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要!为了探讨我国绵羊痒螨"兔亚种#的遗传变异情况及群体遗传结构!采用
891

测序技术测定我国
\

个地区

"华北&华东&华中&西北&西南#绵羊痒螨"兔亚种#线粒体
%06

基因的全序列!并进行遗传多样性分析'结果共获得

(/

条序列!长度均为
.\:C

R

!核苷酸变异位点
:.

个!单倍型
\&

个"

J%

#

J\&

#!单倍型多样性"

A5

#与核苷酸多样性

"

"

#分别为
&'/*%&\

和
&'&&\\/

'进一步分析发现
\

个地理种群遗传分化程度较弱"

Q

/#

o&'&)0*00

#!基因交流非

常频繁"

C2o\'.\:*:0

#'中性检验结果均为负值"

7A

+

$@A

-

,;ok&'/0(*%

!

QM
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,Q/ok:'&..:%

#!并且差异性

不显著"

=

#

&'&\

#'构建的
2b

树和单倍型网络图均显示绵羊痒螨"兔亚种#

\

个地理种群的
\&

个单倍型散在分布

于不同的支系内!未形成明显的地理分布格局'我国绵羊痒螨"兔亚种#具有较高的遗传多样性!且有一定的遗传

分化!基因交流频繁!但未形成以兔品种&温度带和地域来源划分的种群遗传结构'

关键词!绵羊痒螨"兔亚种#(线粒体
%06

基因(遗传多样性
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中国是养兔大国!每年的兔肉&兔毛和兔皮产量

均居世界前茅)

%!0

*

'痒螨病是危害养兔业的一种常

见外寄生虫病!我国家兔的感染率可达
:&]

左右!

该病是由绵羊痒螨"兔亚种#"

=/+'+

F

#&/+G(/VAU'

"0)("03(

#寄生于兔的外耳道所引起的一种以耳道内

形成卷纸样结痂&瘙痒&病变部皮肤增厚为临床特

征!如不及时治疗!甚至可引起死亡!每年给养兔业

造成巨大的经济损失)

*!\

*

'

微进化"又名内进化!

@$FU#GV#BM4$#-

#指种内或

近源物种间的进化!是生物多样性源头和适应环境

的基础'寄生虫的微进化可受其本身的生物学特

性&宿主的种类和分布&所生活环境变化等因素的影

响!且寄生虫的微进化对寄生虫种群的遗传多样性

有重要意义)

.!:

*

'通过研究遗传多样性可分析物种

的进化潜力及应对复杂环境的能力及历史发展动

态!推测未来发展趋势)

(

*

'我国家兔饲养区域广泛!

饲养家兔品种较多!且各饲养区处于不同的地理环

境和温度带!这些因素对兔体表寄生的痒螨的影响

尚不明确'因此!笔者采集我国
\

个区域的獭兔和

肉兔源的痒螨虫株!选用线粒体
%06

基因为目的片

段!分析不同区域来源和不同兔品种来源的痒螨线

粒体
%06

基因的差异!从而探讨我国绵羊痒螨"兔亚

种#的遗传多样性'

#

!

材料与方法

#A#

!

绵羊痒螨"兔亚种#样品的来源

%'%'%

!

样品采集地点
!!

从我国华北地区"河北#&

华东地区"山东#&华中地区"湖北&河南#&西北地区

"陕西#和西南地区"四川&云南#自然感染绵羊痒螨病

的獭兔和肉兔耳部采集获得
(/

个痒螨虫株"表
%

#'

表
#

!

我国绵羊痒螨"兔亚种#不同种群样品采集情况表

D1<;5#
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T

7

T

R;1.-7/3-/I9-/1

种群组

8#

R

MBA4$#-

E

U#M

R

省份

8U#V$-FG

采样点

6A@

R

B$-

E

,$4G

样本数%编号

6A@

R

BG,$>G

%

2#'

兔种类

6

R

GF$G,

温度带

7G@

R

GUA4MUG>#-G

华东地区
JMA"#-

E

山东 济南
%&

%

JY%

#

JY%&

肉兔 暖温带

华中地区
JMA>D#-

E

湖北 荆州
*

%

JI%

#

JI*

獭兔 亚热带

河南 开封
)

%

JI)

#

J2:

獭兔 暖温带

华北地区
JMACG$

河北 保定
.

%

JZ%

#

JZ.

