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摘要　少毛钝绥螨犘狉狅狆狉犻狅狊犲犻狅狆狊犻狊犪狊犲狋狌狊是在国内有分布的一种捕食螨，其研究尚不深入。为明确其生物学特性，

在２５℃室内条件下研究了少毛钝绥螨对芦笋蓟马１龄若虫、柑橘全爪螨低龄若螨、椭圆食粉螨１龄若螨和丝瓜花

粉的食性。结果表明：少毛钝绥螨可以取食以上４种食物，其中对粉螨和芦笋蓟马的捕食量较大，对柑橘全爪螨捕

食量较小。少毛钝绥螨及其近缘种的ｒＤＮＡＩＴＳ序列在６１～８５、１１６～１５９、１７７～１９８、２２４～２５４、２７７～３１７、５３１～

５４９、４３８～４４５ｂｐ和５８０～５９４ｂｐ等ＩＴＳ区段存在差异性碱基。少毛钝绥螨及其近缘种分为两个组群。犘狉狅狆狉犻狅

狊犲犻狅狆狊犻狊、犖犲狅狊犲犻狌犾狌狊、犃犿犫犾狔狊犲犻狌狊聚为一个组群（ＧｒｏｕｐⅠ），而犈狌狊犲犻狌狊单独聚为一个组群（ＧｒｏｕｐⅡ）。少毛钝绥螨

与犖．狑狅犿犲狉狊犾犲狔犻和犖．犪犵狉犲狊狋犻狊亲缘关系较近。
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狋犻狅狀狊犺犻狆

　　少毛钝绥螨犘狉狅狆狉犻狅狊犲犻狅狆狊犻狊犪狊犲狋狌狊（Ｃｈａｎｔ）由

Ｃｈａｎｔ于１９５９年首次报道，Ｆｏｕｌｙ等１９９４年首次描

述了其雌雄螨及若螨形态［１２］。国内也对其形态进

行了描述，中国经济昆虫志及中国动物志中均有记

述［３４］。该螨分布广泛，美国、巴西、墨西哥、牙买加、

中国均有分布，模式种产地为美国弗吉尼亚，其栖息

植物有苦荬菜、柑橘、芒果、苹果、沙松、山核桃、多年

生杂草、刺柏属植物、凤眼蓝、葡萄柚等［１１０］。少毛钝

绥螨食性较广，可以捕食蓟马如烟蓟马犜犺狉犻狆狊狋犪犫犪犮犻

Ｌｉｎｄｅｍａｎ、南黄蓟马犜．狆犪犾犿犻Ｋａｒｎｙ、西花蓟马犉狉犪狀
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犽犾犻狀犻犲犾犾犪狅犮犮犻犱犲狀狋犪犾犻狊（Ｐｅｒｇａｎｄｅ），二斑叶螨犜犲狋狉犪狀狔犮犺狌狊

