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摘　要：为探讨动物体上一些常见寄生螨虫的分类地位，对１１株螨虫分离株的核糖体第二内部转录间隔区（ＩＴＳ

２）基因序列进行测定，并从ＧｅｎＢａｎｋ下载２１条螨虫的ＩＴＳ２序列，用ＵＰＧＭＡ法构建分子系统树。序列分析结果

显示：６株疥螨分离株ＩＴＳ２基因全长均为３６１ｂｐ，含有３３５个保守性位点，１５个变异位点和９个简约信息位点；序

列间的同源性为９６．９％～９９．７％。５株足螨分离株ＩＴＳ２基因存在长度上的变异（２２５～２３２ｂｐ），序列中包括１８４

个保守性位点，４４个变异位点，９个简约信息位点；分离自黄牛和奶牛的４株足螨分离株的ＩＴＳ２序列同源性为

９２．４％～９７．３％，而熊猫足螨分离株同黄牛、奶牛足螨分离株的同源性较低（７８．７％～８２．６％）。ＵＰＧＭＡ显示：３２

株螨虫分离株分成２个支系，第１个支系包括疥螨科的疥螨属犛犪狉犮狅狆狋犲狊和背肛螨属犖狅狋狅犲犱狉犲狊；第２个支系包括痒

螨科的足螨属犆犺狅狉犻狅狆狋犲狊和痒螨属犘狊狅狉狅狆狋犲狊。从分析结果来看，笔者支持疥螨的单种说法；而足螨属中分离自熊

猫的足螨和痒螨属中分离自水牛的痒螨的分类地位还有待进一步探讨。
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　　疥螨、足螨和痒螨为动物体上常见的寄生性螨

