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摘　要：本研究旨在分析青海地区细粒棘球蚴的种群基因多态性，为细粒棘球蚴病的防控提供基础资料。对采自

青海地区的４２株细粒棘球蚴（３３株采自绵羊肝脏，９株采自绵羊肺脏）进行了线粒体１２Ｓ基因的全序列测序并构

建了ＮＪ系统发生树。结果显示：在本研究样品的线粒体１２Ｓ基因序列中共检测出５种单倍型（即 Ｈ１～Ｈ５），其中

以单倍型 Ｈ５ 为主（占３２株），并且系统发生树分析支持这一结果。单倍型多样性（Ｈ）和核苷酸多样性（Ｐｉ）分别为

０．４１８、０．０００６６，与犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊Ｇ１（ＡＦ２９７６１７）的１２Ｓ基因序列的核苷酸相似性达到９９．８６％以上。采自青海

地区的４２株细粒棘球蚴均鉴定为犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊狊犲狀狊狌狊狋狉犻犮狋狅（基因型Ｇ１Ｇ３），在检测出的５种单倍型中，单倍型

Ｈ１～Ｈ４ 是本地区特有的单倍型。
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ｐｈｙｌｌｉｄｅａ）带科（Ｔａｅｎｉｉｄａｅ）棘球属（犈犮犺犻狀狅犮狅犮犮狌狊）的
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幼虫，细粒棘球蚴寄生于牛、羊、猪、马、骆驼等家畜

及多种野生动物和人的肝、肺及其它器官内，引起动

物和人的细粒棘球蚴病。该病又称为囊型包虫病

（Ｃｙｓｔｉｃｅｃｈｉｎｏｃｏｃｃｏｓｉｓ，ＣＥ），是呈世界性分布的重

要人兽共患寄生虫病。我国多个省、市、自治区有此

病发生，其中以新疆、西藏、青海、四川西北部牧区发

病率最高［１２］。对细粒棘球绦虫种群进行遗传多态

性的调查研究，将有助于更好地掌握它的流行病学

特征。

细粒棘球蚴是一种生物学类型较复杂、遗传变

异较大的虫种，有学者通过对线粒体基因 ＣＯ１、

ＮＤ１及核糖体基因ＩＴＳ１的基因分析将细粒棘球绦

虫（细粒棘球蚴）分为１０个主要的基因型（即 Ｇ１

Ｇ１０）
［３８］。然而，Ｎａｋａｏ等

［９］提出了不同的意见，他

们认为近年来的研究表明细粒棘球蚴是由４或５个

隐藏种组成的，细粒棘球蚴基因型又可以概括为犈．

犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊狊犲狀狊狌狊狋狉犻犮狋（基因型Ｇ１～Ｇ３）、犈．犲狇狌犻

