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提要　目的: 探讨 Χ拟钉螺分类演化的遗传学基础。方法: 用微量平面淀粉胶电泳法, 检测浙江省开化及淳

安县 6 个螺群宋氏 Χ拟钉螺和 1 个螺群中国 Χ拟钉螺的 24 种等位基因酶谱。结果: 共测得 29 个位点, 宋氏 Χ拟

钉螺多态位点所占比例为 619% - 1318% ; 中国 Χ拟钉螺全部为单态位点。宋氏 Χ拟钉螺的种内 N ei 氏遗传距离

(N eiπs D ) 小于 0112; 但宋氏 Χ拟钉螺与中国 Χ拟钉螺两者种间N eiπs D 为 0173。结论: 在等位基因水平显示 Χ拟

钉螺种内变异不明显, 种间差异显著。

关键词　宋氏 Χ拟钉螺　中国 Χ拟钉螺　等位基因酶谱　遗传距离

　　Χ拟钉螺隶属圆口螺科、拟钉螺亚科、厚 　螺

属[ 1 ]。从 Χ拟钉螺的分类学地位及寄生虫与螺类宿

主协同演化的关系, 认为 Χ拟钉螺在传播寄生虫病

中的作用值得重视。宋氏 Χ拟钉螺 (Gam m a tricu la

song i) 是 1994 年在浙江省开化县发现的 Χ拟钉螺

新种, D avis 等[ 2 ]用比较解剖、扫描电镜等方法研究

了宋氏 Χ拟钉螺和中国 Χ拟钉螺的螺壳、齿舌、生

殖系统等形态学特征, 发现存在种内变异及种间差

异。本研究进一步从 Χ拟钉螺的等位基因揭示 Χ拟

钉螺分类演化的遗传学基础。

材料与方法

标本来源

宋氏 Χ拟钉螺 6 个螺群分别采自浙江省开化

县的张湾 (C91221)、徐塘 (C9422)、中村 (C942
3)、篁岸 (C9425)、星口 (C9426) 及淳安县汾口

(C9229) ; 1 个螺群中国 Χ拟钉螺采自开化县桐村

(C9427)。采集的活螺用去氯水洗净, 置组织保存液

中- 70℃冻存备用。

样品制备

冻存的螺经解冻后, 用滤纸吸去螺壳表面水份,

压碎螺壳, 加蒸馏水 5 Λlö螺, 研磨成匀浆, 用 210

×910 mm 滤纸条吸取匀浆作为电泳样品。

电泳方法

以张湾 Χ拟钉螺 (C91221) 为对照, 按微量平

面淀粉胶电泳改良法[ 3, 4 ]对各个螺群的 Χ拟钉螺进

行等位基因酶谱检测。共进行 24 种酶的检测, 包

括: 天门冬氨酸转氨酶 (AA T , EC2161112)、酸性

磷酸酶 (A CPH , EC3111312)、腺苷酸激酶 (A K,

EC2171413)、醛氧化酶 (AO , EC1121311)、碱性

磷酸酶 (A PH , EC3111311)、肌酸激酶 (CK,

EC2171312)、硫锌酰胺脱氢酶 (D IA , EC1161212)、

酯酶 (EST , EC3111111)、谷氨酸脱氢酶 (GDH ,

EC1141113 )、 葡 萄 糖 磷 酸 异 构 酶 ( GP I,

EC5131119 )、 葡 萄 糖262磷 酸 脱 氢 酶 ( G6PD ,

EC11111149 )、 羟 基 丁 酸 脱 氢 酶 ( HBD

EC11111130)、己糖激酶 (H K, EC2171111)、异柠

檬酸脱氢酶 ( ISDH , EC11111142)、乳酸脱氢酶

(LDH , EC11111127)、苹果酸脱氢酶 (M DH ,

EC11111137)、苹果酸酶 (M E, EC11111140)、62
磷酸甘露糖酶 (M P I, EC5131118)、尼克酰胺腺嘌

呤二核苷酸脱氢酶 (NADD , EC11619913)、辛松果

脱氢酶 (OCT , EC11511111)、磷酸葡萄糖变位酶

(PGM , EC2171511)、62磷酸葡萄糖脱氢酶 (G6PD ,

EC11111144 )、 山 梨 醇 脱 氢 酶 ( SDH ,

EC111111140 )、 黄 嘌 呤 脱 氢 酶 ( XDH ,

EC11211137)。电泳后, 每块胶横切成 012 cm 厚的

薄片 4 片进行酶染, 染色液的配制及方法参照文

献[ 3 ]。所有试剂为 Sigm a 公司产品。染色后淀粉胶

薄片孵育于 37℃ 恒温箱中, 待位点着色后, 置灯光

屏观察箱上读片, 记录结果。每个螺群重复 10- 285

只螺ö酶不等。所得实验数据用 Sw offo rd 等[ 5 ]的基

因变异分析计算机程序B io sys21 演算, 得到各个基

因的频率, 基因相似性及遗传变异相关系数, 遗传

距离矩阵及分类趋化图。

结　　果

检测了 6 螺群宋氏 Χ拟钉螺, 1 螺群中国 Χ拟

钉螺近 5 000 只螺, 共测得 29 个位点, 48 个等位

基因 (表 1)。6 螺群宋氏 Χ拟钉螺仅AA T 2、D IA、

NADD 1 等 3 个位点存在差异; 而宋氏 Χ拟钉螺与

中国 Χ拟钉螺有 AA T 1、AA T 2、A CPH 1、A K1、

CK1、EST 3、EST 4、G6PD、GP I、HBD 1、M P I、

NADD 1、OCT、6PGD 1、PGM 1、SDH 等 16 个位
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表 1　7 螺群 Χ拟钉螺的等位基因频率　N= 检测的个体数　A B C. . . F 代表不同的等位基因
Table 1　A llele frequenc ies for seven population s of Gamm atricu la

N = N um ber of individuals detected 　A B C. . . F rep resen t differen t alleles
位点

L ocus C91221 C9422 C9423 C9425 C9426 C9229 C9427 位点
L ocus C91221 C9422 C9423 C9425 C9426 C9229 C9427

AA T1
(N ) 235 55 53 50 55 46 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000

AA T2
(N ) 175 50 48 50 55 46 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 1000 11000 11000 11000 1000
C 1000 1000 11000 1000 1000 1000 1000
D 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
E 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
F 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

A CPH1
(N ) 215 60 58 50 60 51 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
B 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

A K1
(N ) 230 60 58 50 60 51 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
B 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
D 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

AO
(N ) 244 55 53 50 55 46 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