獭兔 暖温带

西北地区
T$CG$

陕西 宝鸡
:

%

TZ%

#

TZ:

獭兔 暖温带

西南地区
T$-A-

四川 成都
%&

%

T2%

#

T2%&

肉兔 亚热带

西昌
%.

%

T2%%

#

T20.

獭兔 亚热带

绵阳
0

%

T20:

#

T20(

肉兔 亚热带

德阳
0

%

T20/

#

T2*&

獭兔 亚热带

眉山
)

%

T2*%

#

T2*)

肉兔 亚热带

资阳
(

%

T2*\

#

T2)0

肉兔 亚热带

雅安
*

%

T2)*

#

T2)\

肉兔 亚热带

都江堰
:

%

T2).

#

T2\0

肉兔 亚热带

云南 昆明
:

%

T2\*

#

T2\/

獭兔 亚热带

/.)0
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痒螨的收集
!!

将病兔耳部的痂皮用镊子

轻轻取出!放入洁净的培养皿中!置于
*:l

培养箱

中!

*&@$-

后除去皮屑!收集虫体!进行形态学鉴

定)

/

*确认后
k0&l

保存'

#A!

!

引物的设计

根据
KG-ZA-X

绵羊痒螨"兔亚种#的线粒体基

因组"

KG-ZA-X2#'

$

b̀/\:(00

#找到线粒体
%06

基

因全序列!利用
8U$@GU8UG@$GU\'&

设计用于扩增

%06

全序列的特异性引物'引物序列如下!

%06!Q

$

\[!K9777KKKKK97K73K337939!*[

(

%06!1

$

\[!9333339997333933K3KK9399!*[

' 引

物由上海生工生物科技公司合成'

#A'

!

单个虫体
4)*

的提取

将保存于
k0&l

的绵羊痒螨取出!每个样品挑

出一只虫体放入一个
?8

管中!用尖头玻璃棒迅速

研碎'然后采用
P^?K3

公司的
#̂BBM,F

%

3U4DU#!

R

#"

基因组
Y23

抽提试剂盒提取单个痒螨虫体的

基因组
Y23

!保存于
k0&l

冰箱中待用'

#A%

!

FI(

扩增及测序

0\

'

O

的扩增体系包括
891 $̂H4MUG%0'\

'

O

!

上下游引物各
%'&

'

O

!模板
Y23)'&

'

O

!双蒸水

.'\

'

O

'

891

反应条件$

/)l

预变性
\@$-

!

/)l

变性
*&,

!

\(l

退火
*&,

!

:0l

延伸
%@$-*&,

!

:0l

延伸
%&@$-

'扩增结束将
891

产物于
%'&]

琼脂糖凝胶中电泳检查结果'将凝胶中条带大小与

预期相符的胶块切割下来!移入
%'\@O

灭菌离心

管中!利用天根普通琼脂糖凝胶
Y23

回收试剂盒

进行胶回收'将胶回收产物连接入
R

^Y%/!7

载

体!转化
YJ\

*

感受态细胞!蓝白斑筛选出阳性克

隆!送上海生工生物科技公司进行正反向测序'

#AK

!

序列分析

%'\'%

!

遗传多样性分析
!!

将测定的核酸序列运

用
Y23@A-\'0

对所测序列进行拼接&比对)

%&

*

!用

Y2364AU\'%

对测序成功序列进行剪切修饰)

%%

*

'

通过
^?K3\'%

软件计算平均核苷酸差异指数"

AV!

GUA

E

G-M@CGU#=-MFBG#4$"G"$==GUG-FG

!

O

#&核酸分

歧度"

-MFBG#4$"G"$VGU

E

G-FG

!

;:

6

#&遗传距离)

%0

*

'

运用
Y-A68\'%

软件计算单倍型多样性"

DA

R

B#!

4

;R

G,"$VGU,$4

;

!

A5

#&核苷酸多样性"

-MFBG#4$"G"$!

VGU,$4

;

!

"

#&单倍型数"

-M@CGU#=DA

R

B#4

;R

G,

#

)

%*

*

'

采用
3UBG

W

M$-*'%

通过分子方差分析"

3^Pa3

#计

算各个种群间的遗传差异指数"

Q

/#

#!基因流"

C2

#

通过
C2o%

%

)

"

%

%

Q

/#

k%

#计算获得)

%)

*

'

%'\'0

!

遗传结构分析
!!

中性检验"

-GM4UAB$4

;

4G,4,

#结果"

7A

+

$@Ai,;4G,4

!

