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　　遗传和变异是生物体保持种的属性和进化发展的共有

生命现象。目前, 对血吸虫系统分类的研究主要基于成虫和

虫卵形态特征、中间宿主特异性、尾蚴逸出周期性、潜伏期、

产卵量、致病性和免疫性以及地理分布等。寄生哺乳动物的

血吸虫, 主要分三个种团。曼氏血吸虫种团包括流行于非洲、

南美洲及加勒比地区的 4 个虫种: 曼氏血吸虫 (S. m anson i)、

罗氏血吸虫 (S. rod ha in i)、爱德华血吸虫 (S. edw ard iense)、

河马血吸虫 (S. h ipp op otam i) , 虫卵以侧刺形为主, 中间宿主

为双脐螺 (B iom p ha laria spp. ) ; 埃及血吸虫种团包括流行于

非 洲 及 邻 近 地 区 的 7 种 血 吸 虫: 埃 及 血 吸 虫 ( S.

haem atobium )、间插血吸虫 (S. in terca la tum )、麦氏血吸虫

(S. m attheei)、牛血吸虫 (S. bov is)、柯拉松血吸虫 (S. cu ras2
son i )、马格里血吸虫 (S. m arg rebow iei)、莱氏血吸虫 (S.

leip eri ) , 虫卵以端刺形为主, 中间宿主为小泡螺 (B u linus

spp. ) ; 日本血吸虫种团包括流行于我国和东南亚的 4 种血

吸虫: 日本血吸虫 (S. jap on icum )、湄公血吸虫 (S. m ekong i)、

中华血吸虫 (S. sinensis)、马来血吸虫 (S. m alay ensis) , 以圆

刺或微刺形虫卵为主, 中间宿主为钉螺 (O ncom elan ia) 或拟

钉螺 (T ricu la ap erta) , 小罗伯特螺 (R obertsiella)。除以上三

个主要种团外, 尚有人提及印地血吸虫种团 (S ch istosom a in2
d icum group) , 包括印地血吸虫 (S. ind ium )、棱形血吸虫 (S.

sp ind a le )、鼻 血 吸 虫 ( S. nasa le )、未 明 血 吸 虫 ( S.

ineog n itum ) , 虫卵为端刺形, 中间宿主为印度扁卷螺 ( Ind o2
p lanorbis) , 流行于印度次大陆及东南亚[1, 2 ]。1993 年,W HO

