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　　摘要：克隆我国桃蚜乙酰胆碱酯酶基因（ａｃｅ１、ａｃｅ２）ｃＤＮＡ。我国桃蚜ａｃｅ１经与ＮＣＢＩ（ＧｅｎＢａｎｋ：ＡＦ２８７２９１．１）比对
未发现氨基酸替换，ａｃｅ２基因经 ｃＤＮＡ末端快速克隆技术得到全长（ＮＣＢＩ已注册的 ａｃｅ２ＧｅｎＢａｎｋ：ＡＹ１４７７９７．１缺失
３′端１８２ｂｐ），ａｃｅ２全长为２０２２ｂｐ，编码６７４个氨基酸，序列已提交ＮＣＢＩ（ＧｅｎｅＢａｎｋ：ＫＪ５６１３５３）。与ＮＣＢＩ（ＧｅｎＢａｎｋ：
ＡＹ１４７７９７．１）比对发现，我国桃蚜ａｃｅ２除已报道的与桃蚜抗药性有关的Ｓ４３１Ｆ突变（氨基酸序列４３１位丝氨酸变为苯
丙氨酸）外，在氨基酸序列５５位处发现亮氨酸突变为丝氨酸（Ｌ５５Ｓ）。利用突变检测技术，对２０１５、２０１６年采自我国河
北、辽宁、江苏、青海等多个地区的桃蚜种群单头乙酰胆碱酯酶基因突变（Ｓ４３１Ｆ）频率进行检测。结果表明，２０１５、
２０１６年各种群桃蚜单头乙酰胆碱酯酶基因突变（Ｓ４３１Ｆ）频率均大于８５％，均已处于高水平突变，突变频率与生物测
定抗性水平趋势一致。
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　　乙酰胆碱酯酶是有机磷和氨基甲酸酯类杀虫剂的作用靶
标，变构乙酰胆碱酯酶是昆虫对有机磷和氨基甲酸酯类杀虫剂产

生抗性的重要原因［１－８］。最早于希腊发现桃蚜的乙酰胆碱酯酶

变构，随后在日本、美洲及欧洲部分地区也有类似报道［９－１３］。

监测桃蚜抗药性主要从室内毒力测定、生物化学测定及

分子水平检测等３个方面进行，分子水平检测是了解桃蚜田
间种群抗药性的重要手段［１４－１５］。昆虫抗药性的形成是药剂

长期对昆虫基因选择的过程，昆虫抗性基因的研究也是研究

昆虫抗药性的重要部分［１６－１５］。大量使用有机磷和氨基甲酸

酯类杀虫剂导致各地桃蚜对这２种药剂分别产生了不同程度
的抗药性［１８－２１］，１９９４年 Ｍｏｏｒｅｓ等克隆了野生型桃蚜乙酰胆
碱酯酶基因，公布了敏感型乙酰胆碱酯酶基因［９－１０］，比较敏

感与抗性桃蚜种群ａｃｅ１和ａｃｅ２的ｃＤＮＡ编码区发现，二者乙
酰胆碱酯酶基因在活性中心存在氨基酸变异（Ｓ４３１Ｆ），并推
测该突变与桃蚜对抗蚜威抗性相关［２２］。本研究克隆与桃蚜

抗药性有关的乙酰胆碱酯酶基因ａｃｅ２全长并进行注册，丰富
了基因ＧｅｎＢａｎｋ。对２０１５、２０１６年采自我国多地区的桃蚜田
间种群进行乙酰胆碱酯酶基因的突变（Ｓ４３１Ｆ）检测及突变频
率的统计，为了解我国各地桃蚜乙酰胆碱酯酶基因变异及抗

药性情况提供依据。

１　试验材料

１．１　供试昆虫采集与饲养

于２０１４年在河北省定州市大岳镇的温室菜田采集用于
乙酰胆碱酯酶基因ｃＤＮＡ克隆的桃蚜敏感种群，在中国农业
大学昆虫生理毒理实验室针对抗蚜威反选育３０代以上，致死
中浓度（ｌｅｔｈａｌｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ５０，简称ＬＣ５０）为９８．１７ｍｇ／Ｌ。

乙酰胆碱酯酶基因突变频率检测供试桃蚜种群分别于

２０１５年和２０１６年的５—１１月采自我国河北、辽宁、江苏、青
海等多个地区的田间或温室，在中国农业大学昆虫生理毒理

实验室采用蛭石培育的萝卜苗饲养，温度为２３～２５℃，相对
湿度为６０％，光—暗周期为１６ｈ

!