狌狉狋犻犮犪犲Ｋｏｃｈ、东方真叶螨犈狌狋犲狋狉犪狀狔犮犺狌狊狅狉犻犲狀狋犪犾犻狊

（Ｋｌｅｉｎ），侧多食跗线螨犘狅犾狔狆犺犪犵狅狋犪狉狊狅狀犲犿狌狊犾犪狋狌狊

（Ｂａｎｋ）等有害生物，及多种植物花粉
［１１１６］。

２０１１年，本项目组从烟蓟马犜．狋犪犫犪犮犻Ｌｉｎｄｅｍａｎ

为害的芦笋上分离到一种捕食螨，并成功在室内通

过饲喂粉螨建立了种群，该捕食螨经中国农业科学

院植物保护研究所徐学农研究员团队鉴定为少毛

钝绥螨。少毛钝绥螨的学名有多次变迁，先后归属

于盲走螨属和钝绥螨属。少毛钝绥螨生物学习性

的研究及系统发育研究相对缺乏，为更好地弄清该

螨的生物学习性和分类定位，本文拟研究其食性等

基本生物学特性并通过捕食螨２８ＳｒＤＮＡ片段的

进化分析，初步明确该捕食螨的生活习性及其在分

子进化上的地位，为该捕食螨的鉴定和应用提供

依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料

供试虫源：少毛钝绥螨采集于江西省农业科学

院芦笋创新中心基地，并在室内饲喂粉螨建立种群。

生化试剂：昆虫总ＤＮＡ提取试剂盒购自ＯＭＥＧＡ

公司，ＬＡ犜犪狇酶、凝胶回收试剂盒、克隆Ｔ载体

ｐＭＤ１８Ｔ购自宝生物（大连）有限公司，其他常用药

品均为国产分析纯。

１．２　少毛钝绥螨食性及食量观察

试验装置参照黄建华等［１７］的方法。在食性及

食量初步试验的基础上，在２５℃下，随机取用粉螨

饲养的少毛钝绥螨雌成螨，每头雌成螨分别用足量

烟蓟马１龄若虫、椭圆食粉螨低龄若螨、柑橘全爪螨

低龄若螨、丝瓜花粉饲喂，２４ｈ后观察少毛钝绥螨对

３种猎物的捕食量，及对丝瓜花粉的食性。连续饲

养观察５ｄ，取平均值。

１．３　分子生物学鉴定

①基因组 ＤＮＡ的提取：按照 ＯＭＥＧＡ 昆虫

ＤＮＡ提取试剂盒使用说明书的方法提取少毛钝绥

螨基因组ＤＮＡ，提取的ＤＮＡ置于－２０℃冰箱中保

存备用。②ｒＤＮＡＩＴＳ通用引物分别为ｒＤ４３（５′ｇａｃ

ｃｃｇｃｇｃｔｇａａｃｔｔａａｇｃａｔ３′）和ｒＤ１３（５′ｃｇｔｇｔｔｔｃａａｇａｃｇｇｇｔ

ｃａａａｔａａｃｔ３′）
［１８］，对供试材料进行ＩＴＳ区段ＰＣＲ扩增。

反应在２５μＬ体系中进行，各组分如下：２．５ｍｍｏｌ／Ｌ

ｄＮＴＰｓ２μＬ、５Ｕ／μＬＬＡ犜犪狇酶０．２μＬ、１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ

２．５μＬ、５μｍｏｌ／Ｌ引物２７Ｆ１μＬ、５μｍｏｌ／Ｌ引物

１５００Ｒ１μＬ、基因组ＤＮＡ１μＬ，加ｄｄＨ２Ｏ至２５μＬ。

扩增程序：９４℃预变性２ｍｉｎ；９４℃变性１５ｓ，６０℃退火

３０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３０个循环；７２℃延伸７ｍｉｎ。

４℃保存。④目的片段的克隆与测序：从琼脂糖凝胶

上将ＩＴＳ扩增条带切下，将ＬＢ菌液送交北京六合

华大基因科技股份有限公司测序。⑤序列比对与测

定：测序后的ｒＤＮＡＩＴＳ序列在ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐ：∥ｍｉｓ

ｕｓｅ．ｎｃｂｉ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）上采用ＢＬＡＳＴ比对，并根据比

对结果进行分子鉴定。

１．４　序列差异性分析

将少毛钝绥螨ＩＴＳ序列提交ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐ：∥ｍｉｓ

ｕｓｅ．ｎｃｂｉ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）ＧｅｎＢａｎｋ，获得相应的序列登录号。