虫，这些螨虫寄生于多种家畜、家禽和野生动物的表

皮内或体表，引起动物出现顽固性的传染性皮肤病，

严重危害畜牧业的发展和野生动物健康。对螨虫病

原的准确诊断是有效控制螨病的流行及进行深入科

学研究的关键。但长期以来，这３种螨虫的种间分

类还是一个颇具争议的话题。

　　早期研究认为疥螨具有不同的种
［１２］，这种观点

也得到了 Ｗａｌｔｏｎ等学者的支持
［３４］；但后来有些学

者认为疥螨为单一种，均为人疥螨（犛犪狉犮狅狆狋犲狊狊犮犪

犫犻犲犻）
［５８］。对于足螨的分类也存在类似的问题。

１９５７年以前，人们普遍认为寄生于不同宿主的足螨

应根据其宿主命名为不同的种 ［９１０］；后来有人通过

形态学观察、生物学特性及分子系统学研究后提出

足螨属的螨应该分为牛足螨（犆犺狅狉犻狅狆狋犲狊犫狅狏犻狊）和德

州足螨（犆．狋犲狓犪狀狌狊）２个种
［１１１２］。而寄生于大熊猫

的足 螨 （犆．狆犪狀犱犪）以 及 寄 生 于 獾 的 獾 足 螨

（犆．犿狔犱犪狌狊）等，因其研究较少，其分类地位仍有待

进一步的探讨。

　　动物螨虫的传统分类主要是依据其形态学特征

和宿主的特异性，但由于虫体形态易受外界环境等

因素的影响，很难准确反映种群的真正情况，这种传

统研究方法的局限性日益明显。随着分子生物学技

术的发展，在国外ＤＮＡ技术已广泛地应用于螨类

的分类学研究。目前，已报道了多种寄生于动物的

螨虫的核糖体内部转录间隔区（ＩＴＳ１和ＩＴＳ２）及

线粒体基因（１２ＳｒＲＮＡ、１６ＳｒＲＮＡ和部分ＣＯＩ）等

基因的序列［３４，６９，１２１７］。在我国，有关分子标记基因

在疥螨属和足螨属螨虫分类研究中的应用尚未见报

道。作者通过分析３２株动物寄生螨虫分离株的

ＩＴＳ２基因序列，对动物常见寄生螨虫的系统关系

问题作进一步的探讨，为我国足螨属和疥螨属螨虫

的分类提供分子佐证。

１　材料和方法

１１　样品采集及基因组犇犖犃提取

　　本研究涉及疥螨科和痒螨科的４个属共３２株

动物寄生螨虫分离株。其中６株疥螨分离株和５株

足螨分离株均采自我国四川省的各地区（表１）。每

种动物体表分离的螨虫装入ＥＰ管内，保存于－７０

℃。螨虫ＤＮＡ的提取，经液氮研磨后，采用酚／酚：

氯仿（１∶１）／氯仿：异戊醇（２４∶１）抽提，乙醇沉淀，

双蒸水溶解，－２０℃保存。其余２１株螨虫分离株

ＩＴＳ２序列来自ＮＣＢＩ中的ＧｅｎＢａｎｋ（表１）。

１２　犐犜犛２区的扩增、纯化及序列测定

　 　 参 照 猪 疥 螨 （ＡＦ１２９１４６）、德 州 足 螨

（ＥＦ１９１３６９）的ＩＴＳ２基因序列设计２对特异性扩

增引物，引物序列由上海生物工程有限公司合成。

扩增疥螨ＩＴＳ２引物：Ｐ１，５′ＧＡＴＧＧＣＴＴＣＧＴＴＴ

ＧＴＣＴＧ３′；Ｐ２，５′ＣＧＧＧＴＡＴＴＣＴＣＧＣＴＴＧＡＴ

３′；扩增足螨ＩＴＳ２引物：Ｐ３，５′ＴＣＣＴＡＴＧＧＣＴ

ＴＣＧＴＴＴＧＴＣＴＧ３′；Ｐ４，５′ＡＡＣＴＴＣＴＧＣＧＧＧ

ＴＡＡＴＣＴＣＧ３′。ＰＣＲ的反应条件：９４℃预变性３

ｍｉｎ；９４℃变性１ｍｉｎ，５３℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸１

ｍｉｎ，３０个循环；最后７２℃延伸５ｍｉｎ。使用柱式

ＤＮＡ胶回收试剂盒进行ＤＮＡ的回收纯化，回收产

物送上海英骏生物有限公司测序。

１３　数据分析处理

　　以蜱螨目的长角血蜱（犎犪犲犿犪狆犺狔狊犪犾犻狊犾狅狀犵犻

犮狅狉狀犻狊）（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＡＦ２７１２８６）作为系统发育

分析的外类群。选取寄生于同一地区不同宿主和相

同宿主不同地区的螨虫的ＩＴＳ２序列构建系统树。

所有序列使用ＢｉｏＥｄｉｔ（Ｖｅｒｓｉｏｎ６．０．７）进行人工辅

助校对，再分别利用ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８３程序进行同源

性比较，ＭＥＧＡ２．１软件进行物种间系统发育 ＵＰ

ＧＡＭ树的构建，并进行重复１０００次的自举检验

（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｔｅｓｔ）。

６３２
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表１　来自犌犲狀犅犪狀犽的动物寄生螨类犐犜犛２基因序列

犜犪犫犾犲１　犛狅犿犲狊狆犲犮犻犲狊犐犜犛２狊犲狇狌犲狀犮犲狊犳狉狅犿犌犲狀犅犪狀犽

分离株

Ｉｓｏｌａｔｅ

科名

Ｆａｍｉｌｙ

属名

Ｇｅｎｕｓ

宿主

Ｈｏｓｔ

样品采集地

Ｌｏｃａｌｉｔｙ

登录号

ＡｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．

来源

Ｏｒｉｇｉｎ

Ｓｐ１ Ｓａｒｃｏｐｔｉｄａｅ 犛犪狉犮狅狆狋犲狊 猪 西班牙 ＡＦ１２９１４６ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ｃ１ 猪 四川荥经 ＤＱ９９１１３９ 本文中测定

Ｃ２ 猪 四川雅安 ＥＦ５１４４６８ 本文中测定

Ｇｅ１ 牛 德国 ＡＦ１２９１４７ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ａｍ１ 犬 美国 ＡＦ１２９１５１ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ｓｗ１ 银狐 瑞典 ＡＦ１２９１５５ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ｇｅ２ 红狐 德国 ＡＦ１２９１５８ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ｓｗ２ 猞猁 瑞典 ＡＦ１２９１６０ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ｊａ１ 貉 日本 ＡＦ１２９１６１ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ａｕ１ 袋熊 澳大利亚 ＡＦ１２９１６２ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ｇｅ３ 单峰骆驼 德国 ＡＦ１２９１６３ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ａｕ２ 羚羊 澳大利亚 ＡＦ１２９１６４ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９９