A PH
(N ) 250 55 53 50 55 66 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

CK1
(N ) 195 55 53 50 55 46 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
B 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
D 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

D IA
(N ) 245 80 101 100 105 40 125
A 1992 1138 1975 11000 1000 11000 11000
B 1000 1000 1000 1000 11000 1000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
D 1008 1863 1025 1000 1000 1000 1000

EST1
(N ) 220 60 58 50 60 61 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

EST3
(N ) 205 50 48 50 50 56 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
B 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

EST4
(N ) 205 50 48 50 50 56 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
B 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

GDH
(N ) 160 55 53 50 55 46 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

G6PD
(N ) 255 60 58 50 60 76 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
D 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

GP I
(N ) 180 55 53 48 60 65 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 1847 1718 1642 1635 1800 1208 1000
C 1153 1282 1358 1365 1200 1792 1000
D 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
E 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

HBD 1
(N ) 215 55 48 50 55 51 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
B 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
D 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
E 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
F 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

H K
(N ) 180 50 48 50 50 46 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

ISDH 1
(N ) 205 55 53 50 55 10 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

ISDH 2
(N ) 135 50 48 25 55 46 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

LDH1
(N ) 175 55 53 50 55 20 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

M DH
(N ) 245 55 53 50 55 71 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

M E1
(N ) 250 55 53 50 55 20 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

M P I
(N ) 253 25 48 50 50 56 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
B 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

NADD1
(N ) 200 55 53 50 55 30 75
A 1990 1255 11000 1670 1000 11000 11000
B 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
D 1010 1745 1000 1330 11000 1000 1000

OCT
(N ) 215 55 53 50 55 47 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 1826 1818 1123 1740 1545 1351 1000
C 1174 1182 1877 1260 1455 1649 11000

6PGD 1
(N ) 225 55 53 50 55 27 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000
B 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
C 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000

PGM 1
(N ) 185 50 48 100 100 51 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
D 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
E 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
F 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
G 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

PGM 2
(N ) 285 50 48 100 100 71 75
A 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

SDH
(N ) 220 55 53 50 55 66 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 1000
C 1000 1000 1000 1000 1000 1000 11000

