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日本血吸虫线粒体DNA两个分子的遗传变异

郭凯文，牛安欧

    [摘要】 目的 从线粒体DNA的2个分子，探讨我国日本血吸虫的遗传变异。 方法 试剂盒抽提基因组总

DNA后，以特异性引物对线粒体还原型烟酞胺腺嗓吟二核昔酸(NADH)脱氢酶1(NDl)和细胞色素c氧化酶I (COI)进

行PCR扩增，将PCR产物分别测序，并以生物信息学方法加以比较，构建系统进化树。 结果 序列系统进化树显示日

本血吸虫中国大陆株与中国台湾株之间差异较大，在树状图中可归为2类;中国大陆山区型地域株，即云南洱源和四川

天全在树状图中归为1类;中国大陆湖沼洲滩型地域株，即湖南岳阳、江西新建和安徽贵池3个地域株在树状图中处于

并列位置;湖北省境内不同地域株在树状图中归为1类。 结论 我国各地日本血吸虫存在不同程度的遗传变异，各地

域株间亲缘关系密切，存在共同的起源。

        【关键词】
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    Studies on the Genetic Variation of Two Mitochondrial DNA Molecules of

                          Schistosoma japonicum
                                        GUO Kai-wen，NIU An-ou
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      【Abstract  Objective  To study the variation of Schistosonta japonicum through two mitochondrial DNA molecules.  Meth-
  ods               Genomic DNA was isolated with kit, and the mitochondrial NADH dehydrogenase 1(NDl)and cytochrome c oxidase I(Col)
  gene fragments were amplified by polymerase chain reaction( PCR ) and sequenced. The gene trees were constructed and the ac-
  quired data were analyzed with the help of bioinfotmatics.  Results  The gene trees showed that the Taiwan isolate and the main-
  land isolates can be divided in two groups: a group from the hilly region (Yunnan and Sichuan)，another group from the lake region
  (Hunan, Jiangxi and Anhui );isolates from Hubei are at a different position on the gene trees. Conclusion  There are variations
  among the geographic isolates of Schistosoma japonicum in China, nevertheless, they have close kinship.
      【Key words]  Schistosoma japonicum; Geographic isolate; Mitochondrial NADH dehydrogenase 1;Cytochrome c

oxidase I;Genetic variation; Gene trees
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    由于自然环境的长期阻隔，各地日本血吸虫存在

不同程度的遗传变异，传统的分类方法已无法解释日

本血吸虫各地域株的遗传分化。线粒体DNA演化速

度快于或等于核DNA[tl，其中脱氢酶1(NDI)是线粒
体基因组中进化速率较快的，而细胞色素c氧化酶I

(COI)是进化速率较慢的〔’〕。因此，线粒体一个基因
就可以代表整个线粒体DNA的大致变异情况[’〕。本
研究在既往研究日本血吸虫种株遗传变异的基础上，

进一步采用PCR一序列测定技术对我国7省11地不同

自然隔离区的日本血吸虫线粒体DNA中这两个片段

的多态性进行研究，并用生物信息学方法比较各序列

的同源性，构建序列系统进化树。

2 方法

    基因组DNA抽提方法见文献〔3]0

粒体DNA片段ND1和COI，见文献[5]

测序及相似性比较见文献「3]0

PCR扩增线

。产物纯化、

中国大陆株日本血吸虫线粒体DNA序列进化树

的构建

利用Neighbor-Jotntng

析[6]。用200次Bootstrap
析的置信度。

法对序列进行系统发生分

重抽样法评估系统发生分

结 果

材料与方法

1 日本血吸虫的采集

    标本来源见文献〔3]。成虫收集方法见文献【4]。
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1 线粒体DNA多序列相似性比较

    我国各地日本血吸虫线粒体DNA片段序列存在

不同程度的遗传差异，比例为0.3%一6.7%。其中湖

北省内5地域株亦存在微小差异，其比例约为0.3%.

NDI和COI序列比对结果如图1和图2。在单反应测
序晴况下出现了少数不能识别的碱基N，与该位点核
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      图1 日本血吸虫和曼氏血吸虫ND1序列

Fig. 1   NDl sequences of S. japonicum and S. mansoni
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      图2 日本血吸虫和曼氏血吸虫