狀狌狊（基因型 Ｇ４）、犈．狅狉狋犾犲狆狆犻（基因型 Ｇ５）和犈．

犮犪狀犪犱犲狀狊犻狊（基因型Ｇ６～Ｇ１０）。其中，犈．犮犪狀犪犱犲狀

狊犻狊的分类地位仍然存在争议。

线粒体基因（ＭｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ，ｍｔＤＮＡ）因

其母系遗传、无内含子、缺少重组的遗传特质，常用

于物种的系统进化和分类地位的研究。其中，１２Ｓ

ｒＲＮＡ基因进化速度适中，常作为分子标记用寄生

虫物种种群遗传和系统进化的研究［１０１３］。青海省

地处青藏高原东北部，大部分地区海拔在３０００～

５０００ｍ，西高东低，西北高中间低，地形复杂多样，

形成了独具特色的高原大陆性气候，降水少、温差

大、日照时间长。青海是中国五大牧区之一和重要

的畜牧业生产基地，有５亿亩可利用草场，有各类牲

畜２３００多万头，其中绵羊１４００多万只。青海高原

存在特殊的地理气候条件，并有特有的中间宿主（牦

牛和藏羊）的存在，可能成为细粒棘球绦虫发生变异

的外在因素。为探索青海这一特殊地理环境下细粒

棘球蚴株系间的种群遗传变异特点，本研究采用细

粒棘球蚴线粒体１２Ｓ基因全序列测序的方法，对我

国青海省４２株细粒棘球蚴绵羊株进行种群遗传多

态性分析，为细粒棘球蚴的种群遗传结构、细粒棘球

蚴病的分子诊断和分子流行病学研究提供基础

资料。

１　材料和方法

１．１　细粒棘球蚴的采集

４２株细粒棘球蚴包囊样品于２０１０年６—７月

采自青海省西宁市两家屠宰场所屠宰的绵羊肝脏和

肺脏，绵羊来自青海省各地。将样品的包囊与绵羊

组织分离，用生理盐水漂洗５次，编号，于－２０℃保

存备用。分离自同一个宿主的细粒棘球蚴包囊为１

个分离株样品。ＱＨＳ１～ＱＨＳ２３、ＱＨＳ３０～ＱＨ

Ｓ３８、ＱＨＳ４２采自绵羊的肝脏，ＱＨＳ２４～ＱＨＳ２９、

ＱＨＳ３９～ＱＨＳ４１采自绵羊的肺脏。

１．２　方法

１．２．１　基因组ＤＮＡ提取　　采用酚／氯仿法
［１４］提

取细粒棘球绦虫基因组ＤＮＡ，于－２０℃保存备用。

１．２．２　１２Ｓ基因的扩增、纯化与序列测定　　根据

ＧｅｎＢａｎｋ已发表Ｇ１型细粒棘球绦虫线粒体全基因

组（序列号：ＡＦ２９７６１７）的１２Ｓ基因序列设计１对引

物。引 物 序 列：Ｐ１ ５′ＡＧＣＣＡＧＧＴＣＧＧＴＴＣＴ

ＴＡＴＣＴＡＴＴ３′，Ｐ２ ５′ＣＡＡＣＧＣＣＡＡＡＣＡＣＣＡ

ＣＡＴＴＣ３′。引物序列由上海英骏生物技术有限公

司合成。

扩增体系为２５μＬ：２×犜犪狇ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ

１２．５μＬ，引物Ｐ１、Ｐ２（１０ｐｍｏｌ·μＬ
－１）各１μＬ，模

板ＤＮＡ１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ９．５μＬ，混匀后稍加离心。扩

增条件：９５℃预变性５ｍｉｎ，９５℃变性５０ｓ，４８℃复

性５５ｓ，７２℃延伸６０ｓ，共３５个循环，最后７２℃延

伸１０ｍｉｎ。同时，以ｄｄＨ２Ｏ代替模板ＤＮＡ作空白

对照。反应结束后，取５μＬＰＣＲ扩增产物用１％琼

脂糖凝胶电泳检测其大小、纯度及亮度。

使用柱式ＤＮＡ胶回收试剂盒进行ＤＮＡ的回

收纯化，回收产物送英潍捷基（上海）贸易有限公司

（ＩｎｖｉｔｒｏｇｅｎＴｒａｄｉｎｇ（Ｓｈａｎｇｈａｉ）Ｃｏ．，Ｌｔｄ）进行双

向测序，以保证所测序列的准确性。

１．２．３　序列分析与系统进化分析　　检索 Ｇｅｎ

Ｂａｎｋ数据库，检索已发表的７种基因型的细粒棘球

绦虫及４种其它棘球属绦虫的线粒体全基因组（表

１），下载其相应的１２Ｓ基因序列，并检索各大洲细粒

３７９
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棘球绦虫Ｇ１～Ｇ３型的１２Ｓ序列（表２），用Ｃｌｕｓｔａｌ

Ｗ软件进行序列比对，确定变异位点。用 ＤＮＡ

ＭＡＮ进行序列比对分析。用ＤｎａＳＰ４．０分析软件

计算种群的核苷酸多样性（Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，

Ｐｉ）、单倍型数及单倍型多样性（Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｄｉｖｅｒｓｉ

ｔｙ，Ｈ）。用 ＭＥＧＡ４．０软件构建 ＮＪ树，选择

Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ模式，进行重复１０００次的自

举检验。

表１　不同棘球属绦虫的１２犛基因序列信息

犜犪犫犾犲１　犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳１２犛犵犲狀犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犈犮犺犻狀狅犮狅犮犮狌狊犮犲狊狋狅犱犲狊