Ｃ３ 兔 中国四川雅安 ＤＱ９９１１３８ 本文中测定

Ｃ４ 兔 四川自贡新桥 ＤＱ９９１１４０ 本文中测定

Ｃ５ 兔 四川自贡荣县 ＥＦ５１４４６９ 本文中测定

Ｃ６ 兔 重庆永川 ＥＦ５１４４６７ 本文中测定

Ｓｗｉ１ 犖狅狋狅犲犱狉犲狊 猫 瑞士 ＡＦ２５１８０１ Ｏｃｈｓ犲狋犪犾．（Ｕｎｐｕｂｌｉｓｈｅｄ）

Ｓｗｉ２ Ｐｓｏｒｏｐｔｉｄａｅ 犆犺狅狉犻狅狆狋犲狊 绵羊ａ 瑞士 ＡＦ１２３０８１ Ｏｃｈｓ犲狋犪犾．１９９９

Ｓｗｉ３ 牛ｂ 瑞士 ＡＦ１２３０８２ Ｏｃｈｓ犲狋犪犾．１９９９

Ｃ７ 黄牛 四川双流 ＥＦ０５３１２１ 本文中测定

Ｇｅ４ 牛 德国巴伐利亚 ＥＦ１９１３５６ Ｅｓｓｉｇ犲狋犪犾．１９９９

Ｃ８ 西门达尔奶牛 四川洪雅 ＥＦ０５３１１９ 本文中测定

Ｃ９ 黑白花奶牛 四川洪雅 ＥＦ０５３１２０ 本文中测定

Ｃ１０ 蒙贝利亚奶牛 四川洪雅 ＥＦ０５３１２２ 本文中测定

Ｓｗ３ 驼鹿 瑞典 ＥＦ４３３５６５ Ｈｅｓｔｖｉｋ犲狋犪犾．２００７

Ｃ１１ 大熊猫 四川成都 ＥＦ０５３１２３ 本文中测定

Ｇｅ５ 犘狊狅狉狅狆狋犲狊 兔 德国 ＥＦ４２９２５３ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９８

