝇，长尾潜蝇茧蜂和意大利蜜蜂同源性分别为93%，72%和68%，其氨基酸序列与3种非靶标昆虫的同源性均高达90%以上。dsRNA片段核酸序列的比对结果显示柑橘大实蝇和长尾潜蝇茧蜂rpl19基因序列与橘小实蝇rpl19序列存在19-23bp完全同源的片段，意大利蜜蜂rpl19与橘小实蝇rpl19基因序列间没有大于19bp完全相同的片段，这些结果表明RNAi的种间效应与基因完全同源的片段的长短有关。 
关键词：RNA干扰；rpl19；喂食；dsRNA；非靶标昆虫
*通讯作者，hongyu.zhang@mail.hzau.edu.cn. 该研究得到现代农业（柑橘）产业技术体系(CARS-27)建设专项资金资助。
橘小实蝇核转录因子BdRelish的克隆鉴定与其功能分析

石章红1, 2 姚志超2 梁昊1 张宏宇* 2 侯有明* 1
1. 农业部闽台作物有害生物综合治理重点实验室，福建省昆虫生态重点实验室，福建农林大学植物保护学院，福建福州，350002

2. 农业微生物国家重点实验室，城市与园艺昆虫研究所，华中农业大学植物科技学院，湖北武汉，430001

橘小实蝇Bactrocera dorsalis Hendel是我国果蔬上的一种毁灭性害虫。因为其幼虫和蛹分别生活在富含微生物的腐烂果实和土壤中，所以该虫通常被用来分离鉴定一些新的抗菌活性物质。然而，介导这些抗菌活性物质产生的分子机理尚不明确。本文利用基于简并引物的RT-PCR和RACE技术扩增核转录因子BdRelish的全长cDNA序列，然后采用RNAi手段和实时荧光定量技术揭示了该转录因子在该害虫抗感染免疫应答中的作用角色。BdRelish的cDNA全长3954个核苷酸，其开放阅读框编码一个由1013个氨基酸组成、分子量为114.63 KDa的多肽分子，其等电点为6.10。SMART分析发现，该多肽分子含有一个保守的Rel蛋白结构域（Rel homology domain, RHD）、IPT结构域和4个ankyrin repeats构成的I ĸB样结构域。这些结构特征说明BdRelish编码的多肽分子是一种具有转录激活功能的Rel蛋白，可能在该害虫的免疫应答过程中扮演关键角色。实时荧光定量分析发现，该基因在橘小实蝇的脂肪体、中肠和头部中具有表达，而且以脂肪体中的表达量最高。当橘小实蝇体腔被注射感染大肠杆菌和金黄色葡萄球菌后，基因BdRelish在其脂肪体中的表达量均显著增加。当橘小实蝇被取食感染金黄色葡萄球菌后，其中肠部位的BdRelish表达量显著高于对照组。这表明BdRelish介导的免疫信号通路可能在橘小实蝇的肠道菌群稳态调控中具有重要作用。当被注射靶向BdRelish的dsRNA后，橘小实蝇脂肪体中的BdRelish表达量被显著降低，而且被注射感染大肠杆菌后，抗菌肽BdAttacin和BdCecropin的表达丰度明显低于对照组；同时RNAi处理的橘小实蝇的死亡速率显著高于对照组。因此，上述证据说明BdRelish基因在橘小实蝇的抗细菌感染免疫应答中扮演关键角色。

关键词：橘小实蝇, 昆虫免疫, 抗菌肽, 核转录因子, Rel蛋白

通讯作者*：ymhou@fafu.edu.cn or hongyu.zhang@mail.hzau.edu.cn 

感谢国家自然科学基金（31201522）和中国博士后基金(2012M511628)对本研究的资助！

转基因和基因组编辑技术在昆虫基因功能研究中的应用
谭安江  黄勇平
中国科学院上海生命科学研究院植物生理生态研究所 中国科学院昆虫发育与进化生物学重点实验室 上海 200032

随着昆虫遗传操作手段的不断进步，转基因和基因组编辑技术在昆虫功能基因组和基因功能研究中发挥了越来越重要的作用。本实验室主要以鳞翅目模式昆虫家蚕为对象，利用piggyBac转座子为转基因载体，结合TLALEN、CRISPR/Cas9等基因组编辑手段，开展了一系列基因功能研究，包括开发和应用昆虫性别特异性调控元件（启动子）、过表达（抑制）调控昆虫生长发育的重要基因（microRNA）、靶标基因的鉴定及其缺失和定点突变研究等。以家蚕为对象开展的这些研究不仅有助于深入探索鳞翅目昆虫基因功能，还可以应用于占农林害虫的70%-80%的鳞翅目害虫的遗传防治，为今后开展基于性别调控的害虫遗传控制提供理论基础和实验依据。
关键字：转基因, 转座子, 基因组编辑, 核酸酶, 定点突变
柚木野螟性信息素的初步研究
刘志韬  温秀军*
华南农业大学林学院，广东广州 510642
柚木（Tectona grand is L. f）又称胭脂树、紫柚木、血树，脂树、紫油木（云南）、埋桑（傣族译名），石盐，环孔树， 是一种落叶或半落叶大乔木，树高达40-50米，胸径2-2.5 米，干通直。柚木原产缅甸、泰国、印度和印度尼西亚、老挝等，是东南亚的主要造林树种，也是世界上贵重的用材之一。被誉为“万木之王”，在缅甸、印尼被称为“国宝”。柚木为马鞭草科树木，是热带地区的主要造林树种，引进我国已经有170多年的历史。但是，柚木的种植避免不了病虫的危害，所以，做好柚木的病虫防治工作就成了柚木种植工作人员刻不容缓的工作。
柚木野螟(Pyrausta machaeralis Walker)属鳞翅目野螟亚科是柚木的一种主要食叶害虫。它的周期性发生被认为是对柚木性状改变及增长损失的主要因素。我国云南、广东、广西、海南等抽木引种地区已普遍发现该虫为害。该虫于多在叶面叶脉旁吐丝结网，于网下取食叶肉，留下叶脉，在取食完后又转移至他处为害，高龄幼虫多分散取食，一叶一虫。
作者于海南尖峰岭以及广东阳江柚木林采集柚木野螟幼虫，室内饲养，观察到羽化的成虫雌雄性比为1：0.96，接近1：1，并且雌性成虫于夜间会表现出伸缩产卵器的行为，初步判定有性信息素的释放，鉴于此，本文通过开展柚木野螟生殖生物学研究，在弄清柚木野螟羽化、求偶、交尾和产卵规律的基础上，收集求偶期雌蛾的性信息素，应用GC-EAD、GC-MS以及GC×GC/TOFMS等分析方法对其性信息素组分进行鉴定,并进行室内和野外生物测定，找到具有显著引诱效果的性信息素活性组分适宜配比，分析单一组分对性信息素诱发的神经信号传导的干扰或增强作用以及对其交配行为的影响。
关键字：柚木野螟，柚木，性信息素，GC-EAD，风洞，田间生测
昆虫性信息素提取方法研究进展

张晴雪

（华南农业大学林学院，广州 510000）

随着经济的发展与人们生活水平的提高，绿色、生态、可持续这些发展理念已经深深植入各行各业的经营与生产实践中。在农林业防治害虫的道路上，使用传统化学农药杀灭害虫所暴露出来的的弊端已经被充分的认识，如使害虫抗药性越来越强、残留农药污染生态环境、农药随着食物链可对人的健康造成威胁。随着昆虫性信息素研究的深入，开辟了一条害虫防治的新途径，信息素防治害虫具有专一、生态、高效率的优点。

1昆虫性信息素

昆虫性信息素是由昆虫某种性别的特定腺体释放的，可同种异性的触角或感觉毛所感知，引起生理反应如定向觅偶、求偶，交配的化学物质。现阶段利用昆虫性信息素进行虫情监测，如对于生活隐蔽的虫类或地形复杂人难以到达的区域，相比于传统监测有更高的准确性。在害虫防治中，昆虫性信息素可与生物制剂如病毒结合直接引诱杀死害虫或运用性信息素迷向法从根源上控制害虫种群数量。

2昆虫性信息素成分

昆虫性信息素由单一化学成分组成的很少，大部分由两种以上化学成分组成，化学结构的碳数为10-21个碳。鳞翅目雌蛾性信息素主要是C12、C14、C16等碳链化合物，末端为乙酸酯、醛、醇和烃类化合物，少数为酮类；鞘翅目性信息素组分多数含有烯烃取代基；双翅目研究常见于蝇类性信息素均为饱和烷烃；同翅目蚧虫类性信息素为7-10碳烯醇乙酸酯或丙酸酯。

3昆虫性信息素提取方法

昆虫性信息素提取方法有4种。1.冷凝法：将空气通入装有活体虫的容器，其分泌的性信息素随空气排出，在低温下冷凝收集。2.浸提法：在昆虫性信息素释放的高峰期摘取雌虫性腺体用有机溶剂如二氯甲烷、乙醚、乙酸乙酯、正乙烷和丙酮等浸数分钟后滤去残渣。但此方法可能使提取得性信息素不纯净。3.吸附法：利用固气吸附原理，采用高强吸附剂如活性炭，石英纤维讲气流中的性信息素分子吸附，随后再用有机溶剂洗脱。4.固相微萃取法（SPME）：是一种新兴的现代提取技术，具体方法为1根熔融的石英纤维，表面涂有特异性涂层，在提取中被手柄推出。性信息素在虫体表面，顶空及纤维涂层达到平衡，然后将石英纤维直接注入气相色谱进样口，吸附在表面的挥发物在瞬时高温下快速解吸附，进入色谱柱分离。由于该方法不需要溶剂，提取成本也较低，所以现在已被广泛应用。