种（株）名称

Ｓｐｅｃｉｅ（Ｇｅｎｏｔｙｐｅ）

地理位置

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｐｏｓｉｔｉｏｎ

宿主

Ｈｏｓｔ

登录号

ＤａｔａｂａｓｅａｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．

参考

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊（Ｇ１／绵羊株） 英国 绵羊 ＡＦ２９７６１７ Ｌｅｅｔａｌ．（２００２）
［１５］

犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊（Ｇ４／马株） 英国 马 ＡＦ３４６４０３ Ｌｅｅｔａｌ．（２００２）
［１５］

犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊（Ｇ５／牛株） 阿根廷 牛 ＡＢ２３５８４６ ＮＡＫＡＯｅｔａｌ．（２００７）
［１６］

犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊（Ｇ６／骆驼株） 哈萨克斯坦 骆驼 ＡＢ２０８０６３ ＮＡＫＡＯｅｔａｌ．（２００７）
［１６］

犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊（Ｇ７／猪株） 波兰 猪 ＡＢ２３５８４７ ＮＡＫＡＯｅｔａｌ．（２００７）
［１６］

犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊（Ｇ８／鹿株） 美国 北美麋鹿（驼鹿） ＡＢ２３５８４８ ＮＡＫＡＯｅｔａｌ．（２００７）
［１６］

犈．犿狌犾狋犻犮狌犾犪狉犻狊 日本 棕背鼠平（仓鼠） ＡＢ０１８４４０ ＮＡＫＡＯｅｔａｌ．（２００２）
［１７］

犈．狅犾犻犵犪狉狋犺狉狌狊 巴拿马 实验室小鼠 ＡＢ２０８５４５ ＮＡＫＡＯｅｔａｌ．（２００７）
［１６］

犈．狊犺犻狇狌犻犮狌狊 中国 高原鼠兔 ＡＢ２０８０６４ ＮＡＫＡＯｅｔａｌ．（２００７）
［１６］

犈．狏狅犵犲犾犻 哥伦比亚 未知 ＡＢ２９７６１７ ＮＡＫＡＯｅｔａｌ．（２００７）
［１６］

表２　各大洲细粒棘球绦虫犌１～犌３型种群的１２犛基因序列信息

犜犪犫犾犲２　犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳１２犛犵犲狀犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犮狅狀狋犻狀犲狀狋狊犈犮犺犻狀狅犮狅犮犮狌狊犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊犌１狋狅犌３犵犲狀犲狋犻犮犮犾狌狊狋犲狉