８ｈ，均一化饲养１代以上
用于生物测定。

１．２　试验试剂
ＬａＴａｑ聚合酶、反转录试剂盒、ＤＮＡ回收试剂盒、ｄＮＴＰ

Ｍｉｘｔｕｒｅ、ｒＴａｑ聚合酶、ＤＮＡＭａｒｋｅｒＤＬ２０００、Ｘ－ｇａｌ（５－溴 －
４－氯－３－吲哚－β－Ｄ－半乳糖苷）、异丙基 －β－Ｄ－硫代
吡喃半乳糖苷（ｉｓｏｐｒｏｐｙｌβ－Ｄ－ｔｈｉｏｇａｌａｃｔｏｓｉｄｅ，简称 ＩＰＴＧ）、
载体ｐＧＥＭ－Ｔｅａｓｙ连接试剂盒等，购自日本 ＴａＫａＲａ公司、
美国Ｐｒｏｍｅｇａ公司；Ｔｒｉｚｏｌ试剂盒购自美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司；
ＤＮＡ快速回收试剂盒、ＤＨ５α感受态细胞均购自博迈德生物
技术公司。

１．３　主要试验仪器
５４１７Ｃ／Ｒ型台式高速冷冻离心机、ＰＣＲ仪均购自德国

Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司；ｍｉｎｉ－ｓｕｂｃｅｌｌＧＴ型电泳槽、ｐｏｗｅｒ／ＰＡＣ３０００
型电泳仪均购自美国 Ｂｉｏ－Ｒａｄ公司；紫外成像仪购自 Ｋｏｄａｒ
公司。

２　试验方法

２．１　乙酰胆碱酯酶基因（ａｃｅ１、ａｃｅ２）克隆
２．１．１　引物设计　根据桃蚜乙酰胆碱酯酶基因（ａｃｅ１）序列
（ＧｅｎＢａｎｋ：ＡＦ２８７２９１．１）、桃蚜乙酰胆碱酯酶基因（ａｃｅ２）不完
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全序列（ＧｅｎＢａｎｋ：ＡＹ１４７７９７．１缺失３′端１８２ｂｐ），Ｐｒｉｍｅｒ５软
件设计引物以扩增我国桃蚜ａｃｅ１全长和ａｃｅ２已知片段；采用
ｃＤＮＡ末端快速克隆技术（ｒａｐｉｄ－ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｃＤＮＡｅｎｄｓ，
简称ＲＡＣＥ）扩增得到ａｃｅ２基因３′端，经拼接得到 ａｃｅ２基因
全长序列，引物序列见表１，引物均由Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司合成。

表１　乙酰胆碱酯酶基因（ａｃｅ１、ａｃｅ２）ｃＤＮＡ编码区克隆引物

引物 序列（５′→３′）
ａｃｅ１Ｓｅｎｓｅｐｒｉｍｅｒ ＡＣＡＡＧＴＧＣＣＣＣＧＴＣＡＡＧＴＣＣ
ａｃｅ１Ａｎｔｉ－ｓｅｎｓｅｐｒｉｍｅｒ ＴＴＡＴＡＡＣＡＡＴＣＣＡＴＧＴＧＣＣＧ
３′ＲＡＣＥＵＰＭ（试剂盒自带） ＣＴＡＡＴＡＣＧＡＣＴＣＡＣＴＡＴＡＧＧＧＣ
３′ＲＡＣＥＡｎｔｉ－ｅｎｓｅｐｒｉｍｅｒ（ａｃｅ２）ＧＧＴＣＧＧＣＧＡＣＴＡＴＣＡＧＴＴＴＡＣＡＴＧＣ
３′ＲＡＣＥＮＵＰ（试剂盒自带） ＡＡＧＣＡＧＴＧＧＴＡＴＣＡＡＣＧＣＡＧＡＧＴ
３′ＲＡＣＥＮｅｓｔｅｄｐｒｉｍｅｒ（ａｃｅ２） ＡＡＴＧＧＡＣＡＧＧＧＧＴＧＡＴＧＣＡＣＧＧＴＧ
ａｃｅ２全长Ｓｅｎｓｅｐｒｉｍｅｒ ＣＣＡＣＴＧＡＴＴＴＧＴＡＧＴＴＴＧＡ
ａｃｅ２全长Ａｎｔｉ－ｓｅｎｓｅｐｒｉｍｅｒ ＧＣＴＴＡＡＧＡＣＧＡＡＴＴＡＡＡＡＣ