4昆虫性信息素提取方法展望

昆虫性信息素的提取是进行一切昆虫性信息素科研活动的前提，由于性信息素活性组分分泌极微量，在提取和鉴定过程中还存在困难，需要我们进行反复大量的实验。目前在市场上已被商品化使用的提取方法是固相微萃取法。由于性信息素法防治害虫不会产生污染以及“3R”现象，被称为“绿色农药”，有巨大的发展前景，所以性信息素的提取办法也会不断的革新。该研究项目得到广东省林业科技创新项目的资助。

蜕皮激素受体在绿盲蝽海藻糖酶合成中的功能研究

谭永安，肖留斌，孙洋，赵静，柏立新*
江苏省农业科学院植物保护研究所 南京 210014

前期研究表明蜕皮激素可调控绿盲蝽海藻糖酶的合成，而蜕皮激素受体是昆虫蜕皮激素调控下游基因表达的分子靶标。在本研究中，我们利用RNAi技术分析了蜕皮激素受体在绿盲蝽海藻糖酶合成中的功能。绿盲蝽蜕皮激素受体有2种亚型蛋白，除在A/B区域存在一定碱基的差异外，其余碱基序列一致。对它们的A/B区域序列进行了分析，发现这2种亚型蛋白分别存在典型的A-box和B-box，命名为ALEcR-A和ALEcR-B。对其E区域进行了系统进化分析，结果表明，绿盲蝽蜕皮激素受体与同为半翅目昆虫的Pyrrhocoris apterus亲缘关系最近，可能来自同一祖先。qRT-PCR 结果表明，ALEcR-A和ALEcR-B在绿盲蝽的各个虫态均有分布，且在绿盲蝽蜕皮时基因表达量显著升高；此外，ALEcR-A 在雌成虫的表皮、脂肪体和马氏管中高表达，而ALEcR-B 在中肠和马氏管中高表达，表现出一定的组织特异性。我们分别在ALEcR-A和ALEcR-B的A/B区域（siRNAa和siRNAb）及E区域 (siRNAcom) 设计了3条siRNA，首先确定了干扰效率。qRT-PCR 结果表明，微注射36h后，siRNAa和siRNAb可分别有效抑制ALEcR-A和ALEcR-B的表达量，同时siRNAcom能同时抑制ALEcR-A和ALEcR-B的表达量，表现出较好的基因特异性。在成功抑制ALEcR-A和ALEcR-B的表达后，我们检测了绿盲蝽2种海藻糖酶活性、基因表达量，海藻糖及葡萄糖含量。结果发现，siRNAa和siRNAb处理后，绿盲蝽水溶性海藻糖酶酶活及其对应基因表达量均显著下降，海藻糖含量均显著上升，而葡萄糖含量均显著下降，同时siRNAb处理的效果更大，此外，siRNA处理后对膜结合型海藻糖酶的活性及基因表达量无影响。本研究结果可为昆虫海藻糖酶合成通路及其抑制剂的研发提供理论基础。

关键词 蜕皮激素受体，海藻糖酶，合成，RNAi，绿盲蝽

二化螟体内两种类型转座子的单碱基变异特点分析

罗光华** 李晓欢 张志春 刘宝生 方继朝***

江苏省农业科学院植物保护研究所，江苏 南京210014

由于转座子的转座会对宿主产生重要影响，因此转座子在体内受到宿主的严格调控。调控途径之一是使转座子序列变异而丧失天然转座活性。转座子序列的变异特点与规律目前并不是很清楚。本文利用多重序列比对分析软件，分别对二化螟体内发现的DNA型转座子CsuPLE1.1和RNA型转座子Csu-Ty3进行独立地多重序列比对分析，发现这两种类型的转座子序列在单个碱基的替换形式中表现出相似的特点。单碱基的转换数均显著高于颠换数。在单碱基转换形式中，A::T→G::C的变异数均显著高于G::C→A::T，这与其他类似的研究结果不同。进一步对ORF区内单个碱基变异特点进行分析，结果显示在密码子的3个不同位置，发生单碱基替换的概率无显著差异。单碱基替换导致的氨基酸错义突变显著高于其他类型的氨基酸突变。密码子第3位上碱基替换导致的氨基酸同义突变数是最高的。本文的研究结果对深入认识转座子序列的变异规律以及转座子的失活机制有重要的启示作用。
关键词：DNA型转座子；RNA型转座子；单碱基替换；序列变异特点
蜕皮激素调控棉铃虫体液免疫

汪家林  陈蕾  唐林  赵浩斌  刘绪生  王玉凤

华中师范大学生命科学学院，遗传调控与整合生物学湖北省重点实验室，武汉 430079

当完全变态昆虫处于wandering stage时，其血腔内20-羟基蜕皮酮（20E）的滴度会上升，并会影响昆虫的体液免疫。然而，20E对昆虫的体液免疫究竟是起着激活作用还是抑制作用尚需进一步研究。我们利用高通量测序技术分析了经肽聚糖刺激后的棉铃虫（Helicoverpa armigera）脂肪体转录组，获得了32,073个unigenes，平均长度为643 nucleotides。基于该转录组数据，利用数字基因表达谱（DGE）技术，我们分别分析了处于wandering stage的脂肪体和经肽聚糖刺激后的脂肪体中的基因表达谱。与feeding stage相比，处于wandering stage的脂肪体中模式识别受体（Pattern recognition receptors，PRRs）基因如PGRP B，PGRP S2 precursor，CTL5，hemolin，(GRP 2a，以及抗菌肽（Antimicrobial peptides，AMPs）基因如attacin，gloverin，gloverin precursor，gloverin-like，cecropin 2，cecropin D，HacD，i-type lysozyme显著上调表达。20E注射虫体后也能显著诱导这些基因的表达。并且，与feeding stage相比，处于wandering stage的棉铃虫血浆，以及经20E注射后的棉铃虫血浆的抗菌活性均显著增强。此外，肽聚糖刺激后能显著诱导脂肪体中PGRP D，PGRP B，PGRP S2 precursor，gloverin，gloverin precursor，gloverin-like，cecropin 2，cecropin D，lebocin-like基因的表达。这些结果证实20E能够增强棉铃虫的体液免疫。

关键词 棉铃虫，转录组，数字基因表达谱，脂肪体，体液免疫，20-羟基蜕皮酮

本研究得到国家自然科学基金项目（31101672、31000982）的资助。
   Peroxiredoxin-1保护豌豆蚜因细菌感染引起的氧化胁迫
张永栋，吕志强
西北农林科技大学，植物保护学院，陕西杨凌，712100

活性氧（Reactive oxygen species, ROS）能够被有机体利用来对抗微生物的入侵，但过多的ROS对有机体本身也会产生氧化损伤。前人的研究表明，作为第一个基因组测序的半翅目昆虫，豌豆蚜（Acyrthosiphon pisum）缺乏一些重要的免疫相关基因，而这些基因存在于其它已研究过的绝大多数昆虫之中。一些证据提示，ROS可能在豌豆蚜的免疫中起作用。本研究中，我们克隆了豌豆蚜过氧化物氧化还原酶1（Peroxiredoxin-1，ApPrx1)，并对其进行了功能分析。ApPrx1基因开放阅读框为582 bp，编码193个氨基酸。当豌豆蚜感染藤黄微球菌（Micrococcus luteus）后，ApPrx1表达水平显著升高；而通过显微注射H2O2 3小时后，ApPrx1表达水平也有显著上调。原核表达的ApPrx1具有抗氧化的性质，能够在DTT的存在下高效清除H2O2以及保护DNA免受氧化损伤。我们发现，感染藤黄微球菌的豌豆蚜体内H2O2水平显著高于未受感染的豌豆蚜。RNA干扰处理后， ApPrx1的表达明显下降，并且感染藤黄微球菌的豌豆蚜的死亡率要显著高于注射dsGFP的对照组。以上结果表明，ApPrx1能够保护豌豆蚜因细菌感染引起的氧化胁迫。
关键词：豌豆蚜，免疫，活性氧，过氧化物氧化还原酶，RNA干扰
 家蚕肽聚糖识别蛋白PGRP-S5的表达纯化及其在酚氧化酶原级联反应中的作用研究
陈康康1，刘晨1，何燕2，蒋浩波2，吕志强1,3

1．西北农林科技大学，植物保护学院，陕西杨凌，712100

2．俄克拉荷马州立大学，昆虫学与植物病理学系，美国，俄克拉荷马州，74078

3．西北农林科技大学，植保资源与病虫害治理教育部重点实验室，陕西杨凌，712100

识别非己入侵病原物是天生免疫反应的第一步。在昆虫中，肽聚糖识别蛋白（peptidoglycan recognition proteins, PGRPs）可以识别细菌细胞壁的肽聚糖（peptidoglycans, PGs）并激活昆虫的免疫反应抵御入侵病原物。在鳞翅目昆虫家蚕（Bombyx mori）中通过生物信息学分析发现有12种肽聚糖识别蛋白，但这些肽聚糖识别蛋白的生理功能大多数仍未知。在本研究中，我们发现被细菌感染后家蚕PGRP-S5在脂肪体和中肠中都上调表达。通过体外重组表达的家蚕PGRP-S5与不同类型的肽聚糖的结合实验表明，PGRP-S5能够结合细菌的肽聚糖并能促使细菌的凝集。酶活性分析证实家蚕PGRP-S5具有酰胺酶活性，对革兰阳性菌和革兰阴性菌均有高效的抗菌作用。另外，我们发现家蚕PGRP-S5特异性识别肽聚糖后可以参与酚氧化酶原激活途径。这些数据证明家蚕PGRP-S5可以作为模式识别受体引发酚氧化酶原途径的激活，同时家蚕PGRP-S5还可以作为效应因子抑制细菌的生长。
关键词：家蚕，天生免疫，模式识别，黑化反应，肽聚糖识别蛋白
基于转录组数据的两种书虱SSR位点筛选及分析(
张夏瑄((  石俊霞  李婷  魏丹丹  王进军(((
西南大学植物保护学院，昆虫学及害虫控制工程重点实验室，重庆 400716