Ｂｅ１ 鹿 比利时 ＥＦ４２９２５４ Ｚａｈｌｅｒ犲狋犪犾．１９９８

Ｓｗｉ４ 绵羊 瑞士 ＡＦ１２３０７９ Ｏｃｈｓ犲狋犪犾．１９９９

Ｓｗｉ５ 兔 瑞士 ＡＦ１２３０８０ Ｏｃｈｓ犲狋犪犾．１９９９

Ｃ１２ 兔 中国四川 ＥＦ０２５９３０ Ｊｉａ犲狋犪犾．（Ｕｎｐｕｂｌｉｓｈｅｄ）

Ｃ１３ 水牛 中国四川 ＥＦ０２５９２９ Ｊｉａ犲狋犪犾．（Ｕｎｐｕｂｌｉｓｈｅｄ）

ａ．牛足螨（犆犺狅狉犻狅狆狋犲狊犫狅狏犻狊）；ｂ．德州足螨（犆犺狅狉犻狅狆狋犲狊狋犲狓犪狀狌狊）

２　结果与分析

２１　序列碱基组成

２．１．１　疥螨分离株ＩＴＳ２基因序列变异及碱基组

成　测定的６株疥螨分离株ＩＴＳ２全基因序列无长

度变异，均为３６１ｂｐ，序列中未发现缺失、插入，并

在ＧｅｎＢａｎｋ数据库中登录（表１）。序列中共有３３５

个保守位点、１５个变异位点及９个简约信息位点。

６株疥螨分离株的 Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ 含量范围分别为

３０．２％～３１．０％（算术平均值为３０．６３％）、２９．９％

～３０．７％ （算 术 平 均 值 为 ３０．２８％）、１７．２％ ～

１８．０％（算术平均值为１７．４７％）和２０．８％～２２．４％

（算术平均值为２１．６０％）。其平均 Ａ＋Ｔ 含量

（６０．９％）明显高于平均 Ｇ＋Ｃ含量（３９．１％）（表

２）。６条核苷酸的替换以转换为主，其中ＡＧ转换

高于ＴＣ（转换值分别为３、２），ＴＡ和ＴＧ颠换高

于ＣＡ和ＣＧ（颠换值分别为１、１、０、０）。

２．１．２　足螨分离株ＩＴＳ２基因序列变异及碱基组

成　测定的Ｃ７、Ｃ８、Ｃ９、Ｃ１０及Ｃ１１基因序列长度

分别为２９４、２９７、２９４、２９４、３０１ｂｐ。参照ＧｅｎＢａｎｋ

中登录的牛足螨（ＥＦ１９１３５６）序列，判定所测序列包

括了部分５．８ＳｒＲＮＡ（１－３２ｂｐ）序列、ＩＴＳ２全序列

７３２
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表２　疥螨分离株和痒螨分离株犐犜犛２基因碱基组成比较

犜犪犫犾犲２　犜犺犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲犮狅狀狋犲狀狋狅犳犐犜犛２犻狀犛犪狉犮狅狆狋犻犱犪犲犪狀犱犘狊狅狉狅狆狋犻犱犪犲