２．１．２　总ＲＮＡ的提取　总ＲＮＡ的提取按Ｔｒｉｚｏｌ提取试剂盒
说明书操作。取约０．３ｍＬ无翅成蚜，加入约１ｍＬＴｒｉｚｏｌ，充
分匀浆；加三氯甲烷振荡、静置后离心；上清液加异丙醇脱水

离心，总ＲＮＡ沉淀；ＲＮＡ沉淀以７５％乙醇清洗２次，干燥后
加２０μＬ无酶水，溶解；置于－８０℃条件下保存；用微量分光
光度计测定所提取总ＲＮＡ的浓度。
２．１．３　反转录　反转录采用 ＴａＫａＲａ生物公司反转录试剂
盒，操 作 步 骤 参 照 说 明 书。无 酶 ＰＣＲ管 加 总 ＲＮＡ
（＜１μｇ／μＬ）、Ｏｌｉｇｏ（ｄＴ）１２～１８、ＲＮａｓｅｆｒｅｅＨ２Ｏ，在７０℃条件
下保温 １０ｍｉｎ，迅速冰浴。加 ５×Ｍ－ＭＬＶｂｕｆｆｅｒ、ｄＮＴＰ
Ｍｉｘｔｕｒｅ、ＲＮａｓｅＩｎｈｉｂｉｔｏｒ、ＲＮａｓｅＭ－ＭＬＶ、ＲＮａｓｅｆｒｅｅＨ２Ｏ在
４２℃ 条件下保温 １ｈ，７０℃条件下终止反应，冰上冷却，
－２０℃条件下保存备用。用微量分光光度计测定ｃＤＮＡ浓度。
２．１．４　ＰＣＲ扩增　ＰＣＲ管加入 １０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ、ｄＮＴＰ
Ｍｉｘｔｕｒｅ、Ｓｅｎｓｅｐｒｉｍｅｒ、Ａｎｔｉ－ｓｅｎｓｅｐｒｉｍｅｒ、ｃＤＮＡ、ＬａＴａｑＤＮＡ
ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ、ｄｄＨ２Ｏ。反应条件：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性
３０ｓ，５１℃退火３０ｓ，７２℃延伸２ｍｉｎ，３５个循环；７２℃继续延伸
１０ｍｉｎ。１％的琼脂糖凝胶电泳紫外凝胶成像仪检测扩增产物。
２．１．４　ＤＮＡ回收、连接及转化　回收 ＤＮＡ条带，加入胶液
溶解；吸附柱回收。１％的琼脂糖凝胶电泳检测回收效率，回
收产物置于－２０℃条件下备用。ＰＣＲ纯化产物与 ＰＧＥＭ－Ｔ
ｅａｓｙ载体连接。转化ＤＨ５α感受态细胞。ＬＢ（ｌｙｓｏｇｅｎｙｂｒｏｔｈ；

含氨苄青霉素、４０μＬ的Ｘ－ｇａｌ和４μＬ的ＩＰＴＧ）培养基平皿
涂布菌液，倒置３７℃条件下培养；蓝白斑筛选，挑白斑单菌落
到液体ＬＢ培养基（含氨苄青霉素），振荡培养１８ｈ。ＰＣＲ检
测目的ｃＤＮＡ。
２．１．５　ａｃｅ２基因 ３′末端快速扩增　采用 Ｃｌｏｎｔｅｃｈ公司
ＲＡＣＥ反转录试剂盒，按说明书的步骤进行操作。

ＰＣＲ管 Ｉ中生成的反应体系：２μＬ５×Ｆｉｒｓｔ－Ｓｔａｎｄ
ｂｕｆｆｅｒ、１μＬＤＴＴ（Ｄｉｔｈｉｏｔｈｒｅｉｔｏｌ）、１μＬｄＮＴＰＭｉｘ、０．２５μＬ
ＲＮａｓｅ抑制剂、１μＬ反转录酶、共５．２５μＬ，备用。ＰＣＲ管Ⅱ
中生成如下反应体系：１μＬ总 ＲＮＡ模板、１μＬ３′－ＲＡＣＥ
ＣＤＳＰｒｉｍｅｒＡ、２．７５μＬＲＮａｓｅｆｒｅｅＨ２Ｏ、共 ４．７５μＬ，置于
７２℃，３ｍｉｎ；４２℃，２ｍｉｎ。将 ＰＣＲ管Ⅰ反应体系加入 ＰＣＲ
管Ⅱ中，总体系１０μＬ置于４２℃，９０ｍｉｎ；７０℃，１０ｍｉｎ。产物
为３′－ＲＡＣＥ－ＲｅａｄｙｃＤＮＡ。

