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　　作为传播寄生虫病媒介动物的软体动物称为

“医 学 软 体 动 物”, 简 称“医 学 贝 类 ( medical

mollusca)”。医学贝类研究已成为贝类学及医学研

究中一个方面 , 逐渐形成医学动物学 ( medical

zoology) 的 重 要 分 支 - 医 学 贝 类 学 ( medical

malacology) 。贝类作为某些寄生虫的中间宿主而传

播疾病 ,绝大多数为吸虫的中间宿主 ,极少数为线虫

的中间宿主。自 Bequart (1928) 报道 28 种贝类为

人、畜寄生虫中间宿主后 ,许多学者相继报道了不同

种数的贝类。刘月英等 (1993) 编写的《医学贝类

学》中则描述了 78 种及亚种医学贝类 ,隶属于 13

科、29 属。随着寄生虫学、热带医学的不断发展 ,与

寄生虫共进化的医学贝类学研究也从形态生物学研

究逐步走向分子生物学、分子遗传学的研究 ,越来越

多的高新技术应用于医学贝类学的研究。现就我国

医学贝类的研究现状、今后发展的方向等作一综述。

1 　研究现状

贝类学的研究是在发现贝类与某些疾病的特殊

关系后 ,有了快速发展。较早发现螺与疾病关系是

在 19 世纪后期 ,Leuckart (1882) 和 Thomas (1883)

分别在德国及英国发现肝片吸虫 ( Fasciola hepatica

Linnaeus ,1758) 幼虫寄生于淡水椎实螺 ( L ym naea

pet regt r) 和 ( L . t runcat ula) 的体内 ,人们才认识了

肝片吸虫生活史。后来在 20 世纪初期相继发现了

一些重要人体寄生虫生活史。

我国的医学贝类学研究在解放后有了较大进

展。以钉螺为例 ,50 多年来的大量调查、研究 ,对钉

螺的分类、生态、形态、分布及钉螺与血吸虫地域株

的关系 ,及钉螺的生理、生化、遗传、灭螺方法等方面

进行了大量研究。Davis (1979～1986) 根据世界螺

类的地域分布及形态学 , 结合钉螺解剖、遗传变异

等特征 , 认为分布于亚洲及北美的种类应为圆口螺

科 ( Pomatiopsidae , 刘月英将其译为盖螺科 ) 。

Madsen ( 1987) 、Webber 等 ( 1994) 已采纳这一科

名。

Davis (1968)应用凝胶电泳分析及形态解剖学

等方面研究 , 认为我国台湾原定名为 T ricula chiui

( Habe & Miyazaki 1962) 是一新的钉螺亚种 , 即

O . h. chiui 。1971 年 Davis 又对钉螺进行了概括性

总结 , 认为钉螺 O ncomelania 应为一属 , 下隶 O .