提出存在有间插血吸虫与埃及血吸虫的杂交种 (H y brid iz a2
tion) , 见于L oum 和喀麦隆各处。此外, 尚有可以在两个中间

宿主B u linus trunca tus 和 P lanorbarius 体内发育的牛血吸虫

(S. bov is) [3 ]。但这种分类法不能全面地反映血吸虫种系发生

的遗传变异关系。生物的表型变异并不能完全或真实地反映

遗传变异, 同一种基因型在不同的环境条件下, 可发育出不

同的形态生理特征, 而有些有明显遗传变异的生物并不一定

表现出形态学改变。因此, 对血吸虫病的深入研究, 必然要重

视有关血吸虫种内和种间的遗传多样性 (genetic diversity) ,

以便对各种血吸虫病的临床、免疫学、流行病学、治疗药物和

耐药机制等进行研究, 特别是为DNA 疫苗的研制和防治策

略的制订提供理论依据。

1　遗传标志的选择

研究遗传变异的基础是选择合适的遗传标志。早期主要

采用一些易于鉴别的形态和生物学性状作遗传标志, 但数量

有限, 易受环境因素的影响; 随着生化技术的发展, 蛋白的多

态性和抗原组分被作为遗传标志, 前者检测的重要手段是同

工酶电泳技术, 绝大多数同工酶位点呈共显性, 等位基因及

基因频率可以直接计算, 因此可精确地测量生物自然种群的

遗传变异的程度, 但同工酶是基因表达产物, 本身不是基

因[2 ]。本世纪 70 年代末, 限制性内切酶技术和重组DNA 技

术的出现以及分子杂交、PCR 等分子生物学技术的飞速发

展, 使遗传标志的研究开始转向遗传基因- - DNA 分子, 由

于各种遗传信息均来自于基因, 生物个体间的遗传变异本质

上就是DNA 分子的差异, 因此直接检测DNA 序列的多态

性, 可认为是最可靠的遗传标志。

检测DNA 序列的多态性技术, 一类为检测特定的DNA

片段, 即候选标志 (candidate m arker) , 如限制性片段长度多

态性 (R FL P)和DNA 指纹图谱分析。已有证据表明, 在基因

组DNA 中某些区域在生物进化中表现出高度的多态性, 可

用于生物种群的遗传变异和亲缘关系以及系统发育的研究,

如 rRNA 基因、线粒体DNA 等。此外, 还有影响某些特殊生

物性状的结构基因, 如蠕虫中的 Β2微管基因与苯并咪唑的抗

性有关[3, 4 ]; DH FR 2T S 基因是识别疟原虫乙胺嘧啶抗性虫

株的最好标志[5 ]; 血吸虫理想疫苗候选分子 GST 的基因变

异会影响其免疫效应[20 ]等等。检测这类遗传标志, 需先了解

检测物种的信息。制备DNA 探针, 易受性状所限, 即使发现

了候选位点的变异并明显表现于表型特征中, 也需区别其邻

近连锁位点变异所造成的影响。另一类为随机遗传标志

(random m arker) , 是对全基因组中多态性位点的研究, 如随

机扩增多态DNA (RA PD ) , RA PD 分析是采用合成的较短

的单个随机引物对基因组DNA 进行 PCR 扩增, 用琼脂糖凝

胶电泳对扩增产物检测, 方法比较简便, 可快速获得许多位

点的DNA 序列多态性资料。此外, 新近又发现一种微卫星

DNA 标志, 具有种类多、分布广、高度多态、重组率低和在种

群中表现出高度的个体特异性等优点, 正受到人们的重

视[6 ]。

2　血吸虫研究中已采用的主要遗传标志

211　核糖体RNA 基因 (rRNA gene)

真核生物 rRNA 基因 (rDNA )的组成包括小亚基 rRNA

基因和大亚基 rRNA 基因以及将两者分隔开的转录间隔区,

在每个转录单位之间有非转录间隔区。在每个细胞中, rD 2
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NA 的拷贝可达几十或几百个, 这些基因按头尾相随的顺序

组成一个个基因簇, 分布于不同染色体上, 不同的生物其

rDNA 的拷贝数可在几个到几千个范围内变化。曼氏血吸虫

(Sm ) rRNA 基因复合体长约 10 kb, 串联重复排列, 拷贝数

约 100 个。在物种进化过程中, 不仅 rDNA 的数目会发生改

变, 而且每个 rDNA 拷贝都会独立地发生变异, 导致同种生

物 rDNA 结构的多态性。 rDNA 分子中的一个微小变化 (一

个核苷酸的突变) , 就有可能导致生物对环境的适应力的改

变 (如某些抗性的产生等) , 所以, 当多态现象处于一个重要

功能位点时, 它可能具有特殊的意义 [4 ]。因此 rRNA 基因是

研究遗传变异较理想的遗传标志。

Simp son 等 (1984)用限制性内切酶BamH I 将 Sm 的基

因切成三个片段, 并用 PBR 322 重组质粒克隆, 在克隆的重

组质粒中, 分别显示有 4. 4 kb (p sm 889) , 3. 1 kb (p sm 389)