Ｏｕｔｅｒ－ＰＣＲ扩增体系：２．５μＬ１０×Ａｄｖａｎｔａｇｅ２ＰＣＲ
ｂｕｆｆｅｒ、１μＬｄＮＴＰＭｉｘｔｕｒｅ（１０ｍｍｏｌ／Ｌｅａｃｈ）、１μＬ３′ＲＡＣＥ
ＵＰＭ（ＵｎｉｖｅｒｓａｌＰｒｉｍｅｒＡＭｉｘ）、１μＬ３′ＲＡＣＥＡｎｔｉ－ｅｎｓｅ
ｐｒｉｍｅｒ（ａｃｅ２）、１μＬ３′－ＲＡＣＥ－ＲｅａｄｙｃＤＮＡ、０．５μＬ５０×
Ａｄｖａｎｔａｇｅ２ＰｌｙｍｅｒａｓｅＭｉｘ、１８μＬＰＣＲ－ＧｒａｄｅＷａｔｅｒ，共
２５μＬ，ＰＣＲ（９４℃预变性 ５ｍｉｎ；９４℃变性 ３０ｓ，５５℃退火
３０ｓ，７２℃延伸４０ｓ，３５个循环；７２℃继续延伸１０ｍｉｎ）扩增。

１％的琼脂糖凝胶电泳检测。若无目的扩增产物可以
Ｏｕｔｅｒ－ＰＣＲ扩增产物为模板，引物 ３′ＲＡＣＥＮＵＰ、３′ＲＡＣＥ
Ｎｅｓｔｅｄｐｒｉｍｅｒ（ａｃｅ２）进行 Ｉｎｎｅｒ－ＰＣＲ反应 ＰＣＲ。产物回收、
连接、转化及菌液检测同“２．１．４”节。
２．２　乙酰胆碱酯酶基因突变频率检测

采用ＤＮＡＶｚｏｌ试剂盒提取单头无翅成蚜ＤＮＡ。将２０１５、
２０１６年采自我国河北、辽宁、江苏、青海等多个地区的桃蚜田
间种群，各提取３０个有效ＤＮＡ。

选取健康单头无翅成蚜加入２０μＬＤＮＡＶｚｏｌ，充分研磨；
离心，取上清液，加无水乙醇脱水沉淀，７５％乙醇漂洗２次，
ＤＮＡ干燥后加适量双蒸水溶解，琼脂糖电泳检测浓度。

根据桃蚜乙酰胆碱酯酶基因（ａｃｅ２）序列（ＧｅｎＢａｎｋ：
ＡＹ１４７７９７．１），Ｐｒｉｍｅｒ５引物设计软件设计突变位点Ｓ４３１Ｆ附
近上下游引物（ｓｅｎｓｅＰｒｉｍｅｒＴＴＴＣＴＧＧＧＴＣＡＴＴＴＧＧＧＣＴＧ；
Ａｎｔｉ－ｓｅｎｓｅＰｒｉｍｅｒＡＧＧＣＧＡＡＴＡＧＴＴＣＡＡＣＡＡＴＧ）见图 １，引
物由Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司合成。

　　以提取的各田间种群 ＤＮＡ为模板分别进行 ＰＣＲ扩增，
琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ扩增条带（图２）。将清晰的单一
条带样品送于Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司进行测序。
２．３　数据分析

数据分析及作图采用ＳｉｇｍａＰｌｏｔ１０．０软件。

３　结果与分析

３．１　序列分析
克 隆得到的ａｃｅ１序列 与ＮＣＢＩ中序列（ＧｅｎＢａｎｋ：
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ＡＦ２８７２９１．１）进行比对后可完全匹配，ａｃｅ１开放阅读框架
（ｏｐｅｎｒｅａｄｉｎｇｆｒａｍｅ，简称ＯＲＦ）全长为１９９５ｂｐ，编码６６５个
氨基酸。