XDH
(N ) 230 50 53 50 55 36 75
A 1000 1000 1000 1000 1000 1000 1000
B 11000 11000 11000 11000 11000 11000 11000

点不同。各螺群的 29 个位点的遗传学变异显示, 宋

氏 Χ拟钉螺多态位点占 619% - 1318% ; 中国 Χ拟

钉螺全部为单态位点。经N ei’s (1972) 遗传距离

(genet ic d istance) 方法计算, 宋氏 Χ拟钉螺种内N ei

氏遗传距离小于 0112, 开化宋氏 Χ拟钉螺与淳安

宋氏 Χ拟钉螺间的遗传距离为 0105; 而宋氏 Χ拟钉

螺与中国 Χ拟钉螺两者种间的平均N ei 氏遗传距离

为 0173。据此描绘出分类趋化图 (图 1)。

讨　　论

等位基因酶谱的分析, 80 年代已用于有关血

吸虫、并殖吸虫和钉螺等的研究, 对用经典形态学

分类难以解决的种、近缘种及亚种的分类学地位及

其亲缘关系可用此项技术进行鉴定和评估[ 6- 8 ]。采

用等位基因酶 (a llozym e) 的酶谱多态性 (po lym o r2
ph ism ) 对种内 (或亚种内) 不同种群进行的遗传学
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图 1　7 螺群 Χ拟钉螺的 Ne i’s(1972) 遗传距离经 UPGM A 处理的
分类趋化图
F ig11　Phenogram s based on UPGM A treatmen t of Ne iπs ( 1972 )

genetic distance involv ing seven population s of Gamm atricu la

分析与计算机技术结合形成了等位基因酶谱数值分

类学 (num erica l taxonom y) 分析[ 9 ]。但对 Χ拟钉螺

方面的研究, 国内外尚未见报道。

本研究结果表明, 宋氏 Χ拟钉螺种内 N eiπs D

小于 0112, 比较开化与淳安两个不同地区的宋氏 Χ
拟钉螺, N eiπs D 为 0105, 可见种内遗传距离较小,

螺群间的变异小。中国Χ拟钉螺作为不同的种, 与宋

氏 Χ拟钉螺的差异较大, N eiπs D 为 0173, 远远大于

宋氏 Χ拟钉螺种内的遗传距离。分类趋化图也显示,

宋氏 Χ拟钉螺各螺群间的亲缘关系密切, 而中国 Χ
拟钉螺与之比较则差距显著, 提示种间差异明显。

圆口螺科包括圆口螺亚科和拟钉螺亚科, 钉螺

属圆口螺亚科, Χ拟钉螺与拟钉螺属拟钉螺亚科[ 1 ]。

研究表明, 拟钉螺亚科中某些螺类不仅是并殖吸虫

的中间宿主, 还可以传播血吸虫, 但 Χ拟钉螺与寄生

虫的关系尚不清楚[ 10 ]。根据寄生虫与螺类宿主的协

同演化关系, 两者在分子遗传学上必然存在相容性,

因而从等位基因酶谱研究 Χ拟钉螺, 进而比较 Χ拟

钉螺与可能传播的寄生虫的等位基因关系, 可为进

一步探讨 Χ拟钉螺在传播寄生虫病上的意义提供重

要的理论依据。
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ABSTRACT

A IM : To fu rn ish m o lecu lar genet ic evidences fo r taxonom y of Gam m a tricu la. M ETHOD S: A to ta l of
24 enzym es of 6 popu la t ion s of Gam m a tricu la song i and 1 popu la t ion of Gam m a tricu la ch inensis co llected
from Kaihua Coun ty and Chunan Coun ty of Zhejiang P rovince w ere stud ied u sing ho rizon ta l sta rch gel
electropho resis. RESUL TS: 29 loci w ere found. T he percen tages of po lym o rph ic loci of G. song i

popu la t ion s w ere 619% - 1318%. A ll loci of G. ch inensis w ere m onom o rph ic. T he N eiπs d istance am ong G.
song i popu la t ion s d id no t exceed 0112. T he N eiπs d istance betw een G. song i and G. ch inensis w as 0173.
CONCL USION: T he a llozym e varia t ion s of in ter2G. song i are lim ited, bu t the a llozym e varia t ion betw een
G. song i and G. ch inensis is sign if ican t.

Key words: Gam m a tricu la song i, Gam m a tricu la ch inensis, a llozym e zym ogram , genet ic d istance
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