minum a 和 O . hupensis 两种 ,前者为单型种 ,分布

在日本 , 后者为多型种 , 下分 6 个亚种[1 ] 。周晓农

等 (1992～1995) 通过系列研究发现 ,中国大陆钉螺

存在着不同亚群 ,这与环境和行为障碍有关。在同

一亚群内 ,钉螺间的交配随机发生 ,且经长距离的扩

散 (如通过长江扩散)后仍能生存。等位基因酶图谱

分析发现 ,中国大陆的钉螺较早地从喜马拉雅山脉

进入云南省后 ,迁入与长江相通的四川平原 ,尔后扩

散迁移至中国大陆的东海岸 ;而处于长江中下游的

光壳钉螺为相间种群。由此扩散到长江湖区的钉

螺 ,因环境明显不同发生了剧烈的基因漂流 ,控制纵

肋发生的新突变基因在自然选择作用下保留下来 ,

而形成肋壳钉螺种群。根据光壳与肋壳间的 D 值

0. 15 估算 ,肋壳钉螺从光壳钉螺分化出来的时间约

在 75 万年前[2 - 4 ] 。Woodruff 等 ( 1986) 、Viganant

等 (1987)应用等位基因酶、等电点聚焦电泳等方法

研究世界各地的钉螺 ,发现各地区间钉螺等位基因

的变异较大 ,虽然它们的形态相似并缺乏交配生殖

隔离 ,湖北钉螺 ( O ncomelania hupensis) 、菲律宾钉

螺 ( O . quadrasi) 、日本钉螺 ( O . nosophora) 、台湾钉

螺 ( O . f ormosana) 和印尼钉螺 ( O . li ndoensis) 间可

能存在种间差异[5 ] 。

关于螺与寄生虫的相互关系 ,既包含螺类自身

悠久的进化和遗传过程以及寄生虫2螺的共同进化

史 ,也涉及螺类所特有的防御系统。当寄生虫完全

干扰宿主抵抗力时 ,血吸虫幼虫能生存 ;当寄生虫的

干扰能力远小于宿主的抵抗力时 ,感染的螺会发生
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自愈 ;当螺抵抗力与寄生虫干扰能力处于平衡状态

