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摘　要：为探讨我国细颈囊尾蚴种群之间的遗传相似性及与其他带科 带 属 绦 虫 的 亲 缘 关 系，用 线 粒 体 细 胞 色 素ｂ
（Ｃｙｔ　ｂ）基因全序列研究了分离自我国四川和云南２省７地区猪、山羊和绵羊共３３个细颈囊尾蚴的遗传变异，并用

ＭＥＧＡ　４．０程序ＮＪ法和ＰＡＵＰ　４．０程序 ＭＰ法绘制 种 系 发 育 树。本 研 究 结 果 显 示：细 颈 囊 尾 蚴 分 离 株 的Ｃｙｔ　ｂ
基因全长为１　０６８ｂｐ，共检测到２２个单倍型，单倍型间核苷酸相似性较高（９７．３％～９９．９％），其与带科带属其他５
种绦虫的相似性均在８２％以下。系统发育树显示，７个不同地域的细颈囊尾蚴聚为一支，分为３个亚群，且与地理

区域、宿主没有直接的相关性，呈现混杂的分布格 局，未 形 成 明 显 的 地 理 分 支 或 宿 主 分 支。研 究 结 果 表 明：细 颈 囊

尾蚴Ｃｙｔ　ｂ基因存在一定的遗传差异，但种内相对保守，与其他带科绦虫种间差异较大，故可作为种间遗传变异研

究的标记，并为细颈囊尾蚴的种群遗传学研究及其与其他带科绦虫病的鉴别诊断的建立奠定基础。
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　　细颈囊尾蚴（Ｃｙｓｔｉｃｅｒｃｕｓ　ｔｅｎｕｉｃｏｌｌｉｓ）隶属于绦虫

纲（Ｃｅｓｔｏｄａ）圆 叶 目（Ｃｙｃｌｏｐｈｙｌｌｉｄｅａ）带 科（Ｔａｅｎｉｉｄａｅ）
带属（Ｔａｅｎｉａ）的 泡 状 带 绦 虫（Ｔａｅｎｉａ　ｈｙｄａｔｉｇｅｎａ）的

