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摘要  对日本血吸虫中国大陆株湖南、湖北、江西、安徽、四川、云南隔离群以及一个实验室传代品系从基因水
平进行了多态性研究。首先,在用PCR-SSCP技术分析了28SrDNA-D2高变区基础上,测定了该区安徽和云南隔离群的
DNA序列;其次,用PCR获得了含有ITS的rDNA片段,并对其进行了酶切位点重复序列的多态性分析;最后,用RAPD技术
分析了全基因组DNA的多态性。结果表明,安徽与云南隔离群的28S rDNA-D2区序列仅有2个碱基的差异,碱基相同率
达99.7%,大大高于与日本血吸虫菲律宾株的相同率87%,可以解释 
为什么7个隔离群D2区单链构象完全一致的原因;ITS的8种酶切图谱显示共有58条DNA片段,有差异者仅3条,占5.2%;
对随机扩增的284个片段的分析显示7个隔离群的平均遗传距离D=0.22,四川和云南间最小(D=0. 13),安徽和云南间
最大(D=0.3)。通过由点到面的研究及综合评估认为日本血吸虫中国大陆株虽然存在一定程度的点突变和多态性差
异,但变异的程度较小,具有相对的遗传稳定性。由于我国血吸虫病流行区分布范围广,各地流行特点不尽相同,因
此对日本血吸虫中国大陆株遗传变异的研究不仅有助于种下分类,更有利于流行病学研究及防治对策的制订。 
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