采用 ｃＤＮＡ末端快速克隆技术（ＲＡＣＥ）根据 ＮＣＢＩ中
ａｃｅ２片段序列（ＧｅｎＢａｎｋ：ＡＹ１４７７９７．１ａｃｅ２基因序列缺失３′
端１８２ｂｐ）得 ａｃｅ２基因３′端（图３），拼接后得到 ａｃｅ２基因
ＯＲＦ全长序列，ＯＲＦ全长为２０２２ｂｐ，编码６７４个氨基酸，ａｃｅ２
全长序列已提交ＮＣＢＩ（ＧｅｎｅＢａｎｋ：ＫＪ５６１３５３）。

　　设计ａｃｅ２全长引物，扩增桃蚜敏感品系ａｃｅ２基因（图２）。
敏感种群乙酰胆碱酯酶基因（ａｃｅ２）序列与 ＮＣＢＩ中序列
（ＧｅｎＢａｎｋ：ＡＹ１４７７９７．１）对比发现，４个核苷酸序列发生突
变，其中２个为无义突变（ＧＣＡ－ＧＣＧ、ＧＴＧ－ＧＴＡ），另外２
个为有义突变（ＴＴＡ－ＴＣＡ、ＴＣＡ－ＴＴＴ），氨基酸５５位的亮氨
酸变为丝氨酸（Ｌ５５Ｓ）及 ４３１位的丝氨酸变为苯丙氨酸
（Ｓ４３１Ｆ）（图４），其中Ｓ４３１Ｆ已报道与桃蚜不敏感ＡＣｈＥ抗性
有关［２２］。

３．２　２０１５、２０１６年桃蚜田间种群乙酰胆碱酯酶基因突变
频率

２０１５年我国桃蚜Ｓ４３１Ｆ突变均已达到较高水平，在检测
的１５个种群中，有１０个种群被检测个体达到１００％突变，另
外５个种群突变频率也在９０％左右（图５）。其中，河北宽城
种群突变频率最低，为８６．６７％，其次为辽宁大连种群，突变
频率为９０．００％，这与各种群抗蚜威抗性生物测定及乙酰胆
碱酯酶对抗蚜威敏感度测定结果（待发表）相一致，其他各地

种群间突变频率不存在显著差异。

在２０１６年检测的１６个种群中，有１１个种群Ｓ４３１Ｆ突变
频率达到１００％，另外５个种群突变频率也在９０％左右（图
６）。其中，河北康保、上海金山和四川井研种群突变频率较
低，依次为８６．６７％、８６．６７％、９３．５５％，与生物测定、敏感度
测定结果（待发表）基本一致。其他各种群间突变频率也不

存在明显差异，说明与对抗蚜威生物测定及乙酰胆碱酯酶敏

感度测定结果相关性较低。
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３．３　乙酰胆碱酯酶突变频率与抗药性关系的验证
为验证乙酰胆碱酯酶基因突变与抗蚜威抗性的关系，以

抗蚜威 ＬＣ１０、ＬＣ５０、ＬＣ８０处理筛选的敏感品系桃蚜种群，ａｃｅ２
基因 Ｓ４３１Ｆ突变个体数及总检测数见图７，随着处理药剂浓
度的升高，发生突变的个体频率也随之升高（图８）。

４　讨论

乙酰胆碱酯酶（ＡＣｈＥ）基因包括 ａｃｅ１、ａｃｅ２，在 ＡＣｈＥ活
性中心影响ＡＣｈＥ催化活性及对有机磷和氨基甲酸酯类药剂
抗性发展中，ａｃｅ２比ａｃｅ１作用更显著［２２］。本试验克隆的敏感

品系桃蚜（笔者所在实验室筛选）ＡＣｈＥ基因 ａｃｅ１、ａｃｅ２经比
对，ａｃｅ１序列与ＮＣＢＩ中序列（ＧｅｎＢａｎｋ：ＡＦ２８７２９１．１）可完全
匹配。ａｃｅ２序列与 ＮＣＢＩ中序列（ＧｅｎＢａｎｋ：ＡＹ１４７７９７．１）对
比发现有２个氨基酸有义突变（Ｌ５５Ｓ、Ｓ４３１Ｆ），可见筛选的敏
感品系桃蚜（ＬＣ５０为９８．１７ｍｇ／Ｌ）也存在 ＡＣｈＥ基因突变，这
与２０１５年河北宽城种群（ＬＣ５０为７６．３７ｍｇ／Ｌ）对抗蚜威抗性
比敏感种群低这一生测结果（待发表）一致。同时进一步确