时 ,血吸虫胞蚴有存活可能 ,但发育不正常。寄生虫

在螺体内生存是寄生虫干扰能力与宿主抵抗力相互

作用的最后结果。就遗传学分子水平而论 ,寄生虫

与其螺类宿主的相容程度取决于与之相关的寄生虫

感染 性 基 因 和 宿 主 的 抗 感 染 基 因。同 工 酶

(isoenzyme)是基因的表现型 ,受到基因的调控 ,因

而寄生虫与其螺类宿主的同工酶等位基因比较 ,能

为两者的相容性提供分子遗传学水平的证据。袁鸿

昌等 (1984)证明不同地区的钉螺对日本血吸虫相容

性不同。周晓农等 (1995) 应用 Logistic 回归方程模

型分析了中国 33 个采集点钉螺易感性与等位基因

频率之间的关系 ,提出 MDH22 基因位点与钉螺易

感性相关。张仪等 (1994) 推测 PGM、MDH 酶与日

本血吸虫/ 钉螺的相容性有关 ,因为这两种酶是中国

大陆钉螺与日本血吸虫共有的多态位点酶。王晓勤

(1994)比较了安徽、云南两省钉螺的 3 种溶酶体标

记酶 :ACP、PO 及 EST ,提出 EST232F (快带) 可能是

钉螺对日本血吸虫安徽、湖北品系易感的同工酶等

位基因标志。但在进行寄生虫与其螺类宿主相容性

探讨时 ,不能简单地认为是某个等位基因位点、某种

同工酶决定了其感染和抗感染能力。Michelson

(1981)提出 :相关关系并不表明不同酶带型决定了

宿主对寄生虫的易感性 ,可能是编码同工酶的基因

位点与抵抗性有关的基因相关联[6 - 8 ] 。

近年来用 DNA、RNA 分析方法于钉螺分类、分

析螺2寄生虫间关系的研究已见报道[9 ,10 ] 。这些分

子生物学的新技术促进了螺类研究的发展 ,并为遗

传基因控制血吸虫和钉螺的研究提供了理论依据。

2 　高新技术的应用

2. 1 　现代遗传学

遗传学研究方法应用于医学贝类历史较长 ,

1957、1959 年 Wagner 应用世界上 4 种钉螺间 12 种

可能组合进行杂交试验 , 并获成功。1954 年

Hubendick 倡导了螺类染色体技术 ,该技术在 70 年

代发展了螺类染色体核型分析技术 ,对现代医学贝

类学的发展起到了一定的推动作用。至 80 年代 ,医

学贝类学引进了种群遗传学研究技术和染色体分带

技术 ,使医学贝类学的研究更为深入。

2. 1. 1 　种群遗传学 　种群遗传学是研究群体的遗

传组成以及每代遗传组成是怎样变化的 ,而通过酶

蛋白的变异来估计一群体遗传物质变异程度为较简

便的方法之一。利用同工酶尤其是同工酶等位基因

的酶谱分析方法 ,可分析螺类种间分类和种内遗传

变异、进化程度。应用等位基因酶谱电泳技术进行

钉螺的分类及种群间遗传分化的研究 ,受到国内外

重视。Woodruff 等 (1988) 的研究表明 ,湖北钉螺菲

律宾亚种的 7 个种群间的遗传距离为 0. 001～

0. 118 ,中国湖北钉螺的 2 个种群间的遗传距离为

0. 035 ,而菲律宾亚种与中国指名亚种间的遗传距离

为 0. 628。钱宝珍等 (1994) 的研究结果也表明亚种

间差异显著而同一亚种的种群间未见明显变异。陈

翠娥等 (1992)对浙江三个地区不同外壳特征的钉螺

(有肋、微肋、光壳)作了 24 种等位基因酶谱检测 ,发

现三者基因结构基本相似 ,少数酶谱存在差异 ,推测

不同螺壳的钉螺与其对日本血吸虫易感性有关。

Davis等 (1994) 在此基础上比较光壳钉螺与微肋钉

螺间的遗传距离为 0. 051 ,而光壳与有肋钉螺间为

0. 154 ,提示光壳与微肋钉螺间的亲缘关系更为密

切。周晓农、孙乐平等对中国大陆钉螺进行了种群

遗传学的系列研究[11 ] ,对采自 34 个现场螺点的钉

螺进行了 13 种酶系统研究 ,结果 17 个等位基因中 ,

7 个为多态位点 ,种群间遗传距离的变化范围为

0. 03～0. 27 ,肋壳钉螺种群显著地不同于光壳钉螺

种群 ,两组间的遗传距离为 0. 15 ;聚类分析图显示 ,

聚类的组别与形态学和/ 或地理分布相一致。通过

检测钉螺等位基因频率和种群遗传变异与地理分布

之关系 ,认为分裂亚群模型是中国大陆钉螺种群的

基本结构模型。对中国大陆 7 个地区钉螺的 13 种

等位基因酶谱进行了分析 ,结果 7 个为变异的多态

位点 ,提示这 7 个基因位点可能为影响中国大陆钉

螺遗传变异较为重要的等位基因位点[6 ] 。张仪等

1987～1994 年间 ,对国内 37 个钉螺螺群进行了等

位基因酶谱研究 ,提示大陆钉螺存在遗传多态现

象[7 ] 。

等位基因酶谱电泳分析同样应用于其他螺类的

分类与比较 ,如曼氏血吸虫中间宿主双脐螺、并殖吸

虫的中间宿主拟钉螺、小泡螺等[12 - 14 ] 。Mulvey 等

(1988)通过等位基因酶谱电泳 ,得出了西印度群岛

光滑双脐螺群体间的差异与该群岛地理位置上的隔

离相一致。曾肖艹
凡等 (1998)采用微量平面淀粉电泳

法检测了采自浙江、四川两省的宋氏γ拟钉螺、拟钉

螺及钉螺 5 个螺群的 21 种等位基因酶谱 ,结果显示

三者螺类有较近的亲缘关系[15 ] 。

2. 1. 2 　染色体 　有关贝类的染色体核型分析文献

报道较多。Patterson (1969) 、Raicu 等 (1973) 已对

一些螺类核型分析作过详细综述。1960 年 , Burch
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发现 O . f ormosana (台湾) 、O . hupensis (中国大

陆) 、O . nosophora (日本) 和 O . quadrasi (菲律宾)

4 种钉螺皆具有 17 对 (2n = 34)染色体 , 认为这 4 种

钉螺为同一个种的 4 个地理亚种[1 ] 。中国的 3 种螺

Semisulcospi ra liberti na , S . dolichostom a 和

V ivi parus riv ularis 的双倍体染色体数目分别为 36

(中着丝点 9 对 ,亚中着丝点 9 对) 、34 (中着丝点 3

对、亚中着丝点 14 对)和 64 (中着丝点 2 对 ,亚中着

丝点 30 对) 条。何昌浩 (1994) 用采自湖北纹沼螺

( Paraf ossarul us st riat ul us ) 和赤豆 螺 ( B ithynia

f uchsianus)的生殖腺制备染色体 ,发现纹绍螺的染

色体为 n = 17 ,2n = 34 ,其中一对为性染色体。赤豆

螺的染色体为 n = 16 ,2n = 32 ,可以配对成 16 对 ,其

中一对为性染色体。

近年发展的染色体带型分析 ,为螺类的研究提

供了新技术。如 Goderman 等已应用 C2带技术对

A . p. albicauda 的染色体进行分析 ,发现 2 对大

的同源染色体具有 2/ 3 的长臂 ,因此 ,在 C2带染色

后非常容易区分。在比较 A . lenticula 与 A . p.