和 214 kb (p sm 890) 三个插入片段, 用同位素标记制备成探

针, 并与限制性内切酶消化的血吸虫基因组 DNA 进行杂

交, 对血吸虫的遗传变异和系统发育进行了一系列研究, 发

现在 Sm、埃及血吸虫 (Sh)、日本血吸虫 (Sj)之间R FL P 有明

显差异, 对非洲和加勒比地区的多个 Sm 虫株比较发现虽然

主带一致, 但次带明显不同。对波多黎各 Sm 不同虫株比较

也显示出带型差异, 而这三个虫株在对螺蛳的感染性及同工

酶电泳均有明显差别。用该方法构建了非洲端刺虫卵种群中

6 种血吸虫的 rRNA 基因限制性位点图谱。在 Sh 的非转录

间隔区发现了一个 015 kb 缺失, 明显有别于其它的虫种, 根

据 转录间隔区的插入片段还可区别麦氏血吸虫 (S.

m attheei) 和马格里血吸虫 (S. m arg rebow iei) , 同是侧刺虫卵

的 Sm 和罗氏血吸虫 (S. rod ha in i)之间由于非转录和转录间

隔区限制性位点的缺失或插入, 使得印迹杂交显示出明显的

种间差异。[7- 10 ]

用 Sm 探针 p sm 750 对 Sm 14 个地理隔离群用 R FL P

法进行种内遗传变异的研究, 发现在不同株间虽然存在具有

鉴别意义的带型, 但在这些种群的株内遗传变异很小[11 ]。

R FL P 的研究还可适用于血吸虫定性分析, 如在塞内加尔,

有三种具有端刺虫卵形态的血吸虫: Sh、牛血吸虫和 S.