微卫星又称为简单重复序列（Single Sequence Repeats，SSR），由于具有高度的多态性和杂合度、呈孟德尔共显性遗传、选择中性、检测快速方便等特点，使其成为一种极为有效的分子标记而广泛应用于动植物品种鉴定、遗传进化、遗传图谱绘制、系统发生和生物遗传多样性等多个方面的研究。书虱（booklice）隶属于啮虫目（Psocoptera）、书虱科（Liposcelididae）、书虱属（Liposcelis），是一种世界性分布的储藏物害虫。本研究基于新一代高通量Illumina Solexa测序技术获得的嗜卷书虱（Liposcelis bostrychophila）和三色书虱（L. tricolor）全转录组数据的60,012和35,596条Unigenes，采用msatcommander软件，以二碱基重复次数≥6，三、四碱基重复次数≥5，五、六碱基重复次数≥4的标准进行SSR筛选。复合型SSR查找标准均为间隔≤12碱基的2个SSR。在嗜卷书虱转录组中，共获得1,611个SSRs，分布于1,539条Unigene中，发生频率为2.68%。其中，二碱基、三碱基、四碱基、五碱基、六碱基以及复合型SSR分别占微卫星总数的24.21%、59.34%、6.7%、5.09%、2.86%以及1.8%。理论上可设计引物的SSR占总数的63.75%。在三色书虱转录组中，共获得828个SSRs，分布于790条Unigene中，发生频率为2.34%。二碱基、三碱基、四碱基、五碱基、六碱基以及复合型SSR分别占SSR总数的28.74%、58.57%、4.95%、4.47%、1.45%以及1.81%。其中，可设计引物的SSR占总数的65.22%。比较两种书虱而言，两者EST-SSR的发生频率大致相似，且三碱基核心重复SSR均为优势类型。这些SSR的发现，对于探究书虱的种群遗传结构、评估遗传多样性、阐明其种群多样性的形成进化机制，以及为持续有效控制该害虫提供种群遗传学信息均具有重要意义。
关键词  微卫星；转录组；书虱；分子标记；高通量测序
桔小实蝇UDP-N-乙酰葡糖胺焦磷酸化酶基因的克隆、表达与功能分析(
吴怡蓓((  杨文佳  陈力  王进军(((
西南大学植物保护学院 昆虫学及害虫控制工程重点实验室，重庆 400716

几丁质主要存在于昆虫的表皮和围食膜中，昆虫在变态发育过程中不断合成和降解几丁质，以保证其体内生理活动的完成。UDP-N-乙酰葡糖胺焦磷酸化酶（UDP-N-acetylglucosamine pyrophosphorylase, UAP）是几丁质合成途径的关键酶，在几丁质合成过程中起着重要作用。本研究采用RT-PCR和RACE技术，从桔小实蝇Bactrocera dorsalis (Hendel)体内克隆获得UAP基因（GenBank登录号：JX434756），该基因的cDNA序列全长为1989 bp，包含3′ 非编码区域为291 bp和5′ 非编码区为210 bp，开放阅读框为1488 bp，编码496个氨基酸残基，预测蛋白分子量和等电点分别为55.7 kD和6.37。该基因序列具有UAP非常保守的特征位点：底物结合位点和二聚化界面。BlastP分析结果表明：该基因氨基酸序列与果蝇和埃及伊蚊UAP氨基酸序列的一致性分别为87%和69%，系统发育分析也表明桔小实蝇UAP氨基酸序列与果蝇的亲缘关系最近。不同发育阶段与不同组织荧光定量PCR结果表明，UAP基因具有明显的时空表达特性，UAP在整个发育阶段均有表达，但在幼虫-蛹和蛹-成虫转化过程中表达量明显高于其他时期，这也正是桔小实蝇新表皮形成的重要时期；UAP主要在中肠和马氏管表达，而在其它组织部位的表达量较低。RNAi结果表明：三龄第2天的桔小实蝇幼虫注射dsUAP后，其基因表达量明显降低，幼虫在发育过程中表现为虫体黑化、表皮皱缩等现象而导致死亡。研究结果为深入探讨UAP基因在桔小实蝇变态发育过程中所起到的关键作用奠定了基础。

关键词  桔小实蝇，UAP，基因克隆，表达，RNAi

褐色橘蚜GSTs的纯化及生化毒理学特性研究(
尚峰((  陈二虎  魏丹丹  豆威  王进军(((
西南大学植物保护学院，昆虫学及害虫控制工程重点实验室，重庆 400716
褐色橘蚜Toxoptera citricida（Kirkaldy）隶属于半翅目，是为害柑橘的一种重要蚜虫，在我国各柑橘产区均有分布，同时也是柑橘衰退病的媒介昆虫。谷胱甘肽-S-转移酶（gluthione-S-transferase, GSTs）是一类多功能超基因家族酶。GSTs作为重要的解毒代谢酶，主要功能是催化某些内源性或外来有害物质的亲电子基团与还原型谷胱甘肽的巯基结合，增加其疏水性使其易于排出体外，从而达到解毒的目的。目前，有关褐色桔蚜GSTs的纯化和生化毒理学研究未见报道。本研究采用Glutathione Sepharose 4B亲和层析法，初步探讨了褐色橘蚜不同发育历期（若蚜、有翅成蚜及无翅成蚜）GSTs的生化毒理学特性。结果表明，经亲和层析后，若蚜GSTs的纯化倍数最高（56倍），无翅成蚜的回收率最低（仅为0.2%）。总蛋白和酶活力测定结果显示，有翅成蚜最高（为20 μg/ml）。应用微量滴度酶标板法的生化特性分析结果表明，以CDNB为底物，3个发育历期之间的Km值无显著性差异；而有翅成蚜的Vmax显著高于若蚜和无翅成蚜，说明对底物的催化能力较高。当以GSH为底物时，无翅成蚜的Vmax值显著低于若蚜和有翅成蚜，说明其对底物的催化能力较差。褐色橘蚜不同发育历期GSTs活力随pH值变化的趋势大致相同，最适范围为7.0～8.0之间。酶促反应最适温度研究发现，不同发育历期的褐色橘蚜均在32～35℃时GSTs活力最高。外源化合物的离体抑制作用测定结果表明，利尿酸对无翅成蚜的IC50（2509 μM）显著高于其他2个发育历期；四溴酚酞磺酸钠对有翅成蚜的IC50（83 μM）显著低于其他2个发育历期，而双硫仑对若蚜的IC50（4107 μM）显著高于其他2个发育历期。本研究结果为揭示GSTs介导的褐色橘蚜适应环境胁迫的机理提供了生化数据。

关键词  褐色橘蚜，谷胱甘肽-S-转移酶，纯化，生化特性

黑翅土白蚁消化系统中共生细菌区系的多样性及其功能
李鸿杰 莫建初
浙江大学昆虫科学研究所，杭州310058

白蚁作为自然界中高效转化木质纤维素类物质的天然体系之一，一直受到昆虫、微生物、生物能源等领域科学家的广泛关注。特别是元基因组、显微原位检测等技术在白蚁共生微生物研究中的应用，白蚁木质纤维素转化体系的功能依赖于“白蚁自身-共生微生物”体系间高效、有序协作这一理论更是得到了昆虫、微生物和生物能源领域科学界的广泛认同。在过去的几年里，我们以高等培菌白蚁黑翅土白蚁为研究对象，综合利用大规模测序和植物纤维化学检测等方法，系统性地对黑翅土白蚁肠道和蚁巢菌圃上的细菌群落结构进行了鉴定，结果发现黑翅土白蚁肠道和蚁巢菌圃上的细菌群落结构存在明显的区系分化现象，且细菌多样性十分丰富。具体表现为细菌群落在多样性和丰度上呈时间和空间的异质分布。同时，植物纤维化学结构检测也表明在白蚁和共生微生物的协同作用过程中，木质纤维素结构呈现出有序、高效地解聚合反应。具体表现为木质素对羟基木素（H型）首先被白蚁肠道系统降解，然后愈创木基木素（G型）被蚁巢菌圃上的细菌大量降解，最后是紫丁香基木素（S型）被蚁巢菌圃上的真菌和细菌共同作用大规模降解。这些降解过程较为彻底地打开了木质纤维素的外部屏障，使白蚁可以高效地利用包裹在内部的纤维素和半纤维素等多糖组分。白蚁的这种独特功能为木质纤维素能源化和资源化仿生系统的建立提供了一个理想的研究模型，对回答自然界中的生物是如何高效利用生物质的这一关键科学问题也提供了难得的研究材料。显然，在今后的工作中，加大生物质高效转化系统仿生理论和技术途径的研究，对开发生物质资源与能源具有十分重要的意义。
关键词：培菌白蚁；黑翅土白蚁；木质纤维素；共生微生物
致谢：本研究承蒙国家自然科学基金：31170611，浙江省自然科学基金重点项目：Z3100211联合资助。
苜蓿夜蛾hsp90基因cDNA序列的克隆与表达研究