分离株Ｉｓｏｌａｔｅｓ 科名Ｆａｍｉｌｙ 属名Ｇｅｎｕｓ 长度／ｂｐＬｅｎｇｔｈ Ｇ／％ Ｃ／％ Ａ／％ Ｔ／％

Ｃ１ Ｓａｒｃｏｐｔｉｄａｅ 犛犪狉犮狅狆狋犲狊 ３６１ ２２．２ １７．２ ３０．５ ３０．２

Ｃ２ ３６１ ２１．６ １７．７ ３０．７ ２９．９

Ｃ３ ３６１ ２１．３ １７．５ ３０．７ ３０．５

Ｃ４ ３６１ ２１．３ １７．２ ３０．７ ３０．７

Ｃ５ ３６１ ２２．４ １７．２ ３０．２ ３０．２

Ｃ６ ３６１ ２０．８ １８．０ ３１．０ ３０．２

Ｃ７ Ｐｓｏｒｏｐｔｉｄａｅ 犆犺狅狉犻狅狆狋犲狊 ２２５ １９．４ １９．０ ２８．３ ３３．３

Ｃ８ ２２８ １９．９ １８．８ ２９．０ ３２．３

Ｃ９ ２２５ １９．０ １８．４ ２７．６ ３５．０

Ｃ１０ ２２５ １９．４ １８．７ ２７．９ ３４．０

Ｃ１１ ２３２ １７．９ １８．３ ２９．２ ３４．６

及部分２８ＳｒＲＮＡ序列，序列中出现缺失、插入，并

在ＧｅｎＢａｎｋ数据库中登录（表１）。５株足螨分离株

ＩＴＳ２全基因存在长度上的变异，Ｃ７、Ｃ８、Ｃ９、Ｃ１０

及Ｃ１１的ＩＴＳ２基因全长分别为２２５、２２８、２２５、２２５

及２３２ｂｐ。序列中共有１８４个保守位点、４４个变异

位点及９个简约信息位点。

　　５株足螨分离株的Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ含量范围分别为

２７．６％～２９．２％（算术平均值为２８．４％）、３２．３％～

３５．０％（算术平均值为３３．８４％）、１８．３％～１９．０％

（算术平均值为１８．６４％）和１７．９％～１９．９％（算术

平均值为１９．１２％）。其平均 Ａ＋Ｔ含量（６２．２％）

明显高于平均Ｇ＋Ｃ含量（３７．７％）（表２）。５条核

苷酸的替换以颠换为主，其中 ＡＧ转换频率高于

ＴＣ（转换值分别为４、３），ＴＡ颠换频率高于ＴＧ、

ＣＡ、ＣＧ（颠换值分别为１０、１、２、１）。

２２　疥螨、足螨分离株的犐犜犛２基因序列比较

２．２．１　疥螨、足螨分离株ＩＴＳ２基因组成　从表２

可知，疥螨分离株的碱基数大于足螨分离株，均为

３６１ｂｐ；５个足螨分离株的碱基数较小，且序列间存

在碱基数变异，为２２５～２３２ｂｐ。从碱基组成来看，

疥螨分离株的Ａ含量最高，足螨分离株表现出Ｔ含

量最高；１１个螨虫分离株均以Ｃ含量最低。

２．２．２　疥螨和足螨分离株的ＩＴＳ２基因序列相似

性和分歧度　从表３可知，测定的１１株螨虫ＩＴＳ２

表３　部分疥螨科和痒螨科间犐犜犛２基因相似性百分数和分歧度

犜犪犫犾犲３　犜犺犲犺狅犿狅犾狅犵狔犪狀犱犱犻狏犲狉犵犲狀犮犲犾犲狏犲犾狅犳犐犜犛２犫犲狋狑犲犲狀犛犪狉犮狅狆狋犻犱犪犲犪狀犱犘狊狅狉狅狆狋犻犱犪犲 ％

分离株Ｉｓｏｌａｔｅｓ Ｃ１ Ｃ２ Ｃ３ Ｃ４ Ｃ５ Ｃ６ Ｓｗｉｌ Ｃ７ Ｃ８ Ｃ９ Ｃ１０ Ｃ１１ Ｓｗｉ２ Ｓｗｉ３

ＤＱ９９１１３９（Ｃ１） ─ ９８．９ ９７．４ ９７．１ ９９．７ ９７．４ ５３．６ ２８．９ ３１．６ ２８．４ ３０．０ ２５．０ ３０．０ ３１．３

ＥＦ５１４４６８（Ｃ２） １．１ ─ ９８．６ ９８．３ ９８．６ ９８．６ ５３．２ ２７．６ ３０．３ ２７．１ ２８．６ ２５．０ ２９．５ ３０．０

ＤＱ９９１１３８（Ｃ３） ２．６ １．４ ─ ９９．７ ９７．１ ９７．７ ５３．１ ２８．０ ２８．１ ２５．８ ２７．３ ２８．０ ３０．４ ２８．３

ＤＱ９９１１４０（Ｃ４） ２．９ １．７ ０．３ ─ ９６．９ ９７．４ ５３．１ ２８．９ ２９．４ ２７．１ ２８．６ ２６．７ ３２．２ ２８．３

ＥＦ５１４４６９（Ｃ５） ０．３ １．４ ２．９ ３．１ ─ ９７．１ ５３．６ ２８．９ ３１．６ ３０．７ ３０．０ ２４．１ ３０．０ ３１．３

ＥＦ５１４４６７（Ｃ６） ２．６ １．４ ２．３ ２．６ ２．９ ─ ５４．２ ２７．６ ２９．４ ２７．１ ２８．６ ２７．６ ３０．８ ２９．１

ＡＦ２５１８０１（Ｓｗｉ１） ７３．９ ７５．１ ７５．９ ７５．９ ７３．９ ７２．４ ─ ２７．１ ２５．９ ２３．１ ２６．０ ２５．９ ２４．７ ２６．５

ＥＦ０５３１２１（Ｃ７） ４８．１ ４４．９ ４７．４ ４６．５ ４８．１ ４７．６ ６２．５ ─ ９２．４ ９５．１ ９５．１ ８２．６ ８５．８ ９４．２

ＥＦ０５３１１９（Ｃ８） ５１．７ ４９．１ ５２．１ ５１．１ ５１．７ ５０．２ ５９．３ ８．０ ─ ９６．４ ９５．６ ７８．７ ８３．４ ９７．８

ＥＦ０５３１２０（Ｃ９） ５０．４ ４７．８ ５０．９ ４９．８ ５０．４ ４８．９ ５８．３ ５．０ ３．７ ─ ９７．３ ８０．３ ８４．０ ９５．６

ＥＦ０５３１２２（Ｃ１０） ４７．０ ４６．０ ４９．０ ４８．０ ４７．０ ４６．５ ５９．７ ５．０ ４．６ ２．７ ─ ８０．７ ８４．０ ９６．５

ＥＦ０５３１２３（Ｃ１１） ５０．２ ４９．４ ５１．２ ５０．２ ５０．２ ４８．８ ５８．２ １９．８ ２５．１ ２２．９ ２２．３ ─ ８８．７ ８０．３

ＡＦ１２３０８１（Ｓｗｉ２） ５２．８ ５１．１ ５２．６ ５１．５ ５２．８ ５４．３ ５９．０ １５．８ １８．８ １８．１ １８．０ １２．２ ─ ８４．９