QMi,Q/4G,4

#由
3UBG!

W

M$-*'%

软件计算得到)

%)

*

!结合
Y-A68\'%

软件分

析得到的错配分布曲线)

%*

*

!以了解我国绵羊痒螨

"兔亚种#的历史动态'采用
?̂K3\'%

软件构建各

种群间的系统发育
2b

树)

%0

*

!并
C##4,4UA

R

,%&&&

次!

检验聚类树的置信度(同时结合
2G4<#UX\'&

制作

单倍型网络图)

%\

*

'

!

!

结
!

果

!A#

!

痒螨
#!J

基因全序列的碱基组成及变异

成功获得了
(/

个绵羊痒螨兔亚种样品的
%06

序列"登录号$

^J*.%&*)

#

^J*.%%00

#!

(/

条
%06

基因全序列长度均为
.\:C

R

!其中
3

&

7

&

9

&

K

平均

含量为
*%'*)]

&

)&'&*]

&

%&'0&]

&

%(')*]

!平均

3u7

含量
:%'*:]

!平均
9uK

含量
0('.*]

!出现

明显的偏倚'

(/

条
%06

基因序列共存在变异位点

:.

个!其中多变异位点
:

个!单变异位点
./

个'

序列的突变方式大部分是碱基转换"转换%颠

换
o.'/

#!其中包括
/&

个转换"

7

*

9

!

3

*

K

#!

%*

个颠换"

K

*

7

!

3

*

7

!

3

*

9

!

K

&

9

#!并且没有

发现碱基的缺失'

K

&

9

颠换只存在于华中种群!

华北种群和西北种群无颠换突变'所有种群中
7

*

9

转换率比
3

*

K

转换率高'

!A!

!

K

个地理种群遗传多样性参数及中性检验值

分析

用
Y-A68\'%

软件分析发现获得的
(/

条
%06

序列共检测出
\&

个单倍基因型"

J%

#

J\&

#(其中!

西南种群所含单倍型数最多"

*\

个#!有
*0

个特有

单倍型"

J%/

#

J\&

#(其次为华东种群!所含单倍型

数为
(

个!存在
:

个特有单倍型"

J0

#

J(

#(华中和

华北种群所含单倍型数相同!均为
.

个!分别存在特

有单倍型
%

个"

J%0

#和
)

个"

J%*

#

J%.

#(以西北种

群所含单倍型数最少"

\

个#!存在
0

个特有单倍型

"

J%:

&

J%(

#"表
0

#'

\&

个单倍型中存在
)

个共享

单倍型"

J%

&

J*

&

J/

和
J%%

#(其中
J/

和
J%%

被西

南与华中&华北&西北种群所共有!共享频率最高!分

别为
%/'%&]

"

%:

%

(/

#和
%)'.%]

"

%*

%

(/

#(

J%

被西南

与华中&华东&西北种群共享!共享频率为
%0'*.]

"

%%

%

(/

#(单倍型
J*

仅被华中和华东种群所共享!共

享率
0'0\]

"

0

%

(/

#'

我国
\

大地区绵羊痒螨"兔亚种#种群的单倍型

多样性"

A5

#较高!范围为
&'(\:%)

"西北种群#

#

&:)0



!

%%

期 李燕方等$基于线粒体
%06

基因全序列分析我国绵羊痒螨"兔亚种#的遗传多样性

%'&&&&&

"华北种群#!我国整体种群单倍型多样性

"

A5

#为
&'/*%&\

!表明我国种群单倍型多样性较为

丰富'

\

个地区种群中!华北种群的核苷酸多样性

"

"

#最低"

&'&&*\\

#!华东种群的核苷酸多样性"

"

#

最高"

&'&&\(0

#!中国整体核苷酸多样性"

"

#为

&'&&\\/

"表
%

#!表明中国绵羊痒螨种群核苷酸多

样性较高'我国
\

大地区种群的平均核苷酸差异指

数"

O

#范围为
0'*****

"华北种群#

#

*'(0000

"华

东种群#'

利用
7A

+

$@A

-

,;

和
QM

-

,Q/

检验得到的中性检测

结果见表
0

'西南种群的
7A

+

$@A

-

,;

和
QM

-

,Q/

均呈

负值!且在我国
\

个种群中绝对值最高"

7A

+

$@A

-

,;o

k0')&./)

(

QM

-

,Q/ok0.'&0((/

#'华北种群与西南

种群
QM

-

,Q/

为负值"

k*'/0.\*

和
k0.'&0((/

#!且差

异极显著!表明这两个种群近期可能经历过群体扩张(

但我国绵羊痒螨整体种群的
7A

+

$@A

-

,;

"

k&'/0(*%

#

和
QM

-

,Q/

"

k:'&..:%

#检验结果均为负值且不显

著!表明我国绵羊痒螨群体符合中性进化假说!虽然

西南种群与华北种群近期有过群体扩张!但并未对

我国整体绵羊痒螨种群的扩张有明显的影响!从而

我国整体种群呈现较为稳定状态'

!A'

!