中绦期幼虫，呈囊泡状，大小如黄豆至鸡蛋大不等，囊
壁乳白色，囊内含透明液体和一个乳白色头节，俗称

“水铃铛”、“水泡”，通常寄生于猪、黄牛、水牛、牦牛、
绵羊、山羊、骆驼、马等多种家畜肝脏浆膜、网膜、肠系

膜、腹腔等处，偶可感染人，对 幼 龄 动 物 有 一 定 的 危

害，可引起细颈囊尾蚴病。此病呈世界性分布，在我

国见于四川、山东、福建等３１个省区［１－２］。
目前，对于带科绦虫分类的研究，国内外研究者

主要依靠传统的分类鉴定方法（主要依据生态学、生
物学和成虫、囊 尾 蚴 的 形 态 特 征）和 分 子 生 物 学 技

术［３－４］。然而依靠传统的分类鉴定指 标 有 时 很 难 准

确鉴定形态上相似，但在遗传学方面不同的虫种（隐
藏种）。近年来分子生物学技术的发展尤其是ＤＮＡ
测序技术的普及，为寄生虫的准确鉴定和系统学研究

提供了有力的工具，弥补了传统分类的不足。目前国

内外已有学者利用线粒体ＤＮＡ序列的差异对带科绦

虫不同种、种内变异进行成功鉴定的报道［５－８］。

ｍｔＤＮＡ－Ｃｙｔ　ｂ基因进化速度适中，被认为是解

决系统发育问题最可信的 ｍｔ　ＤＮＡ标记之一，适合

于研究由种内到种间甚至于科间的系统进化关系、
种群水平的检测［９－１２］。

为探讨不同地区、不同宿主来源的细颈囊尾蚴

间基因序列差异，不同分类水平上的细颈囊尾蚴间

的系统发育和种群遗传差异，确定其地理分布和有

无基因型别等，作者以Ｃｙｔ　ｂ基因作 为 分 子 遗 传 标

记，对我国四川省和云南省７个地理区域３３株细颈

囊尾蚴进行种群遗传分析，并用Ｃｙｔ　ｂ基 因 重 建 该

虫种与其他带科带属绦虫的系统进化关系，为细颈

囊尾蚴的种群遗传结构、动物细颈囊尾蚴病的分子

诊断和分子流行病学研究奠定基础。

１　材料和方法

１．１　细颈囊尾蚴的采集

３３个细颈囊尾蚴样品分别采自四川省雅安、西

昌、攀枝花、泸州、简阳、道孚和云南省永仁７个不同

地理区域猪、山 羊 和 绵 羊 的 腹 腔（表１）。将 采 集 的

细颈囊尾蚴外层结缔组织膜剥离，用灭菌生理盐水

清洗３次，编号，－２０℃保存备用。仅泸州的２个

样本用乙醇固定保存。分离自同一个宿主的细颈囊

尾蚴为１个分离株。

１．２　方　法

１．２．１　基因组ＤＮＡ提取　　采用酚／氯仿法［１３］提

取细颈囊尾蚴基因组ＤＮＡ，于－２０℃保存备用。

１．２．２　Ｃｙｔ　ｂ基因的扩增、纯化与序列测定　　根

据ＧｅｎＢａｎｋ上已发表泡状带绦虫线粒体全基因组

（序列号：ＧＱ２２８８１９）、多头带绦虫线粒体全 基 因 组

（序列号：ＮＣ＿０１２８９４）、猪 带 绦 虫 线 粒 体 全 基 因 组

（序列号：ＮＣ＿００４０２２）的Ｃｙｔ　ｂ基因序列设计１对

引 物。引 物 序 列 为：Ｐ１５′－ＡＡＡＣＴＧＲＴＡＧＡＴＴ－
ＧＴＧＧＴＴＣ－３′， Ｐ２ ５′－ＡＴＡＴＧＡＣＴＲＴＣＷＴ－
ＴＡＧＡＡＧＡ－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５０μＬ：２×Ｔａｑ　ＰＣＲ　ＭａｓｔｅｒＭｉｘ

２５μＬ，引物Ｐ１、Ｐ２（１０ｐｍｏｌ·μＬ
－１）各２μＬ，模 板

ＤＮＡ　２μＬ，ｄｄＨ２Ｏ　１９μＬ，混 匀 后 稍 加 离 心。扩 增

条件：９５℃预变性５ｍｉｎ，９５℃变性３０ｓ，４８℃ 复

性４５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，共３０个循环，最后７２℃
延伸５ｍｉｎ。同时，以ｄｄＨ２Ｏ代替模板ＤＮＡ作 空

白对照。反应结束后取５μＬ　ＰＣＲ扩增产物用１％
琼脂糖凝胶电泳检测其大小、纯度及亮度。
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表１　细颈囊尾蚴种群采集信息、单倍型和序列多样性

Ｔａｂｌｅ　１　Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ　ｄａｔａ，ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ　ａｎｄ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　Ｃ．ｔｅｎｕｉｃｏｌｌｉｓ