种名称

Ｓｐｅｃｉｅ

地理位置

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｐｏｓｉｔｉｏｎ

宿主

Ｈｏｓｔ

登录号

ＤａｔａｂａｓｅａｃｃｅｓｓｉｏｎＮｏ．

序列长度／ｂｐ

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈ

参考

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

Ｅ．ｇＧ１Ｇ３ 中国青海省 绵羊 ＪＮ９８１０８７～ＪＮ９８１１２８ ７００ Ｔｈｉｓｓｔｕｄｙ

Ｅ．ｇＧ１ 伊朗 绵羊

ＧＱ８５６７０５～ＧＱ８５６７０９，

ＧＱ８５６７１４～ＧＱ８５６７１７，

ＧＱ９１３６７８～ＧＱ９１３６８１，ＧＱ９１３６８３

２５９ Ｎｅｊａｄ，Ｍ．ｅｔａｌ．（２００９）

Ｅ．ｇＧ１ 伊朗 山羊

ＧＱ８５６６９９～ＧＱ８５６７０４，

ＧＱ９１３６８２，

ＧＱ９１３６８４～ＧＱ９１３６８７

２５９ Ｎｅｊａｄ，Ｍ．ｅｔａｌ．（２００９）

Ｅ．ｇＧ１ 伊朗 牛 ＧＱ８５６６９４～ＧＱ８５６６９８ ２５９ Ｎｅｊａｄ，Ｍ．ｅｔａｌ．（２００９）

Ｅ．ｇＧ１ 伊朗 骆驼 ＧＱ８５６７１０～ＧＱ８５６７１３ ２５９ Ｎｅｊａｄ，Ｍ．ｅｔａｌ．（２００９）

Ｅ．ｇＧ１ 印度 绵羊 ＧＱ１６８８１４ ７００ Ｐａｎ，Ｄ．ｅｔａｌ．（２００９）

Ｅ．ｇＧ１ 哈萨克斯坦 绵羊 ＤＱ４０８４２２ ３１３ Ｔｒａｃｈｓｅｌ，Ｄ．（２００９）

Ｅ．ｇＧ１ 意大利 绵羊 ＦＪ６０８７１６，ＦＪ６０８７４１～ＦＪ６０８７４４ ２８２ Ｇａｂｒｉｅｌｌｉ，Ｓ．ｅｔａｌ．（２００９）

Ｅ．ｇＧ１ 意大利 牛 ＦＪ６０８７４７ ３０７ Ｇａｂｒｉｅｌｌｉ，Ｓ．ｅｔａｌ．（２００９）

Ｅ．ｇＧ１ 巴西 绵羊 ＡＹ４６２１２９ ３１７ Ｄｉｎｋｅｌ，Ａ．ｅｔａｌ．（２００４）

Ｅ．ｇＧ１ 乌拉圭 未知 ＡＢ０２４５１５ ３１３ Ｙａｇｉ，Ｋ．ｅｔａｌ．（２００８）

Ｅ．ｇＧ１ 苏丹 犬 ＨＭ９８８９９１ ２０１ Ｏｍｅｒ，Ｒ．Ａ．ｅｔａｌ．（２０１０）
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　６期 延　宁等：基于线粒体１２Ｓ基因对青海地区细粒棘球蚴种群遗传多态性研究