遗传距离$核酸分歧度及分子变异分析

从表
*

可见!我国绵羊痒螨的遗传距离范围值

为
&'&&*/:

#

&'&&.\)

!其中华北地区与华东地区

的遗传距离最大"

&'&&.\)

#(华北地区与西北地区

遗传距离最小"

&'&&*/:

#'我国绵羊痒螨的核酸分

歧度"

;:

6

#范围为
&'&&*/\

#

&'&&.)/

!其中华北

地区与华东地区&西北地区的核酸分歧度分别为

&'&&.)/

和
&'&&*/\

'西南地区与其他
)

个地区相

比!与西北地区之间的核酸分歧度"

&'&&\&0

#和遗

传距离"

&'&&\&.

#均最小'

我国各种群间的基因流"

C2

#为
&':0)*0

至无限

大"

�

#!遗传分化指数"

Q

/#

#为
k&'&/)0\

#

&'0\.\/

"表

)

#!

\

个地区之间的基因交流情况有所不同'其中!西

南与华中和西北种群之间的基因交流最为频繁!从而

降低了西南与华中&西北种群间的核酸分歧度'我国

整体绵羊痒螨种群的
C2

和
Q

/#

分别为
\'.\:*:0

和

&'&)0*00

!表明我国绵羊痒螨整体基因流水平较

高!遗传分化程度弱'分子方差分析结果发现!种群

内和种群间的遗传变异方差比率分别为
/\'::]

和

)'0*]

!表明本研究中绵羊痒螨的遗传变异主要发

生在种群内部'

表
!

!

绵羊痒螨"兔亚种#群体遗传多样性参数

D1<;5!

!

L5/5.-6,-S5=3-.

?

-/,5X537E+*878

@

>(*8;)*S1=G5B?)5BA)

种群编号

8#

R

MBA4$#-

样品数量

2M@CGU#=

$,#BA4G,

单倍型数"

A

#

2M@CGU#=

DA

R

B#4

;R

G,

单倍型

多样性"

A5

#

JA

R

B#4

;R

G

"$VGU,$4

;

核苷酸

多样性"

"

#

2MFBG#4$"G

"$VGU,$4

;

平均核苷酸

差异指数"

O

#

3VGUA

E

G-M@CGU

#=-MFBG#4$"G

"$==GUG-FG,

7A

+

$@A

-

,; QM

-

,Q/

华东

"

JY%

#

%&

#

%& (

"

J%

#

J(

#

&'/**** &'&&\(0 *'(0000 k&':.\\) k0':.:%:

华中

"

JI%

#

:

#

: .

"

J%

&

J*

&

J/

#

J%0

#

&'/\0*( &'&&\\% *'.%/&\ k&'&:(:) k%'(&(0/

华北

"

JZ%

#

.

#

. .

"

J/

&

J%%

&

J%*

#

J%.

#

%'&&&&& &'&&*\\ 0'*****

k%'*/&*%

""

k*'/0.\*

"""

西北

"

TZ%

#

:

#

: \

"

J%

&

J/

&

J%%

&

J%:

#

J%(

#

&'(\:%) &'&&)*\ 0'(\:%) &'&&&&& k&'(&0./

西南

"

T2%

#

\/

#

\/ *\

"

J%

&

J/

&

J%%

&

J%/

#

J\&

#

&'/0).% &'&&\.( *':*0/&

k0')&./)

"""

k0.'&0((/

"""

中国整体

7#4AB

(/ \&

"

J%

#

J\&

#

&'/*%&\ &'&&\\/ *'.:*.\ k&'/0(*% k:'&..:%

"

'=

#

&'&\

(

""

'=

#

&'&%

(

"""

'=

#

&'&&%

%:)0
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表
'

!