样品编号

Ｓａｍｐｌｅ　ｎｕｍｂｅｒ

采样地点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

中间宿主

Ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ

ｈｏｓｔ

单倍型（ｎ＊）

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ（ｎ＊）

单倍型多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｈ）

核苷酸多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｐｉ）

Ｔｈｇｙ０１，Ｔｈｇｙ０２，Ｔｈｇｙ１８，

Ｔｈｇｙ１９，Ｔｈｇｙ２０
四川雅安市 山羊

Ｈ１（１），Ｈ２（１），Ｈ３（１），

Ｈ４（１），Ｈ５（１）
１．０００　 ０．００５　２４

Ｔｈｇｊ０３ 四川简阳市 山羊 Ｈ６（１） ＮＡ＊＊ ＮＡ

Ｔｈｇｐ０４，Ｔｈｇｐ０５，Ｔｈｇｐ０６，

Ｔｈｇｐ０７，Ｔｈｇｐ０８，Ｔｈｇｐ０９，

Ｔｈｇｐ１０，Ｔｈｇｐ１１，Ｔｈｇｐ１２，

Ｔｈｇｐ１３

四川攀枝花市 山羊

Ｈ７（１），Ｈ８（１），Ｈ９（１），Ｈ１０（１），

Ｈ１１（１），Ｈ１（２），Ｈ１２（１），Ｈ１３（１），

Ｈ１４（１）
０．９７８　 ０．００５　５１

Ｔｈｓｗｐ０１，Ｔｈｓｗｐ０２，

Ｔｈｓｗｐ０４
四川攀枝花市 猪 Ｈ１５（１），Ｈ１６（１），Ｈ１７（１） １．０００　 ０．０１８　４１

Ｔｈｇｘ１４，Ｔｈｇｘ１５，Ｔｈｇｘ１６，

Ｔｈｇｘ１７
四川西昌市 山羊 Ｈ１５（１），Ｈ１８（１），Ｈ１（２） ０．８３３　 ０．０１０　３０

Ｔｈｓｗｘ０３，Ｔｈｓｗｘ０６，Ｔｈ－
ｓｗｘ０８，Ｔｈｓｗｘ０９，Ｔｈｓｗｘ１０

四川西昌市 猪
Ｈ１９（１），Ｈ１０（１），

Ｈ１（１），Ｈ２０（２）
０．９００　 ０．００５　６２

Ｔｈｓｗｙｎ０５，Ｔｈｓｗｙｎ０７ 云南永仁县 猪 Ｈ２１（１），Ｈ１（１） ＮＡ　 ＮＡ

Ｔｈｓｗｌ１１，Ｔｈｓｗｌ１２ 四川泸州市 猪 Ｈ２２（２） ＮＡ　 ＮＡ

Ｔｈｓｈｄ１
四川甘孜州

道孚县
绵羊 Ｈ１８（１） ＮＡ　 ＮＡ

分离株编号Ｔｈ表示泡状带绦虫，ｇ代表山羊源，ｓｗ代表猪源，ｓｈ代表绵羊源；ｙ代表雅安，ｊ代表简阳，ｐ代表攀枝花，ｘ代表西

昌，ｙｎ代表云南，ｌ代表泸州，ｄ代表道孚县；＊（ｎ）表示单倍型的样本数，＊＊ＮＡ表示不适用

Ｉｎ　Ｓａｍｐｌｅ　ｎｕｍｂｅｒ，“Ｔｈ”ｍｅａｎｓ　Ｔａｅｎｉａ　ｈｙｄａｔｉｇｅｎａ，“ｇ”ｍｅａｎｓ　ｇｏａｔ　ｏｒｉｇｉｎａｔｅｄ，“ｓｗ（ｎ）ｍｅａｎｓ　ｓｗｉｎｅ　ｏｒｉｇｉｎａｔｅｄ，“ｓｈ”ｍｅａｎｓ

ｓｈｅｅｐ　ｏｒｉｇｉｎａｔｅｄ；“ｙ”ｍｅａｎｓ　Ｃ．ｔｅｎｕｉｃｏｌｌｉｓｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｙａ＇ａｎ，“ｊ”ｍｅａｎｓ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｊｉａｎｙａｎｇ，“ｐ”ｍｅａｎｓ　Ｃ．ｔｅｎｕｉｃｏｌｌｉｓｉｓｏ－
ｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｐａｎｚｈｉｈｕａ，“ｘ”ｍｅａｎｓ　Ｃ．ｔｅｎｕｉｃｏｌｌｉｓ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｘｉｃｈａｎ，“ｙｎ”ｍｅａｎｓ　Ｃ．ｔｅｎｕｉｃｏｌｌｉｓ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｙｕｎｎａｎ，“Ｉ”

ｍｅａｎｓ　Ｃ．ｔｅｎｕｉｃｏｌｌｉｓ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｌｕｚｈｏｕ，“ｄ”ｍｅａｎｓ　Ｃ．ｔｅｎｕｉｃｏｌｌｉｓ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｄａｏｆｕｘｉａｎ；＊ （ｎ）ｍｅａｎｓ　ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｈａｐｌｏ－
ｔｙｐｅｓ，＊＊ＮＡ　ｍｅａｎｓ　ｎｏｔ　ｓｕｉｔａｂｌｅ