２　结　果

２．１　１２犛基因序列的组成及相似性

对４２株细粒棘球蚴线粒体１２Ｓ基因进行测序，

得到７００ｂｐ的１２Ｓ基因全序列（登录号：ＪＮ９８１０８７

～ＪＮ９８１１２８）。基因序列中没有碱基插入和缺失，

其中保守位点６９６个，变异位点４个（占０．５７％），

包括３个简约性信息位点和１个单变异位点。Ａ、

Ｔ、Ｃ、Ｇ碱基的平均含量分别为２５．０％、４１．７％、

９．０％、２４．３％，其中Ａ＋Ｔ含量（６６．７％）明显高于

Ｇ＋Ｃ含量（３３．３％）。序列中只有转换，没有颠换。

其中，第８２位碱基发生Ａ与Ｇ的转换５个；第２８６

位碱基发生Ｔ与Ｃ的转换２个；第４０２位碱基发生

Ａ与Ｇ的转换２个；第５６１位碱基发生Ｔ与Ｃ的转

换１个。本次测得分离株的１２Ｓ基因序列间核苷酸

相似性较高，为９９．８６％～１００％，与细粒棘球绦虫

基因型Ｇ１、Ｇ４Ｇ８的相似性为８７．７７％～１００％，而

与棘球属其它虫种的相似性为８５．９３％～８９．３５％。

在本次研究中，青海地区细粒棘球蚴绵羊分离

株有３２株的１２Ｓ基因序列与参考株犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊

（基因型Ｇ１ＡＦ２９７６１７）中的１２Ｓ基因序列完全相

同。用此３２株中的分离株ＱＨＳ１的１２Ｓ基因序列

与ＧｅｎＢａｎｋ上检索到的不同地域不同宿主 犈．

犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊Ｇ１型的１２Ｓ基因序列（表２）进行分析

比较发现：非洲地方株（苏丹ＨＭ９８８９９１）、哈萨克斯

坦地方株（ＤＱ４０８４２２）和印度地方株（ＧＱ１６８８１４）与

本研究所测基因序列（ＱＨＳ１）完全相同；南美地方

株（巴西 ＡＹ４６２１２９和乌拉圭 ＡＢ０２４５１５）在５４６位

碱基都发生Ｔ插入；亚洲伊朗地方株（ＧＱ８５６６６９４

～ＧＱ８５６７１７，ＧＱ９１３６７８～ＧＱ９１３６８７）在２００、３５２

位碱基有Ｔ插入各１个，在３５２为碱基有Ａ插入１

个，在１９９、２０２、４５０位碱基发生Ｇ→Ｔ的颠换（分别

为１个、２个、１个），在４４０、４４７位碱基发生Ｔ→Ｇ

的颠换（分别为１个、１个），在３５０位碱基发生Ａ→

Ｇ的转换１个。

２．２　细粒棘球蚴种群的遗传多样性

４２个分离株的１２Ｓ基因序列共检测出５种单

倍型，即 Ｈ１～Ｈ５。其中 ＱＨＳ３、ＱＨＳ５、ＱＨＳ７、

ＱＨＳ１５、ＱＨＳ３８为 Ｈ１（５株），ＱＨＳ１１、ＱＨＳ３２

为Ｈ２（２株），ＱＨＳ２、ＱＨＳ９为 Ｈ３（２株），ＱＨＳ２６

为Ｈ４（１株），其余为 Ｈ５（３２株）。单倍型多样性

（Ｈ）为０．４１８，核苷酸多样性（Ｐｉ）为０．０００６６。单倍

型间的遗传距离为０．００１～０．００３（平均遗传距离为

０．００２）。与犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊Ｇ４～Ｇ８基因的遗传距

离为０．０７３～０．０９４（平均遗传距离为０．０５７）；与其

它棘球属绦虫（多房棘球绦虫、少节棘球绦虫、伏氏棘

球绦虫、石渠棘球绦虫）基因的遗传距离为０．０８７～

０．１２４（平均遗传距离为０．１０８）（表１）。

２．３　基于１２犛序列的系统发生分析

基于线粒体１２Ｓ基因全序列，以多房棘球绦虫

（ＡＢ０１８４４０）为外群，采用 ＮＪ法构建细粒棘球蚴种

群间的系统发生树（图１）。系统发生树结果显示，

青海细粒棘球蚴绵羊分离株和参考株犈．犵狉犪狀狌犾狅

狊狌狊Ｇ１明显位于一个分支上，可以与细粒棘球蚴其

它基因型参考株相鉴别。同时，本次研究得出的青

海细粒棘球蚴各单倍型（Ｈ１～Ｈ５）也可以通过系统

发生树区分开来。

３　讨　论

本研究首次扩增了我国青海地区细粒棘球蚴种

群１２Ｓ基因全序列，并进行了种群遗传多态性的分

析研究。对青海地区绵羊体内的４２株细粒棘球蚴

线粒体１２Ｓ基因序列分析表明该基因的Ａ＋Ｔ含量

（６６．７％）明显高于Ｇ＋Ｃ含量（３３．３％），在４种碱

基成 分 中，Ｔ 含 量 最 高 （４１．７％），其 次 为 Ａ

（２５．０％）和Ｇ（２４．３％），Ｃ（９．０％）含量最低，碱基

组成存在明显的偏倚性。这与贾万忠等［１８］研究的

结果相符合，他们发现带科绦虫线粒体基因组中富

含ＡＴ，约７０％，带属的ＡＴ含量最高，棘球属的ＡＴ