张欢 刘洪娟 高艳玲 董天宇 赵奎军 樊东*
东北农业大学农学院  黑龙江 哈尔滨 150030

【目的】热休克蛋白（Heat Shock Protein, HSP）是一类应激蛋白，是生物体遇到外界不利条件刺激时，自发产生的重要防御机制之一，HSP90是HSPs 家族中的重要成员，除具有稳定蛋白质结构、参与细胞周期调控的作用，还在生物体自身的稳态维持中发挥着重要的作用，如应激损伤、肿瘤、自身免疫性等。为了研究昆虫体内的HSP90的功能和作用机理。【方法】本试验以苜蓿夜蛾幼虫为材料，提取虫体总RNA，利用RT-PCR和RACE技术，扩增得到hsp90基因全长cDNA序列，命名为Hvhsp90，并通过已克隆基因序列，设计苜蓿夜蛾hsp90特异性引物，用以检测昆虫的组织及各时期表达情况。利用生物信息学软件分析其基因及序列特征，并将推测得到的开放读码框（ORF）序列重组于pet21b，进行原核表达，验证基因及预测蛋白的正确性。【结果】该序列含有2 472个碱基，包括一个2 154个碱基的开放阅读框，编码一个含717个氨基酸的蛋白，分子量约为82.5 ku，等电点为4.97，且含有5个标签序列及胞质特征序列MEEVD，推导的氨基酸序列与鳞翅目其它昆虫HSP90同源性在85%～99%之间。RT-PCR检测该基因在苜蓿夜蛾不同发育时期和不同组织均可扩增得到。所构建的重组质粒在大肠杆菌中可被诱导产生，SDS-PAGE、Western检测结果较对照组有特异条带。【结论】SDS-PAGE、Western blot检测结果表明，Hvhsp90能够高效表达，并与预测的融合蛋白分子量相符，进一步验证了本试验获得的苜蓿夜蛾热休克蛋白hsp90基因（GenBank登录号KF636495）的cDNA序列的正确性。
关键词：苜蓿夜蛾，热休克蛋白90，克隆，表达
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苜蓿夜蛾中肠丝氨酸蛋白酶cDNA的克隆、原核表达及其活性测定
周晓群 高艳玲 樊东*
东北农业大学农学院，哈尔滨 150030
     【目的】丝氨酸蛋白酶（Serine Protease，SP）是昆虫体内一类重要的消化酶，在鳞翅目昆虫中主要参与消化、发育、先天免疫反应等重要的生理过程。本研究旨在从苜蓿夜蛾Heliothis viriplaca中肠克隆出丝氨酸蛋白酶基因的cDNA序列，探讨原核表达的蛋白经过纯化及复性后的活性。【方法】运用RT-PCR和RACE技术克隆苜蓿夜蛾中肠丝氨酸蛋白酶cDNA全序列，把该基因与pET21b载体重组后进行原核表达。经Ni-NTA亲和层析纯化蛋白，并利用梯度透析法复性融合蛋白，以BApNA为底物，在0.1mol/L Tris-HCl缓冲液（pH6.0~9.5）和Glycine-NaOH缓冲液（pH8.5~10.5）中进行活性测定。【结果】克隆获得的苜蓿夜蛾中肠丝氨酸蛋白酶基因命名为HvSP（GenBank登录号：JX866720），该基因全长880bp，开放阅读框（ORF）长762bp，编码254个氨基酸，推测分子量和 pI值分别为26.9kDa和9.49。结构域分析表明，HvSP基因翻译后的氨基酸序列具有明显的丝氨酸蛋白酶的典型特征，即氨基酸序列中具有保守的组氨酸（His）、天冬氨酸（Asp）和丝氨酸（Ser）残基组成酶活的催化中心三元件。由HvSP推导的氨基酸与鳞翅目昆虫SP氨基酸序列的同源性在52%~95%之间，其中与棉铃虫Helicoverpa armigera SP（CAA72962）的同源性最高，达95%。成功构建重组载体pET21b-HvSP进行原核表达，western-blot鉴定确定为目的蛋白，蛋白可溶性分析发现重组蛋白为包涵体。将包涵体经尿素变性，纯化及复性后，以BApNA为底物进行活性测定，在Glycine-NaOH缓冲液中，当pH为10.00时，活力达到最高，为35.74U/mL。【结论】本研究在苜蓿夜蛾体内获得了一个新的丝氨酸蛋白酶基因，且原核表达后的重组蛋白经过变性、纯化及复性后具有活性。该研究为进一步研究丝氨酸蛋白酶在鳞翅目昆虫体内的生理功能奠定了基础。
关键词：苜蓿夜蛾, 丝氨酸蛋白酶，克隆，原核表达，活性测定
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苜蓿夜蛾促前胸腺激素基因的克隆与原核表达研究*
周 夏  郭博智  高艳玲  赵奎军  樊 东**
东北农业大学农学院，哈尔滨 150030

【目的】促前胸腺激素Prothoracicotropic Hormone（简称PTTH）是由大脑神经分泌细胞产生，刺激前胸腺分泌蜕皮酮的神经肽类激素，对昆虫的生长发育、蜕皮、变态、滞育等起到重要的调控作用。本研究克隆苜蓿夜蛾Heliothis viriplaca 促前胸腺激素基因，并分析其序列特征，为进一步研究其机理提供有益参考。【方法】以苜蓿夜蛾5龄幼虫虫体为材料提取总RNA，运用RT-PCR和RACE技术，扩增得到苜蓿夜蛾促前胸腺激素基因的cDNA序列，把该序列与大肠杆菌pET21b载体重组后进行原核表达。经Ni-NTA亲和层析得到纯化的蛋白。【结果】 序列分析结果显示，该序列含有823个碱基，包括一个681个碱基的开放阅读框，编码一个含226个氨基酸的蛋白，分子量约为26.3 ku，等电点为8.51。获得的基因已登录GenBank，登录号为JF731347。同源序列比对发现，苜蓿夜蛾PTTH氨基酸序列与其他昆虫高度同源。推导得到的苜蓿夜蛾促前胸腺激素氨基酸序列含有一个N-位糖基化位点和一个O-位糖基化位点。对苜蓿夜蛾促前胸腺激素cDNA序列的开放读码框（ORF）、保守区域和跨膜区等进行分析，发现其具有7个保守的半胱氨酸以及2个水解酶切位点。
【结论】本研究在苜蓿夜蛾体内获得了一个新的促前胸腺激素基因，构建了原核表达载体pET21b-PTTH，在大肠杆菌（BL21）中成功表达并获得了纯化的目的蛋白。为进一步利用该基因从分子水平防治苜蓿夜蛾奠定基础。
关键词:　苜蓿夜蛾， 促前胸腺激素， 基因序列克隆， 原核表达
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非模式昆虫小菜蛾基因组的组装与优化
唐唯其1,2 何玮毅1,2 王月1,2 彭露1,2 谢苗1,2 柯富士1,2 尤士骏1,2 杨广1,2 尤民生1,2((
1福建农林大学应用生态研究所，350002 福州；2农业部闽台作物有害生物综合治理重点实验室，350002 福州
小菜蛾为十字花科蔬菜上重要的世界性害虫，其个体与世代间存在丰富的遗传变异，是其具有广泛适应性的基础，因此基因组高度杂合。这同时也是非模式农业害虫的共性问题，给基因组的测序和组装带来了极大的挑战。我们此前通过建立小菜蛾近交系，以期获得杂合度降低、遗传组成较为纯合的小菜蛾个体开展基因组研究。然而，由于昆虫固有的自交衰退和近交后代复杂的遗传学效应，我们对近交10代的小菜蛾雄性单个个体进行测序，无法获得令人满意的基因组组装结果。于是，我们构建了包含1,000个小菜蛾雄性个体的fosmid文库，并开发具有针对性的软件去除冗余序列，组装了包含1,819条scaffold序列和18,071个基因共343 Mb的小菜蛾基因组参考序列，覆盖85%的小菜蛾转录组数据。在基因组的使用过程中，我们发现目前基因组版本中组装的准确性、基因覆盖率以及注释完整性还有继续优化的空间，其中还存在共生微生物的污染序列。因此，我们进一步利用小菜蛾雄性单个个体100X测序深度的数据，组装获得了N50长度为27.6 kb的contig，比原有版本contig的N50长度提高了9 kb。通过整合原有的测序数据，我们组装了4,103条scaffold序列，大小同样为343 Mb的小菜蛾基因组。初步分析结果表明，该基因的组装准确性为96%，覆盖91%的小菜蛾转录组数据，比原有版本的读段比对率提高了5-10%。经过优化的小菜蛾基因组新版本有助于深入开展小菜蛾基因组学及其相关的研究和应用。
关键词：小菜蛾，基因组，组装，优化
羧酸酯酶对小菜蛾抗药性的介导效应*
任娜娜1,2 谢苗1,2,3 尤燕春1,3 程学敏1,2 李建玉1,2 尤民生1,2((
1 福建农林大学应用生态研究所，福州 350002；2 农业部闽台作物有害生物综合治理重点实验室，福州 350002；3 福建农林大学生命科学学院 福州 350002
羧酸酯酶是昆虫重要的解毒代谢酶之一，可以介导对多种杀虫剂的代谢抗性。为探究羧酸酯酶（carboxylesterases，CarEs）在小菜蛾氟虫腈抗性中的解毒机制，通过羧酸酯酶抑制剂磷酸三苯酯（triphenyl phosphate，TPP）增效作用试验、羧酸酯酶活力测定、表达模式分析和RNAi技术，研究了羧酸酯酶生化水平和分子水平的作用机制。磷酸三苯酯对小菜蛾氟虫腈抗性具有明显的增效作用，增效倍数约为6倍；亚致死剂量LC30和LC50处理小菜蛾后，处理组羧酸酯酶活力明显高于对照，表明氟虫腈对小菜蛾羧酸酯酶具有诱导作用；Pxae22和Pxae31在小菜蛾不同组织、龄期和品系的表达模式分析发现，这两个基因主要在小菜蛾的中肠组织表达。抗性种群表达量显著高于敏感种群，且主要在幼虫期表达量较高；沉默Pxae22和Pxae31后的qRT-PCR结果表明，两个基因的表达量相较对照组均显著降低，进一步的氟虫腈毒力生物测定发现，沉默Pxae22和Pxae31后的试虫对氟虫腈的敏感性显著增加，增加倍数分别为1.63倍和1.73倍。本研究发现，羧酸酯酶在小菜蛾氟虫腈代谢抗性中具有重要作用，Pxae22和Pxae31是小菜蛾的两个抗性基因，其表达水平的变化直接影响小菜蛾对氟虫腈的敏感性。
关键词：羧酸酯酶，表达水平，RNAi，抗性机制
小菜蛾ABC转运蛋白基因家族的表达模式分析