ＡＦ１２３０８２（Ｓｗｉ３） ４８．５ ４５．９ ４８．５ ４７．５ ４８．５ ４７．０ ５７．５ ６．０ ２．２ ４．６ ３．６ ２２．９ １６．９ ─

上三角表示相似性；下三角表示分歧度

Ｔｈｅｐｅｒｃｅｎｔｓｉｍｉｌａｒｉｔｙａｎｄｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅａｒｅｓｈｏｗｎｉｎｔｈｅｕｐｐｅｒａｎｄｌｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｒｅｌｙ

８３２
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的相似性百分数差异大，其变异范围为２４．１％～

９９．７％。６株疥螨分离株的序列相似百分数较大，

为９６．９％～９９．７％；４株奶牛和黄牛足螨分离株的

序列相似百分数也较高，为９２．４％～９７．３％，而熊

猫足螨分离株同４株奶牛和黄牛足螨分离株的序列

相似百分数较低，为７８．７％～８２．６％。从分歧度来

看，疥螨分离株间的值都比较低（０．３％～２．９％），而

足螨分离株间的值波动范围较大（２．７％～２５．１％），

其中以Ｃ１１（熊猫足螨分离株）同Ｃ７、Ｃ８、Ｃ９、Ｃ１０的

值较大（分别为１９．８％、２５．１％、２２．９％和２２．３％）。

２３　基于疥螨科和痒螨科螨虫的犐犜犛２基因构建

分子系统树

　　以长角血蜱为外群所构建的 ＵＰＧＭＡ树将本

研究的全部内群分成２个支系：第１个支系（聚类

簇）包括疥螨科（Ｓａｒｃｏｐｔｉｄａｅ）的疥螨属犛犪狉犮狅狆狋犲狊和

背肛螨属 犖狅狋狅犲犱狉犲狊；第２个支系（聚类族）包括痒

螨科（Ｐｓｏｒｏｐｔｉｄａｅ）的足螨属 犆犺狅狉犻狅狆狋犲狊和痒螨属

犘狊狅狉狅狆狋犲狊（图１）。

　　ＵＰＧＭＡ树同时显示：１）疥螨属形成一个单系

群，并有极高的置信度（置信值为１００）。来自不同

国家的家养动物及野生动物的疥螨分离株构成一较

大支系，而背肛螨属构成一独立支系，与疥螨属构成

姐妹群；２）足螨属各支系中，Ｃ７、Ｃ８、Ｃ９及Ｃ１０同

Ｓｗｉ３、Ｇｅ４先聚类，然后在同Ｓｗ３、Ｓｗｉ２聚类，最后

同Ｃ１１聚类，它们构成一独立支系；３）痒螨属各支

系中，Ｃ１２同Ｓｗｉ５、Ｓｗｉ４、Ｂｅ１和 Ｇｅ５聚类（置信值

１００），最后再同Ｃ１３聚类。

３　讨　论

３１　序列的碱基组成

　　根据 ＭＥＧＡ２．１软件的统计，测定的５条足螨

分离株ＩＴＳ２序列的Ａ、Ｔ、Ｃ和Ｇ平均含量分别为

２８．４％、３３．８４％、１８．６４％和１９．１２％；测定的６条

疥螨分离株ＩＴＳ２序列的Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ平均含量分别

为３０．６３％、３０．２８％、１７．４７％和２１．６％。表明足螨

和疥螨分离株的碱基在组成上均存在偏倚，Ａ＋Ｔ

的含量显著高于 Ｇ＋Ｃ含量。这与国外学者在足

螨、疥螨的报道相似 ［６，１２］。

３２　疥螨科主要类群的分类及系统发生关系

　　在疥螨科中，同兽医关系密切的有３个属：背肛

螨属、疥螨属及膝螨属（犓狀犲犿犻犱狅犮狅狆狋犲狊），其中以疥

螨属在临床上危害最广泛，但该属的种间分类地位

存在争议。

　　Ｆａｉｎ
［１］曾记述疥螨约有３０个种和１５个变种。

但后来的研究发现，分离自不同动物的疥螨虽然在

大小、形态上稍有变异，但能交互感染且能交互杂