定ａｃｅ２与对有机磷和氨基甲酸酯类药剂抗性相关。
２０１５、２０１６年分别检测出１５、１６个桃蚜田间种群乙酰胆

碱酯酶基因突变（Ｓ４３１Ｆ）频率，分别有超过６６％和超过６８％

的种群被检个体１００％发生突变，说明我国大部分地区桃蚜
基因突变频率已达到较高水平，这与２０１５、２０１６年种群对抗
蚜威产生高水抗性结果一致。但乙酰胆碱酯酶对抗蚜威抗性

除Ｓ４３１Ｆ突变外，可能还有其他原因如检测到的ａｃｅ２Ｌ５５Ｓ突
变等，还有待于进一步研究。

抗蚜威敏感品系３个不同生测剂量（ＬＣ１０、ＬＣ５０、ＬＣ８０）处
理桃蚜混合种群，随着处理剂量的增高，存活桃蚜个体乙酰胆

碱酯酶基因Ｓ４３１Ｆ突变频率也随之增高，结果进一步验证了
对抗蚜威产生抗性与乙酰胆碱酯酶基因Ｓ４３１Ｆ突变相关。
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江西永修云居山有机春茶园蜘蛛多样性的调查与分析

陈莲水，袁凤辉，饶　军，肖本芳，张　丽，韩小燕
（东华理工大学生物系，江西南昌３３００１３）

　　摘要：为探讨江西永修云居山有机春茶园害虫较少和春茶品质优异的原因，将该茶场分成３个园区９个采集点，
采用扫网和拍网法对蜘蛛的分布进行调查并对群落多样性指数与相似度进行分析。结果表明，共有１４科３７属４９种
蜘蛛，其中有４个江西新记录种、１３个未确定种和１个雄性新发现种。群落中有１种枝间结网型、１种地面游猎型和３
种叶面游猎型优势种，各区有１个特定物种。说明繁殖期成熟雌蛛较多而时温偏低是昆虫相有限的主要原因。各园
区周边地形地貌和植被类型与状况、水气光照条件和管理模式、昆虫相与人工干扰等是该茶园蜘蛛群落结构及优势种

群形成的重要因素。
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　　云居山，位于江西省九江市永修县西南部，原名欧山，是
国家重点风景名胜区，其山顶的真如寺是佛教禅宗（曹洞宗）

的发祥地，总面积为２．１６５×１０４ｈｍ２，主峰海拔为９６９．７ｍ，属
宗教游览、休闲观光的山岳型自然风景名胜区，被人们誉为

“云岭甲江右，名高四百洲”“冠世绝境，天上云居”［１］。改革

开放以来，云山集团充分利用云居山得天独厚的自然资源优

势，积极引导农民发展绿茶产业，以建设标准茶园为抓手，以

深山原生态有机绿茶的种植、生产、加工和销售为主，在云居

山腰涧建立１７０ｈｍ２绿色有机茶园基地，生产的“云居牌”茶
叶获得国家食品生产许可证和有机食品证书，每年春茶更是

茶中精品，产值翻番［２］。为探讨云居山春茶园茶叶虫口率

低、品质高的害虫－天敌和谐相处的生态机制，笔者主要对该
有机茶园春季的蜘蛛天敌优势种群进行调查与分析，旨在为

有机茶园等建设和害虫综合管理提供参考依据。

蜘蛛隶属节肢动物门 Ａｒｔｈｒｏｐｏｄａ蛛形纲 Ａｒａｃｈｎｉｄａ蜘蛛
目Ａｒａｎｅａｅ，被称为“八足无翅，善于纺丝”的节肢动物，是农
林害虫的捕食性天敌，其性情凶猛，全为肉食性，且专捕活虫；

具有分布广、种类多、数量大、捕食能力强、食量大、繁殖快、寿

命长、居留较稳定等特点，已成为农林生态系统中抑制害虫的

重要组成部分［３］。以蛛治虫，扼制农药滥用，可以减少环境

污染，保持生态系统平衡［４－５］。研究蜘蛛的多样性对于揭示
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