戚伟平1,2
 马小丽1,2 陈伟1,2 董人富1,2 何玮毅1,2 尤民生1,2,

1 福建农林大学应用生态研究所，福州 350002; 2 农业部闽台作物有害生物综合治理重点实验室，福州 350002
ABC转运蛋白（ATP-binding cassette transporter）是一类重要的跨膜转运蛋白，具有一系列重要的生理功能。本研究基于我们已鉴定的世界性十字花科植物专食性害虫小菜蛾（Plutella xylostella）基因组中ABC转运蛋白基因家族，分析各个成员在不同发育阶段、组织器官和抗药性品系中的表达模式，探讨它们与小菜蛾抗药性之间的联系。通过分析敏感品系小菜蛾（Fuzhou-S）的组织器官特异性表达谱（RNA-seq）数据，我们发现ABCA-4、ABCC-2、ABCC-4、ABCD-4和ABCG-7在四龄幼虫的中肠偏好表达，且ABCA-4、ABCC-2和ABCC-4在马氏管中表达量也较高，它们可能与解毒寄主植物的化学防御物质有关。通过qRT-PCR分析不同发育阶段小菜蛾中ABC转运蛋白基因家族的表达，我们发现了分别在卵、幼虫、蛹及成虫阶段偏好表达的成员。其中，只有少数的成员（ABCD-2、ABCG-4和ABCF-3）在卵期偏好表达，而ABCB、ABCC和ABCG这3个亚家族中的一些成员则在雌、雄虫交配前后均发生极显著差异表达。此外我们还发现，在小菜蛾毒死蜱和氟虫腈抗性品系中，ABCC、ABCG和ABCH这3个亚家族中一些成员的表达量在各个发育阶段均显著高于敏感品系，它们可能与解毒化学农药有关。本研究建立了较为完善的小菜蛾ABC转运蛋白基因家族基因的表达模式，将为进一步深入研究ABC转运蛋白与昆虫抗药性的关系，以及农业害虫的有效防治和持续控制提供理论依据。
关键词: 小菜蛾，ABC，基因家族，抗药性，基因表达 
蜱螨研究
朱砂叶螨γ-氨基丁酸和抑制性谷氨酸氯离子通道基因克隆及表达模式研究
徐志峰*，程功，石力，申光茂，何林**
西南大学植物保护学院，重庆，400716
γ-氨基丁酸氯离子通道（GABACls）和抑制性谷氨酸氯离子通道（IGluCls）是目前许多全球畅销的杀虫剂和驱虫药物的作用靶标，如环戊二烯、苯基吡唑及阿维菌素类药剂。其中阿维菌素有着良好的杀螨活性，近年来被广泛用于农业害螨的防治。
以朱砂叶螨转录组数据、二斑叶螨基因组数据为基础，我们共获得了三条GABA氯离子通道（TcRDL1-3）和六条谷氨酸氯离子通道（TcGlucl1-6）片段，并通过RACE及克隆技术获得三条GABA氯离子通道及五条谷氨酸氯离子通道基因全长。将获得的基因序列同二斑叶螨基因组数据进行比对，发现其同二斑叶螨基因均有着较高的相似度。而对获得的基因序列进行进化树分析，结果显示朱砂叶螨的三条GABA氯离子通道基因均为RDL同源基因，且这些基因均与二斑叶螨亲缘关系最近。
在目前研究中发现阿维菌素对朱砂叶螨成螨的杀螨活性最高，却无杀卵活性。我们使用定量PCR技术测定该九条氯离子通道基因在朱砂叶螨四个生理阶段（卵、幼螨、若螨、成螨）的mRNA表达量。结果显示，TcRDL1基因在后期的三个生理阶段的表达量均显著高于卵期；而TcRDL2和TcRDL3基因在幼螨和若螨期显著高于成螨和卵期。TcGlucl1和2与RLD2和3相似，为幼螨和若螨期显著高于成螨和卵期；而TcGlucl3、4和6为幼螨显著高于若螨、成螨和卵期；TcGlucl5在各个生理阶段差异最大，其表达量为成螨>若螨>幼螨>卵，其中在成螨期的表达量约为卵期的80倍。
在检测这九条基因在朱砂叶螨敏感品系与阿维菌素抗性品系（抗性倍数约为30倍）之间的mRNA表达量差异时，发现所有基因在成螨阶段的mRNA表达量在抗性、敏感品系之间均没有显著性差异，说明阿维菌素对朱砂叶螨潜在靶标基因的差异表达与其抗性的产生无关。
本研究克隆获得了3个朱砂叶螨GABA氯离子通道及5条谷氨酸氯离子通道基因全长及一条谷氨酸氯离子通道基因片段，同时也检测该9条基因在四个生理阶段的差异表达情况，并证明了潜在靶标基因的差异表达朱砂叶螨对阿维菌素的产生抗性无直接关系。
关键词：朱砂叶螨；阿维菌素；GABACls；GluCls；定量PCR

基因项目：国家自然科学基因（31272059, 31470115）
*作者简介：徐志峰，男，博士研究生，主要从事农药毒理学研究；Email: xuzhifeng923@126.com
**通讯作者：何林，男，博士，教授，主要从事农药毒理及应用技术研究；Email: helinok@vip.tom.com

朱砂叶螨取食适应棉花关键基因的筛选
宋长贵*  徐志峰 申光茂 何林**
西南大学植物保护学院  重庆400716

棉花是最重要的天然纤维作物，我国是世界上最大的原棉生产和消费国。棉花生产和纺织加工在我国的国民经济中占有举足轻重的地位。朱砂叶螨（Tetranychus cinabarinus）作为一种世界性的害螨，在我国分布广泛，主要危害棉花、蔬菜等多种经济作物。长期大量的使用化学农药使得朱砂叶螨产生了很强的抗药性。如何科学有效的对棉花上的朱砂叶螨进行防治，是我国棉花种植中急待解决的问题。

本研究将室内长期用豇豆苗饲养朱砂叶螨(V)转移到室内种植的棉苗上取食(4小时(G4)、8小时(G8)和50天(GL))，然后将V、G4、 G8和 GL四个样品的朱砂叶螨提取总RNA进行数字基因表达谱测序。测序结果显示相对于V，取食棉花不同时间段后的朱砂叶螨表现出了明显的基因表达差异。通过比较数字基因表达谱，发现相对于V而言，G4中有183个差异表达显著的基因，其中上调132个，下调51个；G8中有174个差异表达显著的基因，其中上调97个，下调77个；GL中有433个差异表达显著的基因，其中上调383个，下调50个（|log2Ratio|≥1 , FDR<0.01）。在G4、G8和GL中共同上调的基因有81个，共同下调的基因有25个。运用qPCR对朱砂叶螨转移至棉苗不同时间点后差异表达的基因进行了表达趋势验证，结果发现qPCR的结果与表达谱的结果一致，一致率高达95.83%。将获得的差异表达基因同二斑叶螨基因组、Nr、GO、KEGG等数据库进行比对、注释，发现与解毒相关的酶11条，其中P450基因6条，羧酸酯酶（CCE）5条；与消化相关的丝氨酸蛋白酶7条，豆荚蛋白4条，组织蛋白酶4条；除了与消化和解毒相关基因以外还发现了分泌蛋白21条，载脂蛋白12条以及蚕丝蛋白10条等差异表达的基因。最终根据基因的功能、表达差异倍数、表达量等参数指标筛选出了4条关键基因（2条细胞色素P450、1条羧酸酯酶和1条丝氨酸蛋白酶基因）。这4条基因主要与朱砂叶螨对有毒物质的代谢解毒和对食物消化相关，表达量在朱砂叶螨体内较高且稳定，更重要的是这些基因相对V，表达都显著上调。本研究初步筛选出了朱砂叶螨适应取食棉花的4条基因，为后续开展转基因抗螨棉的培育创制研究奠定了基础。

关键词  朱砂叶螨，棉花，表达谱 
资助项目：中央高校基本科研业务费专项资金项目 （XDJK2013A007）

*作者简介：宋长贵，男，硕士研究生，研究方向为农药毒理及科学运用；E-mail：songcg1205@163.com
**通讯作者：何林，教授，博士生导师;E-mail：helinok@vip.tom.com
朱砂叶螨对丁氟螨酯抗药性筛选及抗性机制研究
王英* 赵舒 石力 徐志峰 申光茂 何林**
西南大学植物保护学院，重庆 400716