选取其近缘种捕食螨，温氏新小绥螨犖犲狅狊犲犻狌犾狌狊狑狅犿

犲狉狊犾犲狔犻、犖．犪犵狉犲狊狋犻狊、黄瓜新小绥螨犖．犮狌犮狌犿犲狉犻狊、犖．

狉犲犱狌犮狋狌狊、东方钝绥螨犃犿犫犾狔狊犲犻狌狊狅狉犻犲狀狋犪犾犻狊等的ｒＤＮＡ

ＩＴＳ序列，用ＧｅｎｅＤｏｃ软件对其ＩＴＳ序列进行比对。

１．５　系统发育分析

用ＭＥＧＡ４．０软件中的邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，

ＮＪ）构建系统发育树，分析了少毛钝绥螨与其同属近

缘种的系统发育关系。

２　结果

２．１　少毛钝绥螨食性食量观察

少毛钝绥螨可捕食烟蓟马、椭圆食粉螨和柑橘

全爪螨，并可取食丝瓜花粉，按捕食量大小依次为椭

圆食粉螨、烟蓟马、柑橘全爪螨，且对椭圆食粉螨的

捕食量显著高于烟蓟马和柑橘全爪螨，对后两者的

捕食量无显著差异。少毛钝绥螨取食后，体色变为

红色。少毛钝绥螨的捕食量见表１，形态见图１。

表１　少毛钝绥螨对几种猎物的日均捕食量（２５℃）１
）

犜犪犫犾犲１　犆狅狀狊狌犿狆狋犻狅狀狊狅犳狊犲狏犲狉犪犾狆狉犲狔狊犫狔

犘狉狅狆狉犻狅狊犲犻狅狆狊犻狊犪狊犲狋狌狊（２５℃）

猎物种类

Ｋｉｎｄｏｆｐｒｅｙ

捕食量／头

Ｃｏｎｓｕｍｐｔｉｏｎｐｅｒｐｒｅｄａｔｏｒ

椭圆食粉螨犃犾犲狌狉狅犵犾狔狆犺狌狊狅狏犪狋狌狊 （７２．２±３．５０）ａ

烟蓟马犜犺狉犻狆狊狋犪犫犪犮犻 （１２．５±０．１９）ｂ

柑橘全爪螨犘犪狀狅狀狔犮犺狌狊犮犻狋狉犻 （１０．０±０．２４）ｂ

丝瓜花粉犔狌犳犳犪犮狔犾犻狀犱狉犻犮犪犾ｐｏｌｌｅｎ －

　１）表中数字为平均值±标准误；同列数据后的不同小写字母表示

在０．０５水平差异显著。

Ｄａｔａｉｎｔｈｅｔａｂｌｅａｒｅｍｅａｎｓ±ＳＥ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎ

ｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｋｉｎｄｓｏｆｐｒｅｙｓａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．
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图１　少毛钝绥螨雌成螨

犉犻犵．１　犃犱狌犾狋犳犲犿犪犾犲狊狅犳犘狉狅狆狉犻狅狊犲犻狅狆狊犻狊犪狊犲狋狌狊

２．２　少毛钝绥螨犘犆犚扩增

用ｒＤＮＡＩＴＳ引物对少毛钝绥螨进行ＰＣＲ扩

增，得到６５０ｂｐ左右的条带（图２）。

将ＰＣＲ产物切胶回收，克隆到犈．犮狅犾犻ＤＨ５α，

经测序、拼接，获得少毛钝绥螨犘．犪狊犲狋狌狊的ＩＴＳ序

列，大小在６００～６５０ｂｐ之间。将获得的序列上传

ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐ：∥ｍｉｓｕｓｅ．ｎｃｂｉ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）ＧｅｎＢａｎｋ，获

得登录号ＫＪ６３０５０９和ＫＪ６３０５１０。

图２　少毛钝绥螨狉犇犖犃犐犜犛引物犘犆犚扩增

犉犻犵．２　犘犆犚犪犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犘狉狅狆狉犻狅狊犲犻狅狆狊犻狊犪狊犲狋狌狊

狑犻狋犺狉犇犖犃犐犜犛狆狉犻犿犲狉狊

２．３　序列差异性分析

少毛钝绥螨及其近缘种ＩＴＳ序列在６１～８５、

１１６～１５９、１７７～１９８、２２４～２５４、２７７～３１７、５３１～

５４９、４３８～４４５ｂｐ和５８０～５９４ｂｐ等ＩＴＳ区段存在

差异性碱基，表明少毛钝绥螨及其近缘种的ＩＴＳ序

列存在一定分化（图３）。

图３　少毛钝绥螨及其近缘种狉犇犖犃犐犜犛序列比对

犉犻犵．３　犃犾犻犵狀犿犲狀狋狅犳狉犇犖犃犐犜犛狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘狉狅狆狉犻狅狊犲犻狅狆狊犻狊犪狊犲狋狌狊犪狀犱狅狋犺犲狉狉犲犾犪狋犲犱狆狉犲犱犪狋狅狉狔犿犻狋犲狊