cu rasson i, 后者主要寄生于绵羊、山羊和牛, 但是否可在人体

内寄生尚有争议, Sh 和 S. cu rasson i 的虫卵形态一致, 因此

在两者共同流行地区单依据形态区别这两个虫种很困难, 然

而初步的研究显示两者的 rRNA 基因明显不同, 由此可为虫

体定性[12 ]。研究发现 Sh 尾蚴R FL P 明显区别于中间宿主同

为小泡螺的其它血吸虫尾蚴。用探针 p sm 389 比较 Sm 感染

的抗性双脐螺和敏感性双脐螺 (B . g labra ta) , 发现在 EcoR

Í 消化的双脐螺 rRNA 基因中, R FL P 带型明显不同, 即使

在抗性双脐螺不同分离株中也存在频率很高的遗传变

异[13 ]。

随着分子生物学技术的发展, 对DNA 的序列的测定已

大为简化, 对DNA 序列的直接分析使研究遗传变异更直

观, 结果更可靠, 对于研究生物进化历程和确定物种间的进

化关系以及寻找突变位点具有明显的优越性。对梭形血吸

虫、Sh、Sj 以及 Sm 的 18S rRNA 基因的序列分析, 发现虽然

血吸虫 18S 高度保守, 但仍可用序列资料初步建立该属分子

系统发育体系, 认为梭形血吸虫与 Sh 作为一个并列的分类

单位 ( sister taxe) 与 Sm 处于同一分支中, 而 Sj 与该支的距

离较远。所观察到的变异绝大多数处于基因高度变异的延伸

区内, 即相当于 18S rRNA 的 V 4 区[14 ]。有资料表明 28S

rRNA 基因保守的核区中夹杂着一些可变性较高的扩张片

段或区域, 命名为D 1 至D 18。L it t lew ood 测定了 Sm、Sh、Sj、

梭形血吸虫 28S rRNA 5’ 端三个高变区的序列, 对序列数据

用最大节省法和最大相似性法进行种系发生分析, 认为 Sj

是最早的分支, 迄今尚未确定种系发生关系的梭形血吸虫并

列于 Sm 同支, Sm 虽是独立的, 但与 Sh 有密切的亲缘关

系[15 ] , 该结果与 18S rRNA 的分析结果相似。

用 PCR 扩增法获得了 Sh、麦氏和间插血吸虫 rRNA 基

因的内部转录间隔区 ( IT S) , 序列比较显示 Sh 和间插血吸

虫有 2 个重复单位, Sm 有 4 个重复单位, 重复单位的序列高

度一致, 在 IT S2 区, 三种血吸虫主要部分高度保守。研究结

果表明这三种血吸虫 IT S 区所有的性质和重复单位均非常

相似, 因此不能用作探针来鉴别三种血吸虫[16 ]。对 rRNA

18S V 4 区及 28S D 1 区的序列分析与前述的结果相似, 支持

血吸虫属中传统的分类结果 [17 ]。

212　线粒体DNA

线粒体DNA (m t DNA ) 的进化明显较核DNA 快, 由母

系遗传不会发生重组, m tDNA 序列的变化可反映生物种群

内和群体 (popu lat ion) 间的遗传变异。因此m tDNA 是一个

研究进化的理想工具, 尤其是在相近虫种之间。早期的研究

显示 Sm 的m tDNA 在大小方面有较大的差异 [18 ]。一个非洲

株 Sm 和 5 个美洲株 Sm 之间线粒体 16S rRNA 有微小的变

异, 进一步用 12 种限制性酶分析这 6 株 Sm 的m tDNA , 发

现株间存在广泛的长度多态性。在 40 个位点中, 有 5 个限制

性酶切位点呈多态性, 系统发育分析的结果支持美洲株 Sm

是在几百年前由非洲传至美洲的假说 [19 ]。

213　GST 和其它蛋白的编码核酸

谷胱甘肽 S 转移酶 (GST 28 kD a )是血吸虫一个理想的

候选疫苗分子, 但对血吸虫种间异源抗原交叉保护的可能性

尚不完全了解, 因此比较不同血吸虫 GST 并评价其亲缘关

系是必要的。对牛血吸虫 (S b)、Sh、Sm 和 Sj 的 GST 碱基序

列及肽链序列进行比较认为 Sm、Sh、Sb GST 是相似的,

28 kD a 组分内的微小多态性可能为群体异源性或不同的

RNA 的共同表达所致。Sh 和 Sb 28GST蛋白具有高度保守

性, 提示它们在进化上密切相关, 而 Sj 与其它三种血吸虫的

GST 同源性较低[20 ]。

血吸虫卵壳蛋白基因在 Sm、Sh 和 Sj 之间高度保守, 然

而 Sm 与 Sh 的相似程度明显地大于各自与 Sj 的相似程

度[21 ]。

214　随机扩增多态DNA (RA PD )

RA PD 是 90 年代建立的一种随机扩增检测DNA 的遗

传标志系统, 具有分布广、多态性高、操作简便、高效等明显
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的优越性, 目前已广泛地运用于血吸虫的系统发育和遗传变