albicauda 的 C 带时 ,可见 A . p. albicauda 具有

4m2qct 和 5m2qct ,而 A . lenticula 则不具有。从两

者的杂交体 C 带染色体显示 ,在 A . p. albicauda 螺

中所见的 4 个标记在杂交螺体中仅有一半。

另外 , G带的核型研究已在一些非洲血吸虫的

螺类中间宿主的研究中应用 , 如 B iom phalaria

glabrata , B . st raminea , B ulinus t ropicus , B .

natalensis , B . t runcat us 等。杨国静等[16 ] 对钉螺

进行了染色体的 G2带分析 ,使染色体带型应用于钉

螺的研究中。Q 带分析技术也已应用于一些陆生螺

类的研究。

2. 2 　分子生物学

贝类分子生物学技术的应用进展很快。从开始

的酶谱分析 ,发展到 DNA 片段分析 ,逐步深入到随

机扩增多态 DNA ( RAPD) 技术及微卫星序列的检

测。PCR 技术应用于贝类学研究 ,使贝类分子生物

学更前进一步。由于神经生理学和螺类抗性研究的

需要 ,贝类的基因核苷酸、蛋白质序列分析和表达的

研究又相继出现。

蛋白酶谱分析技术在 80 年代中期应用较多 ,使

用的方法有等电聚焦电泳法、多维等电聚焦电泳法、

SDS 凝胶电泳、淀粉凝胶水平电泳法等 ,这些方法已

应用于多种螺类 , 如钉螺 ,拟钉螺 , L anistes carinatus ,

L anistes bolteni , L ym naea viat rix , L ym naea t runcatula ,

L ym naea cubensis 等等[17 - 19 ] 。

RFL P 技术和 RAPD 技术分析螺类的基因组

DNA 也已应用于不同的螺类 ,如钉螺 ,小泡螺 ,扁蜷

螺等。两种技术有差别 ,前者对基因组 DNA 使用

不同的限制性内切酶切成不同的分子量的片段后 ,

经电泳分析比较不同片段的差异。酶切片段的电泳

方式不同 ,所获结果也不同。可用小凝胶水平电泳、

大量琼脂糖凝胶电泳。前者适用于 DNA 样本量较

少的情况 ,后者适合于需精细分出不同酶切片段的

带型。而 RAPD 方法 ,则是以一条短而非特异性随

机寡核苷酸序列作引物 ,与模板 DNA 进行聚合酶

链反应 ,造成未知各区域扩增 ,不同物种基因序列

RAPD 反应产生的片段显示不同的指纹图谱 ,称之

为多态性。Simpson 等用 RAPD 研究血吸虫及中间

宿主种间差异效果较好。

PCR 技术发展后 ,分别与 RFL P 和 RAPD 技术

结合应用于螺类的研究 ,主要用于研究螺类的遗传

变异、探索遗传杂交原理、检测螺2寄生虫关系等方

面[12 ] 。如 Hope 等 (1994) 以 PCR2RFL P 方法分析

来自不同地区的钉螺 ,发现该方法的结果支持已用

同工酶等位基因酶方法研究的结果 ,即中国大陆钉

螺显著地与菲律宾钉螺不同 ,而同是菲律宾钉螺的

不同种群则区别较小。Caldeira 等 ( 1998) 报道用

PCR2RFL P 方法检测形态基本相似的几种螺类 :

B iom phalaria st raminea , B . intermedia , B .

kuhniana , B . peregrina ,结果可根据共同带型分析

来估计各种螺间的遗传距离。Stothard 等 (1996)