２．４　系统发育分析

少毛钝绥螨及其近缘种分为两个组群。犖犲狅

狊犲犻狌犾狌狊、犃犿犫犾狔狊犲犻狌狊、犘狉狅狆狉犻狅狊犲犻狅狆狊犻狊聚为一个组群

（ＧｒｏｕｐⅠ），而犈狌狊犲犻狌狊单独聚为一个组群（ＧｒｏｕｐⅡ）。

少毛钝绥螨犘．犪狊犲狋狌狊与犖．狑狅犿犲狉狊犾犲狔犻和犖．犪犵狉犲狊狋犻狊

亲缘关系较近 （图４）。

３　讨论

本研究通过对少毛钝绥螨对几种猎物的捕食能

力的研究，初步明确了少毛钝绥螨可以捕食烟蓟马、

椭圆食粉螨、柑橘全爪螨，且对烟蓟马、椭圆食粉螨

具有较强的捕食能力，对柑橘全爪螨捕食能力较弱，

·０１２·
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原因可能是柑橘全爪螨在本试验装置内容易结网，

导致捕食螨捕食困难；对粉螨的捕食量较大与粉螨

初孵若螨个体较小有关。少毛钝绥螨性较活跃，其

雄螨较雌螨个体小，个体约为雌螨一半。初孵少毛

钝绥螨与成熟少毛钝绥螨体色有较大差异，初孵螨

体色淡褐色，成熟螨，尤其是取食产卵后，体色为暗

红色，研究结果与Ｄｅｎｍａｒｋ和 Ｍｕｍａ
［７］的结果基本

一致。

图４　少毛钝绥螨及其近缘种犐犜犛序列系统发育树

犉犻犵．４　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犫犪狊犲犱狅狀犐犜犛狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘狉狅狆狉犻狅狊犲犻狅狆狊犻狊犪狊犲狋狌狊犪狀犱狅狋犺犲狉狉犲犾犪狋犲犱狆狉犲犱犪狋狅狉狔犿犻狋犲狊

　　通过系统发育树研究，温氏新小绥螨犖．狑狅犿犲狉

狊犾犲狔犻和犖．犪犵狉犲狊狋犻狊亲缘关系较近，可组成同一个类

群，以上两种螨均为小新绥螨属。通过捕食螨学名命

名变迁可以了解到，钝绥螨与小新绥螨亲缘关系较

近，本文研究的少毛钝绥螨与以上两种螨在２８ＳｒＤ

ＮＡ进化上的亲缘关系最近。因此以捕食螨的ｒＤＮＡ

ＩＴＳ序列为依据判断其亲缘关系是有意义的。

少毛钝绥螨作为一种从芦笋田分离出的捕食

螨，其自然捕食猎物为芦笋烟蓟马，该螨可以在室内

通过用麦麸饲养粉螨来饲养，这有助于该捕食螨的

规模化繁殖。本文进行的生物学观察及分子进化研

究，有助于在系统分类上明确该捕食螨的分类地位，

为捕食螨的基础研究提供参考。
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本研究发现，供试的２９个马铃薯品种中，抗病

基因组成类型多样，不同品种所含的抗病基因组成

不同，每个品种平均含有４个抗病基因。‘陇薯６

号’含抗病基因数量最多，含有测试的８个抗病基因

中的７个，在马铃薯室内抗性水平测定中表现中抗；

‘ＧＳ３’仅含一个抗病基因犚１，在马铃薯室内抗性水

平测定中表现中感；‘ＨＢ５’未检测到供试的８个抗

病基因，在马铃薯室内抗性水平测定中表现高感；在

马铃薯室内抗性水平测定中表现免疫的品种‘ＨＢ

２’本次检测只发现６个抗性基因，说明‘ＨＢ２’可能

还含有我们没有检测到的抗性基因；其他品种（品

系）含有３～６个抗病基因。我们通过分析马铃薯品

种（品系）室内的抗性水平和抗病基因数量间的关系

（图５）发现，供试的马铃薯品种（品系）中所含抗性基

因的数量和品种抗性水平呈显著正相关（狉＝０．９１５６，

犘＝０．０２９１），表明品种中抗病基因的增加可以提高

品种的抗病性。马红梅［１０］和尹军良［１１］同样也发现

马铃薯品种抗病基因数量和病情指数呈显著负相

关，表明聚合抗病基因越多的品种田间抗病表现越

好。因此，在抗病育种工作中可通过向马铃薯品种

中聚合更多的抗病基因来提高品种的抗性水平。该

结果从抗病基因水平证明了基因聚合在马铃薯抗病

育种中的必要性及对晚疫病防治工作的重要意义。
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