异研究。

RA PD 最早应用于血吸虫的研究是 1993 年, D ias2N eto

研究发现编号为 3301 的随机引物在 Sm 的 5 个虫株之间呈

现扩增条带的多态性, 而引物 3303 在株间则带型一致, 但在

8 个不同的血吸虫种间存在明显差异 [22 ]。Barral 用 40 种随

机引物对 5 种血吸虫 (曼氏、罗氏、牛、间插、日本血吸虫) 研

究显示, 有 37 个引物在种间呈现明显的多态性, 并据此绘制

了这 5 种血吸虫的系统发育的进化树, 此外在 Sm 株间、同

一虫株的不同个体之间以及雌雄之间也发现了有限的多态

性[23 ]。

用 RA PD 对种团的种系发生研究显示: 4 株间插血吸

虫、3 株 Sh 和 2 株 Sm 形成三个独立的种系, 这三个独立的

种系又分别是 S. cu rasson i、牛血吸虫和罗氏血吸虫的姐妹

组, 麦氏血吸虫和 S. leiperi 可形成一个独立的种系, 此外马

格里血吸虫是唯一与其他血吸虫关系疏远的虫种, 值得注意

的是该虫种是唯一产生相似于日本血吸虫侧刺虫卵的非洲

血吸虫[24 ]。

对血吸虫种下分类的研究 RA PD 也显示了其较高的敏

感性。Barral 从 10 个自然感染 Sm 的大鼠中检获的 212 条虫

体中发现共有 78 种基因型, 在同一个宿主内虫体之间的最

大变异达 28 种基因型, 同一宿主之内的变异程度大于宿主

之间的变异程度, 由于在该流行区钉螺感染率很低, 而脊椎

动物宿主的感染率高, 因此认为造成宿主内部虫体发生遗传

变异的原因可能是脊椎动物很高的迁移率和ö或钉螺的多毛

蚴感染所致[25 ]。

早期的研究已经表明中间宿主的遗传因素影响寄生虫

感染的存活与否, 用 RA PD 比较血吸虫和中间宿主的遗传

变异发现, 血吸虫种内的遗传变异有限, 而其中间宿主

B iom p ha laria g labra ta 却显示了很强的遗传变异, 提示光滑

双脐螺在血吸虫病流行病学的确定中起重要作用[26 ]。用

RA PD 在抗性钉螺和敏感钉螺间发现了与抗性有关的特异

性扩增片段, 这些特异性标志, 以显性或等显性方式遗

传[27 ]。

3　日本血吸虫遗传变异研究的历史与现状

50 年代中期以前, 人们一直认为亚洲血吸虫病均由单

一的日本血吸虫种所引起, 以后根据各地 Sj 的生物学特性,

提出 Sj 至少存在中国大陆、中国台湾、日本和菲律宾 4 个地

域品系 (geograph ic stra in)。70 年代后期, 对湄公河下游岛屿

和河谷地区血吸虫病流行区的调查, 发现 Sj 湄公品系在虫

卵形态和大小以及中间宿主上有明显不同而重新定名为湄

公血吸虫 (S. m ekong i)。近年来又陆续在马来西亚彭亨州山

区土著病人的肝组织中发现类似 Sj 的虫卵, 结合一些其它

生物学性状的研究, 将其定名为马来血吸虫 (S. m alay ensis)。

综合各方面的研究成果有人认为日本血吸虫为一超种复合

体 (superspecies comp lex) , 存在着明显的种内和品系间的变

异[28 ]。

F lecher (1980)最早对亚洲的湄公血吸虫和 Sj 进行了同

工酶研究, 在 10 个位点上, 两者的差异达 82%～ 91% , 认为

湄公血吸虫是独立的一个种, 而 Sj 的不同地理品系中国大

陆、中国台湾、日本和菲律宾也有较少的种内变异。由于其所

用虫株为实验室传代的虫株, 似难以代表血吸虫的自然状

况[29 ]。W oodruff 及M eren lender (1987)应用多位点酶电泳技

术分析亚洲各地 Sj 及其近似种的 10 余个等位基因的变异

情况, 计算N ei 氏遗传距离, 以非加权配对聚类分析法绘制

了亚洲各地人体血吸虫的遗传距离图。研究发现 Sj 的不同

品系 (中国大陆、台湾、菲律宾、日本) 之间遗传距离平均>

013, 远远地大于 Sm 株间的遗传距离, Sj 与湄公血吸虫和马

来血吸虫之间的遗传距离> 1, 表示达到了独立虫种的水平,

中国贵池 (皖) 与菲律宾M indo ro 之间 Sj 的遗传距离D =

01575±0120, 该值比其他同种动物的一般遗传距离明显为

大。结果表明中国大陆 Sj 品系具有非常突出的特点, 与其他

品系 Sj 及其近似种如湄公血吸虫和马来血吸虫有明显的差