　　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技术有限公司进

行正反双向测序，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，搜索已发表的６种其他带科绦虫的线

粒体全基因组（表２），下 载 其 相 应 的Ｃｙｔ　ｂ基 因 序

列，用Ｃｌｕｓｔａｌ　Ｘ　１．８１软件进行序列比对，确定变异

位点。用 ＤＮＡｓｔａｒ中 的 ＭｅｇＡｌｉｇｎ程 序 进 行 同 源

性分析。用ＤｎａＳＰ　４．０分 析 软 件 计 算 种 群 的 核 苷

酸多样性（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｐｉ）、单倍型数及单

倍型多样性（Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｈ）。用 ＭＥＧＡ

４．０软件构建ＮＪ树和ＰＡＵＰ４．０软件构建 ＭＰ树，
均以细粒棘球绦虫作为外群进行分析，并进行重复

１　０００次的自举检验（ｂｏｏｔｓｔｒａｐ　ｔｅｓｔ）。

２　结　果

２．１　Ｃｙｔ　ｂ基因序列的组成

对３３株细颈囊 尾 蚴 的Ｃｙｔ　ｂ基 因 序 列 进 行 排

序分析后，得到１　０６８ｂｐ的全 长 序 列（ＧｅｎＢａｎｋ登

陆号为ＪＦ７２０９２５－ＪＦ７２０９５７），没有碱基插入／缺失，
其中 保 守 位 点 １　００１ 个，变 异 位 点 ６７ 个 （占

６．２７％），包括３６个简约性信息位点和３１个单变异
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位点。大多 数 的 变 异 发 生 在 密 码 子 的 第３位（占

７８．３％），其 次 是 第１位（占１４．５％），第２位 最 少

（占７．２％）。Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ 碱 基 的 平 均 含 量 分 别 为

２３．１％、４７．０％、９．６％、２０．３％，其 中 Ａ＋Ｔ 含 量

（７０．１％）明显高于Ｇ＋Ｃ含量（２９．９％）。就每个氨

基酸密码子来看，第３位点的 Ａ＋Ｔ平均含量最高

（７６．４％），而 第 １ 位 点 Ａ＋Ｔ 平 均 含 量 最 低

（６５．９％）。序列中转换多于颠换，平均转换与颠换比

为６．７。其中Ｔ与Ｃ、Ａ与Ｇ间的转换分别为３３个

和２５个，Ａ与Ｔ、Ｔ与Ｇ、Ａ与Ｃ间的颠换分别为２
个、８个和１个，无Ｃ与Ｇ之间的颠换。

表２　不同带科绦虫的Ｃｙｔ　ｂ基因序列信息

Ｔａｂｌｅ　２　Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｏｆ　Ｃｙｔ　ｂ　ｇｅｎｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　Ｔａｅｎｉｉｄａｅ　ｃｅｓｔｏｄｅｓ