我国绵羊痒螨"兔亚种#各地理种群间的核酸分歧度"上三角#与遗传距离"下三角#

D1<;5'

!

F1-=@-3567:

T

1=-37/37E.95/R6;57.-,5,-S5=

0

5/65

"

1<7S5,-1

0

7/1;

#

1/,

0

5/5.-6,-3.1/65

"

<5;7@,-1

0

7/1;

#

<5.@55/

0

57B

0

=1

T

9-61;

T

7

T

R;1.-7/37E+*878

@

>(*8;)*S1=A5B?)5BA)

种群
8#

R

MBA4$#-

华东
JY

华中
JI

华北
JZ

西北
TZ

西南
T2

华东
JY &'&&\(* &'&&.)/ &'&&\\: &'&&\/(

华中
JI &'&&\(: &'&&).& &'&&)\& &'&&\\\

华北
JZ &'&&.\) &'&&).* &'&&*/\ &'&&\.*

西北
TZ &'&&\.% &'&&)\* &'&&*/: &'&&\&0

西南
T2 &'&&.&0 &'&&\\/ &'&&\.: &'&&\&.

表
%

!

不同绵羊痒螨"兔亚种#种群间的基因流"

09

#"上三角#和遗传分化度"

$

*>

#"下三角#

D1<;5%

!

L5/5E;7@

"

09

#"

1<7S5,-1

0

7/1;

#

1/,

T

7

T

R;1.-7/

T

1-=@-35E-X1.-7/-/,5X

"

$

*>

#

S1;R53

"

<5;7@,-1

0

7/1;

#

1:7/

0

,-EE5=5/.

+*878

@

>(*8;)*S1=G5B?)5BA)

T

7

T

R;1.-7/3

种群
8#

R

MBA4$#-

华东
JY

华中
JI

华北
JZ

西北
TZ

西南
T2

华东
JY /'&\)0: &':0)*0 0'/&(&: .'%&.*)

华中
JI &'&0.(:

"

&'0/&/%

#

0('&*\&&

� �

华北
JZ &'0\.\/

"

&'&)\)\

#

&'&%&&/

"

&')/&/%

#

�

%'..00%

西北
TZ &'&:/%.

"

&'0.*.)

#

k&'&/)0\

"

%'&&&&&

#

&'&&0.&

"

&').*.)

#

�

西南
T2 &'&*/**

"

&'0)\)\

#

k&'&&//(

"

&'\\)\\

#

&'%**\)

"

&':.*.)

#

k&'&%)%&

"

&':.*.)

#

!A%

!

系统发育树的构建及种群整体遗传结构分析

以疥螨"

-$'"+

F

#&//"$L(&(

#的
%06

基因"

KG-!

ZA-X2#'

$

29

1

&*%**)

#为外群!利用
^?K3\'%

软件采用
2b

法构建分子系统树!结果显示绵羊痒

螨
\

个地理种群的
\&

个单倍型散在分布于不同的

支系内!如西南种群的
*\

个单倍型散在于不同的分

支"图
%

#!未按兔品种&温度带和地域来源的不同而

聚类!而呈现为混杂的分布格局"图
%

#'

为了确定单倍型的谱系关系!采用
2G4<#UX\'&

软件以
b̂

"

Ĝ"$A-!b#$-$-

E

-G4<#UX

#法构建
\

个不

同地理种的
\&

个单倍型"包括共享单倍型和特有单

倍型#的网络图"图
0

#!单倍型网络图具有丰富的分

支和节点!以优势单倍型"

J%

&

J/

&

J%%

#为中心呈

辐射状分布!缺失
*

个单倍型"图
0

中红色圆圈!分

别用
@V%

#

@V*

表示#!且各单倍型的聚类情况与

2b

树类似!并未按兔品种&温度带和地域来源进行

聚类'对我国绵羊痒螨世系进行群体历史动态分

析!核苷酸不配对分布呈双峰型"图
*

#!表明早前

未曾发生过群体扩张!长期处于一个较为稳定的

状态'

'

!

讨
!

论

寄生虫种群遗传多样性会受地理环境)

%.

*

&寄生

虫生物学特性&与宿主间的互相适应等多种因素影

响)

%:

*

'我国兔业养殖历史悠久!家兔养殖分布于除

西藏外的各省&市&自治区)

%!0

*

!这些不同地理区域包

含了山地&高原&丘陵&盆地&平原等形态!地势地貌

差异较大'这些差异较大地势地貌对绵羊痒螨兔亚

种种群是否存在较大影响尚不明确'目前!绵羊痒

螨种群的遗传多样性研究较为缺乏!仅笔者课题组

的赵习彬等)

%(

*利用线粒体细胞色素氧化酶
C

"

4

6

#L

#

基因全序列进行了相关研究!