朱砂叶螨(Tetranychus cinnabarinus)是一种重要的世界性害螨，能够危害多种作物。由于杀螨（虫）剂大量、持续、不科学地使用以及该螨繁殖力强、世代周期短、近亲交配率高、活动范围小、受药机会多的生物学特性，使得其抗性问题尤为突出。丁氟螨酯(Cyflumetofen) 是一种苯酰乙腈类新型杀螨剂，具有杀螨活性高、持效性好、对非靶标生物安全等优点，但目前对丁氟螨酯的抗性生化机制及靶标作用机制还缺乏相关的研究。
本研究筛选出了对丁氟螨酯的敏感品系(CyS)，LC50值为0.79 mg/L；以及朱砂叶螨对丁氟螨酯抗性品系(CyR)，筛选至43代时，LC50值为16.85mg/L，抗性倍数（Rf）达到21.33倍。增效剂实验表明DEM具有显著增效作用，暗示谷胱甘肽S-转移酶(GSTs)介导朱砂叶螨对丁氟螨酯抗药性。采用酶标仪分别对CyR 筛选至12代（Rf=5.48）、28代（Rf=8.34）、43代（Rf=21.33）时的CyS的谷胱甘肽S-转移酶(GSTs)、多功能氧化酶(MFO)和羧酸酯酶(CarE)活性进行测定，结果发现：随着丁氟螨酯抗性倍数的升高，三种解毒酶活性也逐渐升高，在8.34倍的抗性水平下，CyR的GSTs和 MFO的比活力分别是CyS比活力的2.61和1.70倍；抗性水平达到21.33倍时，CyR的GSTs、 MFO、CarE的比活力分别是CyS比活力的7.20、1.85和1.95倍。这说明朱砂叶螨对丁氟螨酯抗性的产生与解毒酶活性升高有关，其中GSTs活性升高最为显著，说明其可能是朱砂叶螨对丁氟螨酯代谢抗性中最关键的解毒酶。靶标研究方面，通过检测CyR_49（Rf=31.19）、CyR_54（Rf=43.38）和CyR_64（Rf=54.42）的SQR活性发现：且随着抗性倍数升高，CyR较CyS 的SQR活性逐渐降低。基于二斑叶螨基因组数据库，利用PCR技术，克隆获得5条朱砂叶螨线粒体复合物Ⅱ基因，分别为对应四个亚基的SDHA，SDHB，SDHC，SDHD基因及负责黄素蛋白上FAD辅因子连接的SDH5基因。同时检测5条基因在CyR品系49代、54代和64代的3日龄雌成螨中的表达发现，5条基因在CyR中的表达量均低于CyS，这一结果可能是导致CyR品系SQR活性降低的原因，也暗示了SQR活性降低和基因表达量降低与朱砂叶螨对丁氟螨酯抗药性有一定关系。以上结果将对丁氟螨酯在实践生产中的合理使用提供科学依据，也可为更深入的开展丁氟螨酯抗性分子机制研究奠定基础。
关键词  朱砂叶螨，丁氟螨酯，抗药性，解毒酶，线粒体复合物Ⅱ
基因项目：本研究受国家自然科学基因（31272059, 31470115）资助
*作者简介：王英，女，在读硕士研究生，研究方向：农药毒理及科学应用，E-mail:wangying19901114@sina.cn

**通讯作者：何林，男，博士，教授，主要从事农药毒理及使用技术研究，E-mail:helinok@vip.tom.com

朱砂叶螨GST基因鉴定及其表达特性研究
申光茂*  何林**

西南大学植物保护学院，重庆 400716

朱砂叶螨（Tetranychus cinnabarinus）是我国农作物上最重要的害螨之一，可危害蔬菜、棉花、烟草等多种具有经济价值的作物。由于该螨具有繁殖力强，世代周期短等特点，易对常用杀螨剂产生抗药性，目前，朱砂叶螨的田间种群已对甲氰菊酯、炔螨特等产生了抗性。谷胱甘肽硫转移酶（GST）是螨体内主要的解毒代谢酶，此前的实验表明，抑制朱砂叶螨GST活性后可导致其对甲氰菊酯的抗性倍数降低，在此基础上，本研究通过克隆朱砂叶螨delta和mu两个家族的GST基因，对其分子生物学信息进行注释，并进一步利用qPCR分析这类基因在不同螨态、不同品系以及药剂诱导下的表达特性，以期明确GST介导的抗性机制。基于朱砂叶螨转录组数据以及参考二斑叶螨基因组数据库，本研究通过PCR克隆获得了13条GST基因的全长序列，经序列分析发现，这13个基因的长度为648-699 bp，可编码216-233个氨基酸。系统进化分析表明，其中的5个基因属于delta家族，氨基酸序列相似度为43.83%-85.65%；另外8个基因属于mu家族，氨基酸序列相似度为37.5%-73.57%。这些GST基因在朱砂叶螨的不同螨态中均有特异性表达，delta家族的5个基因在幼螨的表达量最高，在卵中最低；mu家族的GSTM1在卵、幼螨、若螨和成螨均有较高表达，其余mu家族基因则集中在幼螨和若螨表达，而GSTM3和GSTM6在成螨的表达量也较高，说明GST可能参与了朱砂叶螨生长发育过程中激素的代谢。而检测它们在对甲氰菊酯敏感、抗性品系间的表达发现，这13个基因除GSTD1在抗性品系中有显著提高外，其余基因的表达均没有显著差异，进一步检测它们对亚致死剂量甲氰菊酯处理的应激表达发现，GSTM2、GSTM3和GSTM8的表达量在抗性品系中出现了显著上调，而在敏感品系中没有明显变化，表明这三个基因可能与朱砂叶螨对甲氰菊酯的抗性相关。
本研究对朱砂叶螨13个GST基因的生物学信息进行了解析，并明确了它们在不同螨态的表达模式，其表达量的差异表明GST可能参与了生长发育过程中的激素代谢。在抗性机制方面的研究表明，GST在对甲氰菊酯的敏感、抗性品系间不存在显著的过表达现象，但是3个mu家族的基因对甲氰菊酯的刺激表现出了明显的可诱导性。
关键词  朱砂叶螨，阿维菌素，P-糖蛋白，抗药性
基因项目：中国博士后特别资助（2014M552306）；国家自然科学基因（31401748）
* 作者简介：申光茂，男，博士，研究方向为农药毒理学；E-mail：blackaet@163.com
** 通讯作者：何林，男，博士，教授，主要从事农药毒理及使用技术研究； helinok@vip.tom.com

朱砂叶螨P-糖蛋白与阿维菌素抗性关系研究
彭健芳，何林*

西南大学植物保护学院，重庆，400716
朱砂叶螨（Tetranychus cinnabarinus）是一种世界性害螨，因其世代周期短、繁殖能力强、受药机会多、近亲交配率高等特点而极易产生抗药性。阿维菌素是一类具有杀虫、杀螨和杀线虫活性的大环内酯化合物，随着使用频率的不断增加，已有不少害虫对其产生了抗药性。P-糖蛋白（P-glycoprotein，Pgp）是ABC（ATP-binding cassette）转运蛋白超家族成员之一，主要功能是利用其与ATP的结合和水解供能进行底物的跨膜转运，保护组织免受内源性代谢物和外源性有毒物质的伤害。近年来已有研究表明许多寄生虫和昆虫对阿维菌素产生抗药性与Pgp有关。Pgp引起的抗性也称MDR（multidrug resistance）。本研究通过抗性筛选获得了朱砂叶螨对阿维菌素抗性品系（AbR，抗性倍数超过20倍），经Pgp特异性抑制剂维拉帕米前处理12小时后，阿维菌素对朱砂叶螨敏感品系（SS）和AbR的毒力分别增加了19.91%和74.51%，这初步说明P-gp在阿维菌素抗性品系中作用更明显，与阿维菌素抗性形成有关。基于二斑叶螨两条MDR基因克隆得到两条朱砂叶螨MDR基因，分别命名为TcPgp1和TcPgp2。TcPgp1 cDNA序列全长3885bp，编码1295个氨基酸；TcPgp2 cDNA序列全长3879bp，编码1293个氨基酸。两条基因皆具有Walker-A、C-motif、Walker-B、D-loop和H-loop等特征序列。通过对朱砂叶螨SS和AbR中的TcPgp1和TcPgp2进行氨基酸序列比对，结果发现两条基因皆不存在氨基酸水平的差异。经RT-qPCR对TcPgp1和TcPgp2在朱砂叶螨SS及AbR品系雌成螨中的表达量进行分析，结果发现TcPgp1和TcPgp2的表达量在两者之间均没有显著性差异。使用LC30阿维菌素分别对朱砂叶螨SS及AbR品系的雌成螨进行诱导后，利用RT-qPCR分析基因表达量，结果发现朱砂叶螨SS中TcPgp1和TcPgp2的表达量均没有显著性差异，而AbR中TcPgp1和TcPgp2的表达量在诱导后均显著升高，由此从分子水平可看出朱砂叶螨Pgp跟阿维菌素抗性形成有关。
综上所述，在亚致死剂量的阿维菌素胁迫下，抗性品系朱砂叶螨Pgp在分子水平具有可诱导性，表明该类蛋白可能跟阿维菌素抗性形成有一定关系。
关键词：阿维菌素；朱砂叶螨；P-糖蛋白；抗药性
基因项目：国家自然科学基因（31272059, 31470115）
* 作者简介：彭健芳，女，在读硕士研究生，研究方向为农药毒理学；E-mail：jianfangpeng@sina.com
** 通讯作者：何林，男，博士，教授，主要从事农药毒理及使用技术研究；E-mail：helinok@vip.tom.com
朱砂叶螨与阿维菌素：成也GABA，败也GABA