异[30, 31 ]。

何毅勋等对中国大陆安徽、湖北、广西、四川、云南五个

不同地理隔离群的 Sj 进行了一系列的比较研究, 主要包括

了形态度量学、哺乳动物的易感性、幼虫与钉螺的相容性、对

宿主的致病性、感染动物的血清免疫学反应、对吡喹酮药物

的敏感性、蛋白电泳和抗原组分的测定、DNA 杂交、多位点

酶电泳分析等。其中用同工酶电泳技术对 9 个基因位点的分

析显示遗传距离为 01001～ 01039, 遗传一致性 I 为 01962～

01999, 平均基因杂合度为 01332, 表明在这 5 个隔离群间基

因结构基本相似, 亲缘关系密切。与亚洲其他地区资料比较,

中国大陆群体间的遗传距离明显较亚洲 4 大地区群体间的

值为小, 表明大陆境内 Sj 群体间的遗传分化程度较亚洲各

地群体间为低[32 ]。用 Sm 特异性克隆片段p sm 889 制备的探

针分析中国大陆 5 个隔离群 R FL P 的差异, 发现经BamH I

酶切的杂交图谱完全相同, 经 EcoR I 酶切的杂交图谱中, 主

带完全一致, 但弱杂交带有明显差异 [33 ]。曾宪芳 (1993) 用

Sm p sm 889、p sm 389 探针比较了 Sm 和 Sj 中国大陆品系的

R FL P 多态性, 发现在种间存在有明显的差异, 在 Sj 中国大

陆湖南、湖北、江西、浙江、云南隔离群之间探针 p sm 389 的

杂交主带完全相同, 但次带则有不同程度的区别, 其中湖南、

湖北、浙江互相接近, 而江西及云南的次带与前三者有明显

区别, 且两者间亦显著不同。作者认为由于中国大陆各血吸

虫流行区相距很远, 钉螺的孳生环境及气候条件互不相同,

各地 Sj 形成基因水平上不同的地理株是完全可能的 [34 ]。何

毅勋综合分析了各种生物学性状、生化特性及分子生物学中

有限的资料以后, 认为目前所称的中国大陆品系 Sj 是由若

干不同分化的品系所组成的品系复合体, 至少包括 4 个不同

地域品系: 云南品系、广西品系、四川品系、皖鄂品系 [35 ]。本

文作者曾用 PCR 2SSCP 对中国大陆湖南、湖北、江西、安徽、

四川、云南以及一个实验室驯化品系 Sj 28S rDNA - D 2 区

进行了多态性分析, 该特异性DNA 片段具有血吸虫虫种鉴

别意义, 但研究显示其在中国大陆不同隔离群之间单链带型
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及构象完全相同, 具有高度的保守性 [36 ]。

显然, 用DNA 分子标志技术对 Sj 的系统发育和遗传变

异的研究还较粗浅, 由于 R FL P 技术的敏感性有限, 尚难以

全面地反映 Sj 种下的遗传变异程度, 此外所用探针来自 Sm

是否存在种间遗传变异的影响尚不能确定。因此需采用一些

较敏感的遗传标志对 Sj 的种群遗传及遗传变异的程度做更

精确的分析, 并结合生物学性状进行综合评估, 尤其不容忽

视环境因素对 Sj 遗传分化的影响。

参 考 文 献

1　Ro llinson D , Simp son A JG. T he bio logy of Sch isto som es: from
genes to latrines. L ondon U. K. A cadem ic P ress, 1987∶1～ 49

2　赵慰先, 高淑芬主编. 实用血吸虫病学. 第 1 版. 北京: 人民卫生
出版社, 1996∶13～ 20

3　W HO. T he contro l of Sch isto som iasis, second repo rt of the
W HO expert comm ittee. Geneva, 1993∶49～ 80

4　P richard R. A nthelm in tic resistance. V et Parasito l 1994; 54∶
259～ 268

5　van D ijk M R , M cConkey GA , V inkenoog R , et al. M echanism s
of pyrim etham ine resistance in two differen t strains of P lasm od2
ium berg hei. M o l B iochem Parasito l 1994; 68∶167～ 171