种名

Ｓｐｅｃｉｅｓ　ｎａｍｅ

地区

Ｌｏｃａｌｉｔｙ

宿主／发育阶段

Ｈｏｓｔ／Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ　ｓｔａｇｅ

数据库登录号

Ｄａｔａｂａｓｅ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎ　Ｎｏ．

作者（年）

Ａｕｔｈｏｒ（Ｙｅａｒ）

猪带绦虫

Ｔ．ｓｏｌｉｕｍ（Ｔｓｏ）
中国Ｃｈｉｎａ

猪／囊尾蚴

Ｐｉｇ／ｃｙｓｔｉｃｅｒｃｕｓ
ＮＣ＿００４０２２，ＡＢ０８６２５６ Ｎａｋａｏ　ｅｔ　ａｌ（２００３）［１４］

亚洲带绦虫

Ｔ．ａｓｉａｔｉｃａ（Ｔａｓ）
韩国Ｋｏｒｅａ

人／成虫

Ｈｕｍａｎ／ａｄｕｌｔ　ｔａｐｅｗｏｒｍ
ＡＦ４４５７９８，ＮＣ＿００４８２６ Ｊｏｅｎ　ｅｔ　ａｌ（２００６）［１５］

牛带绦虫

Ｔ．ｓａｇｉｎａｔａ（Ｔｓａ）
比利时Ｂｅｌｇｉａｎ

人／成虫

Ｈｕｍａｎ／ａｄｕｌｔ　ｔａｐｅｗｏｒｍ
ＮＣ＿００９９３８，ＡＹ６８４２７４ Ｊｏｅｎ　ｅｔ　ａｌ（２００７）［１６］

多头绦虫

Ｔ．ｍｕｌｔｉｃｅｐｓ（Ｔｍ）
中国Ｃｈｉｎａ

犬／成虫

Ｄｏｇ／ｔａｐｅｗｏｒｍ
ＮＣ＿０１２８９４ Ｊｉａ　ｅｔ　ａｌ（２００９）［１７］

豆状带绦虫

Ｔ．ｐｉｓｉｆｏｒｍｉｓ（Ｔｐ）
中国Ｃｈｉｎａ

犬／成虫

Ｄｏｇ／ｔａｐｅｗｏｒｍ
ＮＣ＿０１３８４４ Ｊｉａ　ｅｔ　ａｌ（２００９）［１７］

泡状带绦虫

Ｔ．ｈｙｄａｔｉｇｅｎａ（Ｔｈ）
中国Ｃｈｉｎａ

绵羊／囊尾蚴

Ｓｈｅｅｐ／ｃｙｓｔｉｃｅｒｃｕｓ
ＮＣ＿０１２８９６，ＧＱ２２８８１９ Ｊｉａ　ｅｔ　ａｌ（２００９）［１７］

细粒棘球绦虫

Ｅｃｈｉｎｏｃｏｃｃｕｓ　ｇｒａｎｕｌｏｓｕｓ
（ＥＧ）（Ｇ１／绵羊株）

英国Ｅｎｇｌａｎｄ
绵羊／棘球蚴

Ｓｈｅｅｐ／ｅｃｈｉｎｏｃｏｃｃｕｓ
ＮＣ＿００８０７５，ＡＦ２９７６１７ Ｙａｎｇ　ｅｔ　ａｌ（２００５）［１８］

泡状带绦虫

Ｔ．ｈｙｄａｔｉｇｅｎａ（Ｔｈ）
中国Ｃｈｉｎａ

山羊、猪、绵羊／囊尾蚴

Ｇｏａｔ，ｐｉｇ，ｓｈｅｅｐ／ｃｙｓｔｉｃｅｒｃｕｓ

ＪＦ７２０９２５－ＪＦ７２０９４４

ＪＦ７２０９４５－ＪＦ７２０９５６

ＪＦ７２０９５７

本文测定

Ｔｈｉｓ　ｓｔｕｄｙ

２．２　Ｃｙｔ　ｂ基因序列相似性

各地理种群的Ｃｙｔ　ｂ基因 碱 基 变 化 不 大（变 异

率为０．０％～２．８％），部 分 地 理 种 群 间 和 种 群 内 序

列 相 同，其 中 雅 安 （Ｔｈｇｙ０１）、攀 枝 花 （Ｔｈｇｐ０９、

Ｔｈｇｐ１２）、西 昌（Ｔｈｇｘ１６、Ｔｈｇｘ１７、Ｔｈｓｗｘ０８）和 云 南

（Ｔｈｓｗｙｎ０７）；西 昌 和 攀 枝 花（Ｔｈｓｗｘ０６和 Ｔｈｇｐ　０７；

Ｔｈｇｘ１４和Ｔｈｓｗｐ０４）；西昌（Ｔｈｇｘ１５）和道孚（Ｔｈｓ－
ｈｄ１）各 地 理 种 群 间 部 分 个 体 序 列 完 全 相 同；西 昌

（Ｔｈｓｗｘ０９ 与 Ｔｈｓｗｘ１０）、泸 州 （Ｔｈｓｗｌ１１ 与

Ｔｈｓｗｌ１２）内部 部 分 序 列 完 全 相 同。序 列 间 核 苷 酸

相似性较高（９７．３％～１００％），而与其他带属绦虫的