含量较带属的稍低。

细粒棘球绦虫遗传多态性的研究对该虫种传染

性（尤其是对人的感染性），流行性及诊断与预防有

重要意义［１９２３］。青海不同地域细粒棘球蚴种群间

１２Ｓ基因的变异情况存在一些差异，但差异性较小。

本研究结果显示，细粒棘球蚴单倍型多样性（Ｈ）为

０．４１８，核苷酸多样性（Ｐｉ）为０．０００６６。这一研究结

果一定程度上说明青海株细粒棘球蚴绵羊分离株种

群间遗传多样性程度较低。同时，所测４２株细粒棘

球蚴线粒体１２Ｓ基因的序列相似性非常高（９９．８６％

～１００％），这也说明青海细粒棘球蚴绵羊分离株各

种群间遗传差异性较小。
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Ｈ１～Ｈ５．单倍型

Ｈ１ｔｏＨ５．Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

图１　基于线粒体１２犛基因全序列的细粒棘球蚴犖犑树

犉犻犵．１　犖犑狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犮狅犿狆犾犲狋犲犿犻狋狅犮犺狅狀犱狉犻犪犾犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊１２犛狊犲狇狌犲狀犮犲

　　近年来，１２Ｓ基因被多个学者用于细粒棘球绦

虫种群遗传的研究。一项研究中，Ｓｉｍｓｅｋ等
［１３，２５］

通过１２Ｓ基因的部分序列对土耳其东部绵羊和牛的

细粒棘球蚴分离株进行分析，鉴定为犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊

狊．狊．。另一项研究中，ｄｅｌａＲｕｅ等
［１１］利用ＣＯ１和

１２Ｓ基因对巴西南部细粒棘球绦虫进行种内变异分
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析，通过１２Ｓ基因把１４７株鉴定为犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊狊．

狊．。而在葡萄牙，Ｂｅａｔｏ等
［１０］利用犆犗１、１２Ｓ、１６Ｓ和

犃犜犘６基因对当地细粒棘球蚴种群进行分析，ＣＯ１

将样品鉴定为Ｇ１型、Ｇ３型或Ｇ１Ｇ３混合型，其他

３种基因也得出了相似的结果。在本次研究中，青

海地区细粒棘球蚴绵羊分离株有３２株的１２Ｓ基因

序列 与 参 考 株 犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊（基 因 型 Ｇ１，

ＡＦ２９７６１７）中的１２Ｓ基因序列完全相同，其它１０株

的１２Ｓ基因序列也与其序列相似性达到９９．８６％。

序列遗传距离数据及生物系统发生树从分子水平较

准确地反映了青海细粒棘球蚴分离株之间的遗传差

异及它们的分类地位。因此，本次研究中的青海细

粒棘球蚴绵羊分离株株均鉴定为犈．犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊

狊犲狀狊狌狊狋狉犻犮狋狅（基因型Ｇ１Ｇ３）。

不同虫株所寄生的终末宿主和中间寄主稍有不

同，其致病性、地理分布等方面存在不同程度的差

异［２４］。了解细粒棘球绦虫在不同地域和不同宿主

内的变异特点不仅促进寄生虫分类学的进展，而且

对人们认识棘球绦虫和棘球蚴病的流行病学及找出

合理的预防措施有十分重要的意义。通过与非洲、

南美、欧洲和亚洲其它地区的Ｇ１型细粒棘球绦虫

１２Ｓ基因序列比较分析，发现单倍型 Ｈ１～Ｈ４ 是不

同于其它地区的单倍型，表明青海这一特殊环境可

能导致细粒棘球绦虫的特殊的核苷酸变异。基因型

Ｈ５ 在世界范围内广泛分布，该基因型遍布于不同

地理环境、不同气候的国家及不同的宿主体内，这也

充分说明青海地区细粒棘球绦虫具有广泛性与普遍

性的流行病学特征。

４　结　论

本文对采自我国青海地区绵羊体内的４２株细

粒棘球蚴的线粒体１２Ｓ基因进行了全序列测序及种

群遗传多态性分析，４２株细粒棘球蚴均鉴定为犈．

犵狉犪狀狌犾狅狊狌狊狊．狊．（基因型 Ｇ１Ｇ３）。利用其线粒体

１２Ｓ基因序列共检测出５种单倍型（即Ｈ１～Ｈ５），其

中单倍型Ｈ１～Ｈ４ 为本地区特有的单倍型。
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