则应用 PCR2RFL P 方法检测了 5 种埃及血吸虫中

间宿主小泡螺的遗传变异。Larson 等 ( 1996) 以

RAPD2PCR 方法观察了 B iom phalaria glabrata 的

不同株 ,发现抗性株和易感株间的不同标记物。

新发展的微卫星等位基因技术 ,主要基于遗传

物质 DNA 具有简单重复序列或短串联重复序列 ,

以 1～6 个碱基为核心 ,单位串联重复排列而成的一

类 DNA 序列。由于该序列种类多 ,分布广 ,高度多

态 ,因而很快成为核酸基因遗传标志而应用于种群

间变异分析。已有报道分别用于 B ulinus t runcatus ,

B ulinus terrest ris , Melanoides tuberculat , Biom phalaria

glabrata 等螺类。近年又发展了简单重复序列锚定

PCR (SSR2PCR) ,是基于微卫星 DNA 分析技术发展

的 ,不仅具有 RAPD 优点 ,而且重复性和稳定性均

好 ,多种物种及虫株只需一种引物 ,简化了研究种株

差异及分类的进程 , 可望用于贝类的分类学研

究[20 - 22 ] 。

由于螺类对寄生虫感染抗性的研究 ,已有许多
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作者着手于有关基因的筛选、分离、测序和表达等多