相似性较低（７４．５％～８１．４％）。在氨基酸 组 成 上，
共编码３５５个氨基酸，其中有３０个氨基酸发生了变

异（占８．４５％）。氨基 酸 相 似 性 为９３．８％～１００％，

其 中 Ｔｈｇｐ０８与 Ｔｈｓｗｌ１１相 似 性 最 低（９３．８％），

Ｔｈｇｐ０４、Ｔｈｇｐ０５、Ｔｈｇｙ０１；Ｔｈｇｘ１５、Ｔｈｓｗｐ０１、Ｔｈ－
ｓｗｙ０５；Ｔｈｇｘ１４与Ｔｈｓｗｘ０９的序列完全相同。

２．３　细颈囊尾蚴地理种群的遗传多样性

３３个样品的Ｃｙｔ　ｂ基因序列共检测出２２种单倍

型，即Ｈ１－Ｈ２２（见表１），其中１６种单倍型仅见于单个

个体。除简阳、泸州、道孚只有１个单倍型外，其余均

有多个单倍型，最多为１２种单倍型（攀枝花）。其中
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西昌和雅安、永仁共享单倍型Ｈ１，西昌和攀枝花共享

Ｈ１、Ｈ１０和Ｈ１７，西昌和道孚共享 Ｈ１８，其余的单倍型

为各种群所特有。单倍型多样性（Ｈ）为０．９５１，核苷

酸多样性（Ｐｉ）为０．０１０　５５。其中山羊源、猪源种群的

Ｈ 分 别 为 ０．９４７、０．９５５，Ｐｉ分 别 为 ０．００６　３３、

０．０１４　８７；攀枝花、西昌、雅安种群的Ｈ 分别为０．９８７、

０．８８９和１．０００，Ｐｉ分 别 为０．００８　５１、０．００７　５４和

０．００５　２４。
单倍型间的序列差异为０．１％～２．８％，遗传距

离（Ｋｉｍｕｒａ　２－ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ）为０．００１～０．０２８，其 中

Ｔｈｇｙ０１与Ｔｈｇｐ０８、Ｔｈｇｙ１８和Ｔｈｇｘ１４；Ｔｈｇｐ０６与

Ｔｈｓｗｘ０３；Ｔｈｇｙ２０ 与 Ｔｈｇｊ０３；Ｔｈｓｗｘ０９ 与 Ｔｈ－
ｇｐ１１、Ｔｈｇｘ１４的遗传距离最小，而Ｔｈｓｗｐ０１和Ｔｈ－

ｓｗｌ１１与Ｔｈｓｗｘ０３、Ｔｈｇｐ０７和Ｔｈｇｙ２０的遗传距离

最大。平均遗传 距 离０．０１２，与 其 他 带 科 绦 虫 基 因

的遗传距离均大于０．２００以上。山羊源、猪源单倍

型间 遗 传 距 离 分 别 为０．００１～０．０２５和０．００８～
０．０２８，平均遗传距离分别为０．００８和０．０２０。攀枝

花、西昌、雅 安 各 种 群 内 单 倍 型 间 遗 传 距 离 分 别 为

０．００１～０．０２８、０．０００～０．０２３和０．００１～０．０１０，平

均遗传距离分别为０．００９、０．００８和０．００５。攀枝花

与西昌、雅安种群间遗传距离均为０．００８，西昌与雅

安种群间遗传距离为０．００７。

２．４　基于Ｃｙｔ　ｂ序列的系统发育分析

以细 粒 棘 球 绦 虫 作 为 外 群，采 用 ＮＪ法 和 ＭＰ
法构建细颈囊尾蚴种群间的系统发育树（图１）。系

支持率标注在分支上

Ｎｕｍｂｅｒｓ　ｏｎ　ｔｈｅ　ｔｒｅｅｓ　ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ　ｔｈｅ　ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ　ｖａｌｕｅ
图１　细颈囊尾蚴Ｃｙｔ　ｂ单倍型ＮＪ／ＭＰ树