6　俞小淙, 吴观陵. 微卫星DNA 及其在寄生虫学研究中的应用.
国外医学寄生虫病分册 1998; 25∶97～ 100

7　Simp son A JG, D am e JB, L ew is FA , et al. T he arrangem ent of ri2
bo som al RNA genes in S ch istosom a m anson i iden tification of
po lymo rph ic structural varian ts. Eur J B iochem 1984: 139∶41
～ 45

8　M cCutchan T F, Simp son A JG, M ullins JA , et al. D ifferen tia2
t ion of sch isto som es by species, strain, and sex by using cloned
DNA m arkers. P roc N atl A cad Sci U SA 1984; 81∶889～ 893

9　F letcher M , L overde PT , W oodruff D S. Genetic variat ion in
S ch istosom a m anson i: enzym e po lymo rph ism s in populations
from A frica, Southeast A sia, South Am erica and the W est In2
dies. Am J T rop M ed H yg 1981; 30∶406～ 421

10　W alker T K, Simp son A JG, Ro llinson D. D ifferen tiat ion of
S ch istosom a m anson i from S. rod ha in i using cloned DNA
p robes. Parasito logy 1989; 98 (P t l) ; 75～ 80

11　M inchella DJ , L ew is FA , So lleaberger KM , et al. Genetic diver2
sity of S ch istosom a m anson i: quan tifying strain heterogeneity us2
ing a po lymo rph ic DNA elem ent. M o l B iochem Parasito l 1994;
68∶307～ 313

12　Ro llinson D , W alker T K, Simp son A JG. N ew app roaches to
sch isto som e iden tification. Parasito logy Today 1986; 2∶24～ 25

13　Knigt M , B rindley PJ , R ichards CS, et al. S ch istosom a m anson i
∶iden ification use of cloned ribo som al RNA gene p robe to de2
tect restrict ion fragm ent length po lymo rph ism in the in term edi2
ated ho st B iomp ha laria g labra ta. Exp Parasito l 1991: 73∶285
～ 290

14　Johnston DA , Kane RA , Ro llinson D. Sm all subunit (18s) ribo2
som al RNA gene divergence in the genus S ch istosom a. Parasito2
logy 1993: 107∶147～ 156

15　L itt lewood D TJ , Johnston DA. M o lecu lar phylogenetics of the
four S ch istosom a species group s determ ined w ith part ial 28s ri2
bo som al RNA gene sequences. Parasito logy 1995; 111∶167～
175

16　Kana RA , Ro llinson D. Repetit ive sequences in the ribo som al
DNA internal transcribed spacer of S ch istosom a haem atobium ,
S ch istosom a in terca la tum and S ch istosom a m attheei. M o l
B iochem Parasito l 1994: 63∶153～ 156

17　Barker SC, B lair D. M o lecu lar phylogeny of S ch isotosom a

species suppo rts tradit ional group ings w ith in the genus. J Para2

sito l 1996: 82∶292～ 298
18　D esp res L , Im bert2E stab let D , Com bes C, et al. Iso lation and

po lymo rph ism in m itochondria DNA from S ch istosom a m anson i
. M o l b iochem Parasito l 1991; 47∶139～ 142

19　D esp res L , Im bert2E stab let D , M onnero t M. M o lecu lar charac2
terization of m itochondrial DNA p rovides evidence fo r the re2
cen t in troduction of S ch istosom a m anson i in to Am erica. M o l
B iochem Parasito l 1993; 60∶221～ 230

20　T ro ttein F, Godin C, P ierce RJ , et al. In ter2species variat ion of
sch isto som e 282kD a glu tath ione stransferasel. M o l B iochem
Parasito l 1992; 54∶63～ 65