方面工作 ,以找出螺类抗性基因。如英国 Rollinson

等报道 ,分析 B ulinus 抗性株中线粒体 DNA 的 ITS

基因及质粒过氧化酶 I (COI) 基因。上海中美热带

病医学中心正在进行对钉螺抗性株过氧化酶 I

(COI)基因的测序工作。而在神经生理学研究中 ,

Hermann 等 (1997) 以 L ym naea stagnalis 为样本分

离出 CDCH21 基因 ,该基因有促进成螺产卵的作用。

Van Minnen ( 1994 ) 则以原位杂交方法分 析

L ym naea stagnalis 螺的神经多肽 mRNA ,以在神经

索上定位 ,有利于神经多肽基因的表达[9 ,23 - 25 ]。

2. 3 　数值分类法

自 1963 年 Sakal 和 Sneath 提出数值分类学

(numerical taxonomy)至今 ,已有 30 多年。而数值法

应用于螺类分类的时间更短。70 年代末 ,随着计算

机的普遍应用 ,生物学家开始将数值分类法应用于

螺类的分类学研究。数值分类法是根据生物性状的

数值对分类单元进行分组 ,以评价分类特征关系中

客观的、可解释的和可重复的方法。常用的有多元

变量分析法 ,以确定种群间的差异 (距离) ,并根据尽

可能少的维性指标找出最佳判别方程。

在螺类种属水平的分类学中 ,Brown 等 (1971) 、

Kristensen等 (1987、1989) 已分别应用数值分类法

中的多元变量分析法 ,在非洲小泡螺种的形态上发

现有明显的区别特征。Davis (1979) 则应用主成份

分析和 Q 模型分类距离的多维测量值 ,建立了圆口

螺属各种间的关系图。而在螺类种群水平上 ,王经

邦等 (1979) 、刘月英等 (1981) 发现钉螺壳体角度、

壳形指数可作为区别钉螺不同种群的壳型指数特

征。周晓农等 (1997) 对中国大陆 9 省 37 个现场点

的钉螺形态学 (壳形、钉螺解剖特征) 进行了定量研

究。主成份分析钉螺壳形特征显示 ,在描述钉螺壳

的特征时应同时以壳体大小、壳形和壳厚等特征来

表示。根据螺壳 16 项特征的主成份分析所描绘的

图形 ,很清楚地区分出光壳与肋壳两组钉螺 ,并显示

肋壳钉螺的壳大而厚 ,光壳钉螺的壳小而薄。逐步

判别分析结果表明除 2 项特征 (体螺旋肋数、次螺旋

肋数)外 ,两组 (肋壳、光壳) 14 个相同螺壳特征显著

性地进入了判别分析方程 ,以分别判别两组中的不

同钉螺种群。结果提示以纵肋为依据可将钉螺分为

光壳螺和肋壳螺两大组 ,但在肋壳螺组内进行分类

时 ,纵肋特征的重要性有所下降。在光壳组内分类

时 ,壳形特征较壳体大小和壳厚特征更重要 ,而在肋

壳组内 ,三者的重要性基本相同。壳顶角度是表示

壳形和螺壳发育的综合性特征 ,在两组分类中均为

最重要特征。在壳体大小特征中 , TW、L 、L PC 为钉

螺种群分类较为重要的特征。从判别分析中选择出

来的特征是鉴定不同种群螺壳的关键而有用的特

征 ,因为应用这些特征进行聚类分析 ,其结果与钉螺

的地理分布相一致 , 分类正确率为 56. 08 %～

75. 85 %[4 ,26 ,27 ]。

2. 4 　地理信息系统

地理信息系统 ( GIS) 是集计算机科学、地理学、

测绘学、空间科学、信息科学等为一体的新兴科学 ,

并已逐渐应用于卫生管理决策和疾病监测中。GIS

结合遥感技术也将是医学贝类学研究的实用工具之

一。Malone 等在埃及尼罗河利用 NOAA2AV HRR

气温资料确定了曼氏血吸虫病和双脐螺相对危害

性。周晓农等 (1998 ) 应用 GIS 数据空间分析和地

图重叠分析 ,显示血吸虫2螺传播指数 (指数值大于

900)的分布基本上与中国南部地区的血吸虫病流行

区相吻合 ,并得出结论血吸虫病的流行范围与温度、

高程、雨量等因素密切相关 ,利用气象资料和卫星遥

感资料对预测血吸虫病的潜在流行区有一定意义。

同时选用地理信息系统和遥感技术建立气象2水文

平衡数学模型对南京和江苏省周围地区钉螺扩散及

血吸虫病流行进行了预测 ,并在洪水后利用陆地卫

星遥感图像监测江滩变化以了解钉螺孳生地的变

化。利用已有的钉螺种群遗传学数据库结合相关环

境资料进行了 GIS 分析 ,得出直观而正确的中国大

陆钉螺种群分布区域。因此 ,应用 GIS 这一工具 ,

通过特定尺度的土地坐标和横截面 ,可展示和分析

各种数据 ,如雨量、土壤类型、湿度、卫生实施基础结

构、疾病媒介分布等等 ,尤其是结合某些时段的遥感

资料后 ,有可能及时正确地预测、预报螺宿主和疾病

扩散范围和强度[28 ] 。

3 　研究方向

随着医学贝类学的深入发展 ,医学贝类学的研

究必须引入高新技术及边缘学科 ,并充分发挥基础

研究对应用研究的指导作用 ,使 21 世纪的医学贝类

学对人类健康及经济发展作出贡献。结合近年来医

学贝类学的研究进展 ,拟提出今后医学贝类学的研

究方向及重点 :

3. 1 　中国医学贝类地理信息系统

中国医学贝类种类繁多 ,在新世纪中开展一次

较大范围的医学贝类学调查很有必要 ,并与全国寄

生虫普查资料作相应的对照比较 ,可积累我国医学
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贝类区系资源的资料。

3. 2 　医学贝类现代分类检索表

建立一套较完整的医学贝类分类检索 ,以完善

以往的分类检索表 ,使之更为实用。

3. 3 　钉螺基因文库及抗性基因的研究

研究钉螺抗性基因 ,有望对控制钉螺传播血吸

虫病方面有所突破。已发现全国各地钉螺的感染性

不同 ,甚至出现不感染现象 ,这些发现为利用抗性基

因控制钉螺传播血吸虫病提供线索。筛选抗性基

因 ,可利用钉螺的基因文库 ,对目的基因进行筛选 ,

以寻找出确有抗性的目的基因 ,为进行转基因工程

控制传播血吸虫病服务。

3. 4 　医学贝类无害化工程

所谓医学贝类无害化工程 ,即寻找出一种方法

使贝类物种继续生存 ,但不能传播寄生虫 ,使贝类对

人类健康无害化。但医学贝类种类繁多 ,生态、生

理、生化学基础均不一致。因此需寻找不同的途径

以达到医学贝类无害化目的 ,目前可利用的方法有

遗传工程和转基因工程。

医学贝类学作为一门古老的学科 ,起初主要应

用形态分类法确定贝类的分类学地位。随着经济的

发展 ,医学贝类学与渔业贝类学 (fishery malacology)

已成为应用贝类学 (applied malacology ) 。随着现代

高新技术的发展 ,这门学科必将会发展成现代应用

贝类学 (modern applied malacology ) ,并且这门学科

的重要性也将进一步被人们所认识。
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