%06

基因作为一种常

见的分子标记!进化速度与
@4Y23

基因组的平均

进化水平基本相同)

%/

*

!已广泛用于研究动物寄生性

蜱螨种群遗传学)

0&!0%

*

'目前!

KG-ZA-X

中除笔者课

题组登陆的痒螨线粒体基因全序列中包含有
%06

序

列信息外)

00

*

!尚未见痒螨的其他
%06

序列!因此本

研究基于我们测序得到的
(/

条绵羊痒螨
%06

基因

全序列探讨我国绵羊痒螨兔亚种种群的遗传变异!以

期为进一步明确我国绵羊痒螨兔亚种的遗传多样性

0:)0



!

%%

期 李燕方等$基于线粒体
%06

基因全序列分析我国绵羊痒螨"兔亚种#的遗传多样性

J%

#

J\&

表示
\&

个单倍型(

T2

&

JY

&

JI

&

JZ

&

TZ

分别表示西南&华东&华中&华北&西北

J%!J\&UG

R

UG,G-4\&DA

R

B#4

;R

G,

(

T2

!

JY

!

JI

!

JZ

!

TZ

!

UG

R

UG,G-4T$-A-

!

JMA"#-

E

!

JMA>D#-

E

!

JMACG$

!

T$CG$

图
#

!

基于
K"

个绵羊痒螨
#!J

基因单倍型构建的
)N

树

C-

0

A#

!

)5-

0

9<7R=B

a

7-/-/

0

.=5567/3.=R6.5,E=7:.95K"91

T

;7.

?T

537E:.4)*#!J

0

5/5-/+*878

@

>(*8;)*S1=A5B?)5BA)<135,7/

>-:R=1B!B

T

1=1:5.5=,-3.1/653

提供基础'

赵习彬等)

%(

*基于
4

6

#L

全基因发现我国绵羊痒螨

"兔亚种#种群中存在着丰富的核苷酸多样性"

&'&%0&

#

和单倍型多样性"

&'/\/0

#!比笔者基于线粒体
%06

基

因全序列得到的核苷酸多样性"

&'&&\\/

#和单倍型多

样性"

&'/*%&\

#高!可能与
4

6

#L

基因"

%%&&C

R

#全序

列的长度大于
%06

基因全序列"

.\:C

R

#!其所含有

的信息位点更多有一定的关系(综合
4

6

#L

和
%06

基

因的核苷酸多样性和单倍型多样性来看!两者值均

较高!表明我国绵羊痒螨"兔亚种#种群有较高的遗

传多样性水平'我国痒螨种群呈现的这种较高水平

的核苷酸多样性和单倍型多样性!将更利于痒螨在

进化过程中通过产生多种变异来应对不良环境因

素)

0*

*

!有史可寻中国地区发生过一些如旱灾&雪灾

等灾害!而这种遗传变异可能在痒螨抵御这些不利

环境因素中起到重要作用)

0)

*

'赵习彬等)

%(

*和笔者

本次研究的群体历史动态分析结果均呈现我国绵羊

痒螨种群整体的中性检测
7A

+

$@A

-

,;

和
QM

-

,Q/

检验结果均为负值!且差异均不显著!说明种群在历

史演变中积累较多基因变异)

0\

*

'结合错配分布曲

线"图
*

#中出现的两个峰值!表明绵羊痒螨种群在

长期的历史进化过程中一直处于一个较为稳定的状

态!种群早期可能并未经历过较大的群体扩张)

0.

*

!

由此可见!即使个别种群"华北和西南#发生过群体

扩张过程!使整体种群表现出较弱的突然增长!但并

未影响到种群的整体稳定!这与赵习彬等)

%(

*的研究

结果类似'

地理距离是影响种群间基因交流的重要因素之

一)

0:

*

!但赵习彬等)

%(

*和笔者的研究发现绵羊痒螨

"兔亚种#各地理种群间的基因交流与地理距离的远

*:)0
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圆圈的大小与单倍型的分布频率成正比(不同颜色代表不同样品来源

7DGF$UFBG,$>G,AUG

R

U#

R

#U4$#-AB4#4DG-M@CGU#=$,#BA4G,

(

Y$==GUG-4F#B#U,UG

R

UG,G-4"$==GUG-4,A@

R

BG,#MUFG,

图
!