Fig. 2   COI sequences of S. japonicum

COI序列
and S. mansoni

昔酸信号复杂有关。

2 中国日本血吸虫ND1和COI序列进化树的构建

    中国日本血吸虫各地域株差异明显小于与曼氏血

吸虫之间差异;中国大陆株与中国台湾株日本血吸虫

之间有较大差异，在树状图中可归为2类;中国大陆山

区型日本血吸虫，即云南洱源和四川天全在树状图中

归为1类;中国大陆湖沼洲滩型日本血吸虫株，即湖南

岳阳、江西新建和安徽贵池3个地域株在树状图中处

于并列位置;湖北省境内不同地域株在树状图中归为

1类。以最大简约法对序列进行系统发生分析，构建

的系统树的拓扑结构与邻接法所构建的基本一致。见

图3。

                  讨 论

    多数学者认为中国日本血吸虫是一超种复合体

(superspecies complex)，存在明显的种和株间变异[’】。
邱持平等〔‘〕对中国5省地域株线粒体DNA中NDl和
C01片段的研究表明它们存在两个不同的基因型，这

两个基因型分别存在不同程度的核昔酸碱基对差异。

本文结果与其一致。

NDI序列系统发生树 NDl gene phylogenetic system tree

卜~~-.一 -~~一- 一一一- -~5.

  COI序列系统发生树 COI gene phylogenetic system tree
    图3 基于ND1序列和COI序列构建的生物系统发生树

Fig. 3 Phylogenetic system tree based on NDI gene and COI gene
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    Davis等[9,10」根据生物学家的追踪研究结果推论
亚洲大陆的日本血吸虫是在印度板块与中国大陆发生

碰撞的第三纪末期由非洲漂移至亚洲。本研究以线粒

体DNA序列构建的邻接树(NJ)形成了一个基支模

式，其深支经统计学分析(NJ引导程序=100 )，证实它
们之间存在密切的亲缘关系，可以认为这11个地域株

的日本血吸虫线粒体DNA具有同一祖先。

    血吸虫基因组的研究对于评价其种系关系、判断

种内变异等具有重要意义。众多学者运用rRNA基因

家族及其间隔的序列同源性比较和限制性片段长度多

态的分析方法进行种系分类研究。张广军等「川即通
过测定细胞核核糖体基因rDNA-ITS2和LSU序列探

讨中华血吸虫在裂体属内的系统发生位置。线粒体

DNA在遗传学上具有某些与核DNA不同的特性，其

以母系遗传为主，基因重组发生率极低;其进化速率等

于或较快于核DNA，故其序列的变化可同时反映生物

种群内以及群体间的遗传变异。本研究结果不仅揭示

了中国各地域株日本血吸虫之间遗传变异及亲缘关系

的状况，同时还清楚地显示出日本血吸虫和曼氏血吸

虫之间的基因差异，进一步证实了线粒体DNA在寄生

虫学研究领域中的应用价值。
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鼻腔蝇蛆病一例报告
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中图分类号:R757. 9 文献标识码:D

    鼻腔蝇蛆病在我国极为少见，自王琼芳1958年报道一例

以来，仅龚立人(1964)、苏振忠等(1982)、王陈应(1986)、王身

文等(1991)、陈小宁等(1996)等共报道有7例。现报道副鼻窦

炎合并鼻腔蝇蛆病一例。

    患者女性，65岁，双侧鼻塞流腐臭味脓涕1年余，异物蠕动

伴鼻腔出血2d，于2003年8月8日来本院附属医院就诊并收

人耳鼻喉科治疗。述1年余前着凉后出现鼻塞流涕，鼻部不

适，经治疗后双侧鼻腔仍反复流脓，有腐臭味。人院前两天无

明显诱因下鼻腔不适加重，并有异物蠕动感，打喷嚏，且有双侧

鼻流血而来院诊治。体检，鼻窦区轻度肿胀，压痛，鼻外形无畸

形，鼻腔粘膜充血水肿，鼻中隔溃烂缺损，约1.2 cm x0. 8 cm,
双侧中下鼻甲溃烂，结构破坏，中鼻甲后端溃烂，并有大量虫样

蠕动，灰白色。鼻窥镜下挟出白色虫体36条，鼻腔清洗后可见

骨暴露。诊断:副鼻窦炎、鼻腔寄生虫。

    挟出虫体长1.2一1.5 cm，直径0.2一0. 3 cm，置95%乙醇

浸泡，转送本教研室鉴定。虫体灰白色，圆柱状，长约1.2一1.5

cm，前端渐狭小，可见一对口钩，后端为截断状，可见一对后气

门，两侧与后部无突起。虫体后气门经无水乙醇脱水，用冬青

油透明，压片镜检，可见其后气门间距窄，小于气门横径的1/2,

气门环不完整，于内下处有缺失，气门钮细小模糊不清，3个气

门裂直，由内下向外上略呈扇形排列，气门裂内可见有细小横

纹结构。由其形态特点，确定为大头金蝇( Chrysomyia mega-

cephala) llI期幼虫。
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