徐志峰*，刘炎超，魏朋，王英，朱新军，卢文才，何林* *
西南大学植物保护学院，重庆，400716

γ-氨基丁酸（GABA）是一种抑制性神经递质，广泛存在于哺乳动物、植物和节肢动物中。生物体内的GABA含量是由谷氨酸脱羧酶（GAD，合成GABA）和γ-氨基丁酸转氨酶（GABA-T，分解GABA）精确控制的。我们之前的研究发现阿维菌素抗性朱砂叶螨（AbR）体内的GABA含量显著高于敏感品系（SS）。

检测朱砂叶螨AbR及SS品系GAD和GABA-T酶活性发现，GAD活性在两个品系之间无明显差异，但AbR品系的GABA-T活性显著低于SS品系。分子水平的qPCR检测结果与酶活性测定结果一致，即 GAD基因的mRNA表达量在两品系间没有显著差异，而AbR品系中GABA-T的mRNA表达量显著低于SS品系。生理生化及分子生物学实验结果表明朱砂叶螨AbR品系中GABA水平较高是因为GABA-T基因表达下调，导致该酶活性降低，从而影响了对GABA的分解。分别采用直接喷洒GABA溶液及抑制GABA-T活性的方法增加朱砂叶螨体内GABA含量，研究GABA水平升高后朱砂叶螨对阿维菌素（AVM）的忍耐力。结果表明，朱砂叶螨体内GABA含量升高，增加了其对AVM的抵抗力，如用氨己烯酸（GABA-T特异性抑制剂）预先处理朱砂叶螨敏感个体，24小时后对AVM的耐药性与对照相比提高了4倍。与过量GABA具有神经抑制效应相吻合，行为学研究发现无论是AbR个体还是GABA含量增加后的SS个体，爬行速度都显著慢于正常SS个体。猎物选择及捕食者-猎物功能反应实验结果表明：捕食螨对正常SS个体、GABA含量升高的SS个体和AbR个体的选择没有明显偏好，但对上述处理的瞬时攻击率则分别为0.42、0.78和0.84，即捕食螨对行动缓慢的朱砂叶螨攻击能力更强。

综上所述，一方面，GABA-T活性降低导致了朱砂叶螨体内GABA水平较高，从而可介导朱砂叶螨对AVM产生抗性；另一方面，对AVM产生抗性的朱砂叶螨要付出行动变缓，更易被天敌所捕获的适合度代价。这或许可以解释为什么AVM作为杀螨剂使用已有近30年历史，但却鲜有野外叶螨种群对其产生了高抗性的报道。

关键词：阿维菌素；朱砂叶螨；GABA；抗药性；捕食螨
基因项目：国家自然科学基因（31272059, 31470115）
*作者简介：徐志峰，男，博士研究生，主要从事农药毒理学研究；Email: xuzhifeng923@126.com
**通讯作者：何林，男，博士，教授，主要从事农药毒理及应用技术研究；Email: helinok@vip.tom.com  

柑橘全爪螨PcSOD基因的克隆与表达研究(
冯英财((  夏文凯  廖重宇  沈晓敏  王进军***
西南大学植物保护学院，昆虫学及害虫控制工程重点实验室，重庆 400716

柑橘全爪螨Panonychus citri（McGregor），又名柑橘红蜘蛛，是一种世界性的多食性害螨。柑橘全爪螨通过取食嫩梢、叶片、果实来降低柑橘品质，造成严重的经济损失，在我国各柑橘产区发生为害较为严重。目前，对于柑橘全爪螨的防治，主要以化学防治为主。由于化学农药的大量及不科学使用，导致该害螨对多种农药均产生了不同程度的抗药性。生物体呼吸作用会产生活性氧和自由基，超氧化物歧化酶（SOD）能够有效防止活性氧和自由基对细胞产生的氧化损伤，且SOD还可以减少生物体受到来自环境中的氧化损伤。因此，研究柑橘全爪螨在不同逆境环境中的抗氧化能力，为寻找防治柑橘全爪螨的新方法提供科学依据，具有重要理论和实践意义。本研究基于转录组数据，结合RT-PCR和RACE技术，克隆获得了4条柑橘全爪螨超氧化物歧化酶基因cDNA全长序列。其中，PcSOD1开放阅读框为645 bp，编码214个氨基酸；PcSOD2开放阅读框为462 bp，编码153个氨基酸；PcSOD3开放阅读框为678 bp，编码225个氨基酸；PcSOD4开放阅读框为720 bp，编码239个氨基酸。环境胁迫包括温度、紫外线、重金属、农药4个方面，结合RT-qPCR分析不同逆境处理下，4条PcSOD基因的表达情况，进一步在分子水平上阐明柑橘全爪螨超氧化物歧化酶基因对抗氧化胁迫的功能，从而为柑橘全爪螨综合防治提供理论依据。
关键词  柑橘全爪螨，SOD，cDNA克隆，环境胁迫

  森林革蜱防御素基因的筛选鉴定与功能分析

杨小龙 李凤佼 高志华 李伟丽 万海龙 刘敬泽*
河北师范大学生命科学学院，河北省动物生理生化与分子生物学重点实验室，河北石家庄  050024
森林革蜱（Dermacentor silvarum）广泛分布于中国北方，如河北、山西、内蒙古和新疆等地，主要栖息于森林及草原地区，传播多种病原体引起疾病，危害人类健康并阻碍畜牧业发展。防御素作为蜱先天免疫系统的主要效应分子，在机体抵御病原体入侵中发挥重要作用。蜱类防御素的发现使人们对蜱先天免疫机制有了新的认识，成为蜱类生理学研究的热点领域。该领域的研究可以更深入的探索蜱与病原体相互作用的机制，将为蜱媒疾病防治提供新的思路。
本研究通过构建森林革蜱成蜱cDNA文库进行特异性筛选并经NCBI比对后确定获得四条符合防御素特征的基因序列，分别命名为Ds-defensin-1、Ds-defensin-2、Ds-defensin-3和Ds-defensin-4。对这四条基因序列均进行了开放阅读框、等电点、信号肽、成熟肽以及三维结构等方面的预测。进一步通过人工多肽合成的方法，合成了根据Ds-defensin-1序列推导出的防御素多肽，进行抗菌谱、抗菌活力、抗氧化活性和溶血活性等多种生物学功能及指标的检测。结果显示Ds-defensin-1对革兰氏阳性菌具有较强的抗菌活性，对革兰氏阴性菌也表现出了部分抗菌活性（对粪嗜冷杆菌在大于25μg/mL的浓度下有抗菌活性）；经扫描电镜观察，Ds-defensin-1作用于菌体30min后细胞膜表面发生改变，出现颗粒，并伴随内容物外溢，菌体形态出现逐渐卷缩和弯曲，最终导致细胞的破裂和溶解。Ds-defensin-1还表现出了较强的抗氧化活性，当浓度为200μM时对DPPH的清除率为43.40% ；当反应进行30min，浓度为200μM时，对ABTS自由基的清除率为53.45%。经检测Ds-defensin-1对人类红细胞未表现出溶血作用。上述研究为开发新型抗菌制剂和筛选蜱类免疫候选分子提供了基础数据。

关键词：森林革蜱，防御素，分子克隆，功能 


基金项目：国家自然科学基金 (31071979)、教育部高校博士点新教师基金（20101303120001）、河北省自然科学科学基金项目（C2014205021）

* 通讯作者，E-mail: liujingze@mail.hebtu.edu.cn

森林革蜱卵蜡层抑菌活性研究
于志军，陈洁，孙文英，杨小龙，刘敬泽*
河北师范大学生命科学学院，河北石家庄 050024

蜱类为专性吸血的体外寄生虫，其宿主范围广泛，传播细菌、病毒、立克次体和原虫等多种病原体，给人类健康和畜牧业生产带来极大危害。森林革蜱广泛分布于我国的东北、内蒙古、河北、山西和内蒙等地的森林和草原地带，传播森林脑炎病毒、西伯利亚立克次体及巴贝斯虫等病原体，严重影响畜牧业发展并危害人类健康。自然条件下，森林革蜱一年完成一个世代，以饥饿滞育成蜱越冬；在不利条件下，饱血成蜱具有产卵延迟现象，卵的孵化期在不同月份差别较大，最长可达60天；由于自然条件下森林革蜱常将卵产于草丛、落叶丛、土壤表面或者岩石缝隙，但研究发现其很少被细菌或霉菌污染而影响其孵化率。已有研究表明，蜱类卵产出后，会被由吉氏器分泌的蜡状物质覆盖，该卵蜡层不仅能够防止卵因失水死亡，还能抑制细菌的生长进而避免因感染死亡。因此本研究以河北省张家口小五台国家自然保护区森林革蜱卵为研究对象，对森林革蜱卵及卵蜡层的抑菌活性进行了系统分析，首先收集森林革蜱卵于EP管内，通过氯仿/甲醇和水抽提卵蜡层有机相和水相，并进行抑菌试验研究。结果表明：1）森林革蜱卵能够抑制大肠杆菌等革兰氏阴性菌的生长，不能够抑制金黄色葡萄球菌等革兰氏阳性菌的生长；2）森林革蜱的卵经氯仿/甲醇溶液抽提以后，脱去卵蜡层的卵对革兰氏阴性菌和革兰氏阳性菌都没有抑制作用；3）森林革蜱卵有机相提取物和水相提取物均对金黄色葡萄球菌等革兰氏阳性菌有抑制作用，对大肠杆菌等革兰氏阴性菌没有抑制作用；4）森林革蜱有机相提取物抑菌活性物质主要为脂肪酸，水相提取物抑菌活性物质主要小分子物质而非蛋白质。
关键词：森林革蜱，卵蜡层，抑菌活性，抑菌分子
资助项目：河北师范大学博士基金（L2011B13），河北师范大学重点基金（L2012Z05）及河北省教育厅自然科学基金（Q2012072）
*通讯作者，E-mail: liujingze@mail.hebtu.edu.cn