!

基于
K"

个绵羊痒螨
#!J

基因单倍型单倍型构建的单倍型网络图

C-

0

A!

!

)5.@7=[7E:.4)*K"#!J

0

5/591

T

;7.

?T

53-/+*878

@

>(*8;)*S1=A5B?)5BA)

图
'

!

基于
#!J

0

5/5

序列分析我国
$&

株绵羊痒螨"兔亚种#

虫株的错配分布曲线

C-

0

A'

!

D95:-3:1.69B,-3.=-<R.-7/7E$&+*878

@

>(*8;)*S1=G

5B?)5BA)-37;1.53<135,7/#!J

0

5/535

Y

R5/65

近并未全部表现出正相关的联系!基于绵羊痒螨

4

6

#L

基因发现!山东和河北的地理距离最近"

*)&

X@

#!但山东和河北两地的绵羊痒螨种群间的遗传

距离不是最小的"

&'&&%

#(本次研究基于
%06

基因发

现保定"华北种群代表#与宝鸡"西北种群代表#间的

地理距离比保定与济南"华东种群#的距离远!但华

北&西北种群内的基因交流值"趋于无穷大#却大于华

北&华东种群"

&':0)*0

#'由此可见!较远的地理隔离

不能阻碍绵羊痒螨种群间频繁的基因交流!而这种基

因交流单靠痒螨自身是不可能完成的!因为痒螨虫体

较小!大小约"

&'*

#

&'/

#

@@m

"

&'0

#

&'\0

#

@@

!其

爬行能力较弱)

/

*

!而不同地区间的兔贸易为各地痒

螨种群间的基因交流提供了机会'然而!早期我国

交通不便!较远地区间的兔贸易较少!导致各地痒螨

种群间的基因交流较少(自
0&

世纪
\&

年代以来!中

国家兔饲养量急剧增加)

%

*

!交通便捷!各地间的兔贸

易日益频繁!在一定程度上增加了各地的痒螨种群

之间的基因交流'

Q

/#

是衡量种群遗传分化的指标!当
&'&&

(

Q

/#
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时!遗传分化程度很弱(当
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Q

/#
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时遗传分化程度中等(
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Q
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时遗

传分化程度较大)

0(
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'基于
%06

基因分析得到的
Q

/#

值"

Q
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o&'&)0*00

#发现我国的绵羊痒螨种群存在

一定的遗传分化!从而导致各地理种群间存在多个

特有单倍型"

).

%
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#(但绵羊痒螨种群分化程度较弱

"

Q

/#

#

&'&\

#!这与种群间频繁的基因交流相关"
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#(绵羊痒螨种群的这种遗传分化可能是
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基因全序列分析我国绵羊痒螨"兔亚种#的遗传多样性

由地理环境差异&历史自然灾害&兔的品种等因素所

造成的!但这种遗传分化可能由于时间不够尚未累

积形成新的种群遗传结构!这点在
2b

树和单倍型

网络图分析中得到证实"图
%

&图
0

#'

单倍型网络图显示出优势单倍型有
*

个"

J/

&

J%%

&

J%

#"图
0

#!有研究说明优势单倍型往往具有

更加广泛的地理分布)

0/!*&

*

!笔者的研究亦证实了这

点!其中优势单倍型
J/

&

J%%

&

J%

广泛分布在华

东&华中&华北&西北&西南
\

个地区'另外单倍型网

络图"图
0

#中不能直接看出单倍型之间的进化关

系!但出现历史单倍型的缺失"图
0

中红色圆圈!分

别用
@V%

#

@V*

表示#!这可能是因为某些地区样

本数量太少!并且各单倍型的聚类情况与
2b

树类

似"图
%

#!总体上看!没有明显的地域性差别!也并

未按兔品种&温度带进行划分!这点聚类特点在赵习

彬等)

%(

*基于线粒体
4
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#L

基因的研究中亦得到

证实'

%

!

结
!

论

经对华东&华中&华北&西北&西南
\

个地区绵羊

痒螨线粒体
%06

基因进行分析!发现我国绵羊痒螨

"兔亚种#单倍型多样性高!核苷酸多样性低!基因交

流频繁!未形成以兔品种&温度带和地域来源划分的

种群遗传结构'
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