交，并未达到生殖隔离水平，因此认为疥螨只有１个

种［５］。近年有学者曾以疥螨的ＩＴＳ２、１２ＳｒＲＮＡ、

１６ＳｒＲＮＡ及部分ＣＯＩ基因作为分子标记进行了研

究，研究结果表明分离自不同宿主和不同地区的疥

螨分离株均为同一个种［６，８］。从图１可见，来自不同

国家的家养动物及野生动物的疥螨分离株均聚类在

一起，且具有较高的置信值（１００），支持了疥螨的单

种说观点。由表３可以看出，疥螨各分离株间相似

性很高（９６．９％～９９．７％），而分歧度比较低（０．３％

～２．９％）。为此，本研究结果支持Ｚａｈｌｅｒ等
［６］提出

的观点，即认为疥螨只有１个种。

　　从表３可见，猫背肛螨与６株疥螨分离株、５株

足螨分离株的序列同源性分别为５３．１％～５４．２％、

２３．１％～２７．１％；系统树显示，背肛螨属构成一独立

支系，与疥螨属构成姐妹群。可见，猫背肛螨同疥螨

属的亲缘关系较足螨属近，作者支持形态学上关于

背肛螨属分类地位的界定。

３３　痒螨科主要类群的分类和系统发生关系

　　在痒螨科中，痒螨属、足螨属和耳痒螨属（犗狋狅

犱犲犮狋犲狊）与兽医关系密切，而关于痒螨属的种间分类

地位和足螨属的种间分类地位存在质疑。

　　１９５７年以前，学者们普遍认为足螨具有宿主特

异性，其命名根据宿主而定，如：牛足螨［９］、德州足

螨［１０］、马足螨（犆．犲狇狌犻）、绵羊足螨（犆．狅狏犻狊）等
［９］。而

Ｓｗｅａｔｍａｎ
［１１］认为足螨属的螨应分为牛足螨和德州

足螨，其中马足螨、山羊足螨、绵羊足螨和牛足螨属

于牛足螨，德州足螨应该为另一独立种，最早发现于

美国德克萨斯州家养山羊体表，接着又在加拿大驯

鹿［１８］，巴西、以色列、德国和美国等国的牛［１９２０］和波

兰的驼鹿［２１］体表发现。Ｓｗｅａｔｍａｎ的这种分类得到

多数学者的支持［１２１３］。而熊猫足螨的分类地位还有

待进一步确定，主要是由于熊猫足螨发现的次数较

少，仅对其进行了粗略的形态学观察。王敦清等
［２２］发现熊猫足螨同牛足螨、德州足螨在形态上存在

差异；作者也曾对中国成都大熊猫繁殖基地的熊猫

足螨分离株进行形态学观察并用统计学软件分析，

发现分离自熊猫的足螨在成螨大小、雄螨中间竹节

状刚毛长度以及最外侧刚毛长度上同德州足螨、牛

足螨间存在较显著性差异（犘＜０．０５）（文章待发

表）。

９３２
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数字为自举检验置信度（１０００个复制序列）

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍ１０００ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｗｅｒｅｉｎｄｉｃａｔｅｄａｂｏｖｅ／ｕｎｄｅｒｂｒａｎｃｈｅｓ

图１　基于犓犻犿狌狉犪双参数模型，以长角血蜱作外群，用犝犘犌犕犃法构建的３２株螨虫分离株的系统发生树

犉犻犵．１　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳３２犿犻狋犲犻狊狅犾犪狋犲狊犻狀犳犲狉狉犲犱犳狉狅犿狋犺犲狊犲犮狅狀犱犻狀狋犲狉狀犪犾狋狉犪狀狊犮狉犻犫犲犱狊狆犪犮犲狉狅犳狉犚犖犃犵犲狀犲狊犲

狇狌犲狀犮犲狊狌狊犻狀犵狋犺犲犝犘犌犕犃犪犾犵狅狉犻狋犺犿狑犻狋犺犓犻犿狌狉犪２－狆犪狉犪犿犲狋犲狉犱犻狊狋犪狀犮犲犪狀犱犎犪犲犿犪狆犺狔狊犪犾犻狊犾狅狀犵犻犮狅狉狀犻狊