长角血蜱保护性抗原Pmy蛋白的基因克隆与原核表达
胡永红 崔雪娇 张甜甜 曹园园 刘敬泽*

河北师范大学生命科学学院 河北省动物生理生化与分子生物学重点实验室，石家庄 050024
蜱类是专性吸血的外寄生动物，传播多种疾病，如森林脑炎、出血热、蜱媒斑疹热、莱姆病等，给人类健康、畜牧业和野生动物带来极大危害。目前控制蜱类的主要措施是使用化学杀虫剂，不仅经济上带来巨大负担，而且长期使用引起蜱对化学杀虫剂抗性的增加，同时还造成环境污染。近些年，免疫接种疫苗已经成为最有效的蜱类防治的新策略。其中关键一步是筛选出一种能有效刺激宿主产生抗蜱能力的抗原，即保护性抗原。到目前为止，保护性抗原作为候选疫苗已经被广泛的研究，比如Bm86、P27/30、HI05、serpin-2和4D8等，而将蜱类疫苗成功应用于生产实践并获得商业注册的仅有微小牛蜱中肠抗原Bm86，在其它物种中尚未见报道。
长角血蜱Haemaphysalis longicornis在我国分布广泛，种群数量大且传播瑟氏泰勒虫Theileria sergenti等病原体而导致疾病。本文以长角血蜱为研究对象，通过3次免疫家兔的方法成功获得长角血蜱中肠多克隆抗体，Western blot分析结果首次表明92kDa蛋白有免疫原性，可有效引起宿主的免疫应答。LC-MS/ MS技术分析结果显示，92kDa蛋白为副肌球蛋白Pmy。经NCBI数据库比对找出该蛋白序列的保守区域，并设计兼并引物，最后运用RACE法克隆其基因，全长2783bp，其中开放阅读框2622bp。经Clustal X比对蜱类Pmy氨基酸序列，结果显示Pmy具有高度保守性，物种间相似性大于97%。与其它无脊椎动物Pmy抗原决定簇氨基酸序列比对，推测长角血蜱Pmy抗原决定簇为“LEEAEGSSETVVEMNKKRDTE”。 将目的基因连入克隆载体pMD19-T，测序正确后，经双酶切，连入表达载体PET-32a，转化大肠杆菌BL21，得到重组蛋白命名为rHlpmy，其分子量约为120kDa，与预测大小相同。运用Ni2+亲和层析法纯化重组蛋白，为进一步分析Pmy功能奠定基础。

关键词 长角血蜱，保护性抗原，Pmy 

基金项目：教育部高校博士点新教师基金（20131303120008）、中国博士后科学基金第55批面上项目（2014M551042）、河北省教育厅基金（2011160）、河北师范大学重点基金（L2012Z06）
* 通讯作者，E-mail: liujingze@mail.hebtu.edu.cn

氨基酸对腐食酪螨种群增长及对巴氏新小绥螨捕食功能的影响(
夏晓飞 程成 江俊起** 李桂亭**
安徽农业大学植物保护学院，安徽合肥230036
本文探讨了饲料中添加氨基酸对腐食酪螨的种群生长和巴氏新小绥螨捕食功能的影响。研究结果表明：9种氨基酸以1%的含量分别添加到麦麸饲料中，在室内饲养条件下（28℃、RH 80%、L:D＝16:8h），各个处理中腐食酪螨种群增长高峰出现在第3、4W。缬氨酸、亮氨酸、甲硫氨酸、苏氨酸的营养添加均能提高腐食酪螨的繁殖能力，增加其种群数量，其中缬氨酸作用最为显著，种群最大数量可达15072.33±710.75头，最大增殖倍数相比对照组为6.5倍，亮氨酸次之，其添加饲养的腐食酪螨种群最大增长数量可达到8213.22±260.57头/W。组氨酸、丝氨酸、精氨酸、异亮氨酸、苯丙氨酸等氨基酸的添加对腐食酪螨的种群增长无明显促进作用。在一定猎物密度范围内，氨基酸营养添加饲养巴氏新小绥螨后，其捕食能力和最大日捕食量都有一定的变化，组氨酸、亮氨酸、甲硫氨酸营养添加饲养后的巴氏新小绥螨的捕食能力均有所提高，表明组氨酸、亮氨酸和甲硫氨酸营养添加饲养对巴氏新小绥螨捕食腐食酪螨均具促进作用，组氨酸效果最为明显，相比于未经氨基酸营养添加饲养的巴氏新小绥螨，捕食能力提高了76.96%，表明在基础饲料中添加1%组氨酸可以增强巴氏新小绥螨的捕食能力。分析不同氨基酸添加饲养后，巴氏新小绥螨对腐食酪螨的捕食功能反应方程，均为Holling Ⅱ型。

关键词：氨基酸, 巴氏新小绥螨, 腐食酪螨, 种群数量, 捕食功能

二斑叶螨和朱砂叶螨两个近似种的形态与分子鉴定

王泽华 宫亚军 陈守旗 魏书军**
北京市农林科学院植物保护环境保护研究所北京  100097
明确二斑叶螨和朱砂叶螨两个近似种间形态和分子生物学方面的区别。从体色、体型大小、电镜扫描背部肤纹突、杂交方法以及线粒体基因分析研究了二斑叶螨和朱砂叶螨间的区别。朱砂叶螨雌成虫（非越冬型）体色为红褐或锈红色，二斑叶螨雌成虫体色为黄绿色。朱砂叶螨的足I胫节刚毛数有变异，分别为10、12或13根，变异概率分别为95.2%、2.4%和2.4%，二斑叶螨的足I胫节刚毛数均为10根，无变异。朱砂叶螨体宽平均为336.92um，二斑叶螨色体宽平均为323.11um，两者差异显著。电镜扫描两者雌成螨第3-4对背中毛之间的肤纹突起形状，朱砂叶螨背部纹突尖锐呈三角形，二斑叶螨背部纹突平缓呈半圆形。杂交反应结果显示朱砂叶螨和二斑叶螨F0代间交配能够产生雌性和雄性后代，但F1代雌雄交配后不能产卵或卵全部不能孵化，说明两者间存在生殖隔离。经线粒体基因COI鉴定两者存在明显差异。朱砂叶螨和二斑叶螨存在形态和线粒体基因差异，存在生殖隔离。

关键词: 朱砂叶螨，二斑叶螨，形态，线粒体基因，杂交

北京地区二斑叶螨的药剂敏感性研究

宫亚军1 王泽华1 石宝才1 金桂华1 孙艳艳2 魏书军1

1. 北京市农林科学院植物保护环境保护研究所，北京 100097；2. 北京市通州区植物保护站，北京 101101

近些年来北京地区二斑叶螨发生危害严重，对草莓和茄果类蔬菜的生产造成影响。生产上使用常见药剂防进行防控的控效果较差。我们采用改进的玻片浸渍法（Slide-dip method）检测了北京房山、怀柔、昌平、延庆和平谷5个地区二斑叶螨田间种群对联苯肼酯、阿维菌素、螺螨酯和哒螨灵4种杀螨剂的敏感性；采用PCR技术对单头叶螨的CYTB基因进行扩增和测序，检测二斑叶螨对联苯肼酯的抗性突变位点。5个田间种群对联苯肼酯最敏感，其LC50分别为2.4880、6.4693、6.2398、0.7882和14.7783 mg·L-1。对阿维菌素的敏感性次之，其LC50分别为22.4712、35.4431、14.5260、15.4904和14.0023 mg·L-1。对螺螨酯和哒螨灵的敏感性非常低，螺螨酯的LC50分别为49.6833、81.8826、72.9609、204.4609和1433.5137 mg·L-1，哒螨灵的LC50分别为202.6902、806.8324、375.3518 mg·L-1、188.3234和2310.9040 mg·L-1。用PCR技术对5个地区的288个二斑叶螨个体进行CYTB基因检测后，仅发现怀柔地区的一个个体CYTB基因的126位氨基酸第一位密码子由G突变为A，导致氨基酸由G突变为S，其余地区均无突变，这与生物测定方法中各地区对联苯肼酯较敏感的结果基本一致。

关键词：二斑叶螨，生物测定，酶活力，联苯肼酯
15℃条件下乱跗线螨试验种群生命表的研究
李立涛 于丽辰( 郝宝峰 焦蕊 许长新 贺丽敏
河北省农林科学院昌黎果树研究所，河北 昌黎，066600
乱跗线螨是一种能够引发苹果黑点病的微小螨类，本研究在温度15℃，湿度70%，黑暗条件下，用长有白色菌丝的PDA培养基饲养乱跗线螨，对其试验种群生命表进行了研究。结果显示，在15℃低温条件下，乱跗线螨能够正常的生长发育和繁殖，但较为缓慢，各发育阶段的历期较长，卵，幼螨和静止期的发育历期分别为（7.82±0.16）d，（3.43±0.12）d和（4.30±0.06）；雌成螨的寿命和产卵期较长，分别为（38.54±2.37）d和（33.24±2.42）d，产卵前期（3.71±0.16）d，产卵量为29.76±2.15）粒，子代雌螨比例为71.6%；雌成螨日产卵量以1-2粒较多，且常间断不连续，日平均产卵量不足1粒；前期产下的卵多发育为雌螨，后期则雄螨相对越来越多；在此条件下，乱跗线螨种群的内禀增长率（0.0765）＞0，说明种群数量在不断上升，净增殖率为17.92；平均世代周期为37.72d；周限增长率为1.0795；种群加倍时间为9.06d。
关键词：乱跗线螨，生命表，发育历期，温度
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