21　Bobek LA , Reko sh DM , L overde PT. S ch istosom a jap on icum :
analysis of eggshell p ro tein genes, their exp ression and compari2
son w ith sim ilar genes from o ther sch isto som es. Exp Parasito l
1991; 2∶381～ 384

22　D ias2N eto E, de Souza CP, Ro llinson D et al. T he random am 2
p lification of po lymo rph ic DNA allow s the iden tification of
strains and species of sch isto som e. M o lB iochem Parasito l 1993;
57∶83～ 88

23　Barral V , T h is P, Im bert2E stab let D et al. Genetic variab ility
and evo lu tion of the S ch istosom a genom e analyses by using ran2
dom amp lified po lymo rph ic DNA m akers. M o l B iochem Para2
sito l 1993; 59∶211～ 222

24　Kaukas A , D ias2N eto E, Simp son A JG et al. A phylogenetic
analysis of S ch istosom a haem atobium group species based of ran2
dom ly amp lified po lymo rph ic DNA. In ter J Parasito l 1994: 24∶
285～ 290

25　Barral V , M o rand S, Po in tier JP, et al. D istribu tion of sch is2
t isim e genetic diversity w ith in naturally infected rattus detected
by RA PD m arkers. Parasito logy 1996: 113∶511～ 517

26　Simp son A JG, D ias2N eto E, V idigal TH , et al. DNA po lymo r2
ph ism of sch isto som es and their snail ho sts. M em Inst O sw aldo
C ruz 1995; 90∶211～ 213

27　L arson SE, A nderson PL , M iller AN. U se of RA PD 2PCR to
differen tiate genetically defined lines of an in term edialte ho st of
S ch istosom a m anson i, B iomp ha laria g labra ta. J Parasito l 1996:
82∶237～ 244

28　毛守白 主编. 血吸虫病生物学与血吸虫病的防治. 第 1 版. 人民
出版社, 1960: 203～ 209

29　F letcher M ,W oodruff D S, L overde PT , et al. Genetic differen2
t iat ion betw eee S ch istosom a m ekong i and S. jap on icum : A n elec2
t ropho retic study. M alaco l Rev 1980; Supp l. 2∶113～ 122

30　W oodruff D S, M eren lender, AM U patham ES, et al. Genetic
variat ion and differen tiat ion of th ree S ch istosom a specites from
the Ph ilipp ines, L ao s and Peninsu lar M alaysia. Am J T rop M ed
H yg 1987: 36∶345～ 354

31　M erenlender AM ,W oodruff D S, U patham ES,. et al. L arge ge2
netic distance betw een Ch inese and Ph ilipp ine S ch istosom a

jap on icum. J Parasito l 1987: 73∶861～ 863
32　何毅勋, 李新武. 中国大陆日本血吸虫系的研究 V II, 五地隔离

群的遗传变异及分化. 中国寄生虫学与寄生虫病杂志 1992: 10
∶1～ 4

33　谢　觅, 何毅勋, 裘丽姝, 等 中国大陆日本血吸虫品系的研究
X II. 五地隔离群血吸虫 DNA 杂交. 中国寄生虫学与寄生虫病
杂志. 1993; 11∶6～ 8

34　曾宪芳, Ro linson D ,W alder T K, 等. DNA 杂交鉴定血吸虫种株
的研究. 中国寄生虫学与寄生虫病杂志 1993; 11∶1～ 5

35　何毅勋. 中国大陆日本血吸虫品系的研究����, 总结. 中国寄生虫
学与寄生虫病杂志 1993; 11∶93～ 101

36　俞小淙, 吴观陵, 张耀娟, 等. 日本血吸虫中国大陆株 rDNA 2D 2
区的基因多态性分析. 中国人兽共患病杂志 1997; 13∶141～
143

1997 年 10 月 5 日收稿　1998 年 9 月 21 日修回
(编辑: 任燕芳)

·781·

© 1994-2008 China Academic Journal Electronic Publishing House. All rights reserved.    http://www.cnki.net