犲犿狆犾狅狔犲犱犪狊狋犺犲狅狌狋犵狉狅狌狆

０４２
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　　由表３可见，熊猫足螨分离株与黄牛、奶牛足螨

分离株的序列同源性较低，仅为７８．７％～８２．６％，

该螨与牛足螨、德州足螨的序列同源性分别为

８０．３％和８８．７％。从系统树中可知，Ｃ１１（分离自熊

猫的足螨）同Ｓｗｉ３（德州足螨）和Ｓｗｉ２（牛足螨）的

亲缘关系较远。为此，作者认为分离自熊猫的足螨

既不属于德州足螨也不属于牛足螨，至于其是否为

有效种尚有待进一步探讨。黄牛、奶牛足螨分离株

同德州足螨的同源性为９４．２％～９７．８％，与牛足螨

的同源性为８３．４％～８５．８％；系统树中可见，Ｃ７、

Ｃ８、Ｃ９和Ｃ１０同Ｓｗｉ３（德州足螨）亲缘关系较近，因

此，作者认为分离自四川黄牛和奶牛的足螨应为德

州足螨。

　　目前对各种动物体表寄生的痒螨的种间分类尚

存在一定争议。Ｓｗｅａｔｍａｎ
［２３］根据形态特征（主要

是末体最外侧刚毛长度（ＯＯＳＬ））、宿主特异性及寄

生部位将痒螨分为兔痒螨（犘．犮狌狀犻犮狌犾犻）、鹿痒螨

（犘．犮犲狉狏犻狀狌狊）、水牛痒螨（犘．狀犪狋犪犾犲狀狊犻狊）、马痒螨

（犘．犲狇狌犻）和绵羊痒螨（犘．狅狏犻狊）５个种，这种观点被

一些学者接受［２４２５］。但Ｂａｔｅｓ等
［２６］认为兔痒螨和

绵羊痒螨是同一个物种的变型。因此，有些学者认

为各种痒螨中马痒螨是最先被命名，故各类痒螨都

应该依照马痒螨命名［１７，２７］。近年来，国外学者利用

螨虫的ＩＴＳ１、ＩＴＳ２及小随体标记等基因分析，认

为不同宿主体上的痒螨属于１个种
［１３１７］。而贾小勇

等 ［２８］通过形态学研究认为水牛痒螨与兔痒螨在形

态上存在较显著的差异。从图１可见，兔痒螨株

（Ｃ１２）与国外的痒螨株具有较近的亲缘关系，自举

值高（１００），其分类上归为马痒螨；而水牛痒螨株

（Ｃ１３）同这些分离株的亲缘关系较远，不应归类为

马痒螨。水牛痒螨四川分离株是否为痒螨属中的一

个独立有效种，还有待进一步研究。
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动物疫情快递

澳大利亚发生蓝舌病

２００９年１月１５日，澳大利亚Ｊ．ＧａｒｄｎｅｒＭｕｒｒａｙ先生向ＯＩＥ通报了蓝舌病疫情。疫情始于２００８年４

月１０日，于１２月２２日确诊。此次疫情不是临床发病，病原是蓝舌病病毒血清型２型，依靠实验室检测作出

诊断，澳大利亚动物健康实验室（国家实验室）的ＲＴＰＣＲ、抗原检测ＥＬＩＳＡ和病毒中和试验结果均为阳性。

疫区位于北领地ＤｏｕｇｌａｓＤａｌｙ地区和Ｄａｒｗｉｎ地区的２个养殖场，易感动物是牛，前者有１０００头易感牛，病

例１例；后者有２４头易感牛，病例６例，均未出现死亡，未予销毁。感染来源尚不清楚。澳大利亚目前尚未

采取控制措施，禁止免疫，未对动物进行治疗。

马里发生牛结节疹

２００９年１月１３日，马里ＫａｓｓｏｕｍＤｉａｋｉｔｅ博士向ＯＩＥ报告了牛结节疹疫情。疫情始于２００８年８月１０

日，同日确诊。此次疫情系临床发病，病原是痘病毒科病毒，依靠怀疑和临床检测作出诊断。疫区位于库利

科罗省Ｋａｔｉ的Ｄｉａｔｏｕｌａ村，易感动物是牛（放牧牛），有５８头易感牛，病例１１例，死亡１例，未予销毁。感染

来源尚不清楚。马里采取的控制措施有检疫、国内限制移运和紧急免疫，并用１０％土霉素对动物进行了治

疗。马里上一次发生牛结节疹是２００７年９月３０日。

（摘译自ＯＩＥ网站）
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