Ｆｉｇ．１　ＮＪ　ｔｒｅｅ／ＭＰ　ｔｒｅｅ　ｏｆ　Ｃｙｔ　ｂ　ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ　ｆｏｒ　Ｃ．ｔｅｎｕｉｃｏｌｌｉｓ
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统发育树的结果显示，ＮＪ树和 ＭＰ树相似，共形成

２个分支（图１）。亚洲带绦虫、牛带绦虫、多头带绦

虫和猪带绦虫聚在一起形成一支；豆状带绦虫与细

颈囊尾蚴分离株（含泡状带绦虫参考株Ｔｈ）位于另

一支上，可与其他带科带属绦虫予以鉴别，且有较高

的节点支持率。细颈囊尾蚴分离株（含泡状带绦虫

参考株Ｔｈ）分 别 聚 在３个 主 要 簇 群 中，Ｔｈｓｗｐ０１与

Ｔｈｓｗｌ１１为姐妹群（Ｃ簇），Ｔｈｇｘ１５与Ｔｈｓｗｙｎ０５为姐

妹群（Ｂ簇），其他序列聚成一簇（Ａ簇）。从系统发育

树可知单倍型未形成明显的地理分支或宿主分支。

３　讨　论

３．１　序列变异分析

本研究中，细颈 囊 尾 蚴Ｃｙｔ　ｂ基 因 的 碱 基 组 成

Ａ＋Ｔ平均含量（７０．１％）明显高于Ｇ＋Ｃ平均含量

（２９．９％），反映出Ｃｙｔ　ｂ基因 在 密 码 子 使 用 上 的 偏

倚性，与贾万忠等 ［１９］报道的结果相似，他们发现猪

带绦虫、牛带绦虫、亚洲带绦虫、多头带绦虫、泡状带

绦虫和 肥 头 绦 虫 的 ｍｔ　ＤＮＡ全 序 列 富 含 ＡＴ，超 过

７０％（７１％～７４％），可见带科带属绦虫碱基组成均存

在明显偏倚，这可能由序列变异或选择压力造成的。
对所测序列分析发现密码子第３位点的转换明

显多于第１、２位点的转换，这是由于密码子的第３
位发生转换后，可能发生同义突变，被编码的蛋白质

没有改变，面临较小的选择压力，而发生在第１、２位

上的突变，很可能会引起错义突变和无义突变，造成

编码蛋白质丧失功能而面临较大的选择压力，因而

第１、２位上的突变较少被保留下来，与马秀敏［２０］对

细粒棘球绦虫基因多态性研究的结果相似。

３．２　细颈囊尾蚴地理种群的遗传多样性和系统发

育分析

　　衡量一个种群线粒体遗传变异有２个重要的指

标：单倍型间的平均遗传距离和核苷酸多样性。一

般而言，单倍 型 间 的 核 酸 多 态 性 指 数Ｐｉ是 衡 量 群

体内遗传多样性的重要指标之一。由于核苷酸多样

性考虑了各种线粒体单倍型在群体中所占的比例，
因此反映一个群体的线粒体多态程度时比单纯的平

均遗传 距 离 更 准 确［２１］。对 于 大 多 数 动 物 来 说，Ｐｉ
值在０．０１以上时被认为变异较大［２２］。本研究结果

显示，细颈囊尾蚴单倍型间的Ｐｉ为０．０１０　５５，也在

一定程度上 说 明 其 各 主 要 种 群 间 的 遗 传 多 样 性 较

高。从以上２个指标可以判断猪源细颈囊尾蚴遗传

多样性高于山羊源，但不同地理种群间的遗传多样

性小。

不同群体间的遗传距离反映其群体间遗传组成

分化的程度，因此猪源细颈囊尾蚴分化程度高于山

羊源，攀枝花种群的分化程度最高（０．００９），雅安种

群的分化程度最低（０．００５）。
所测 序 列 间 核 苷 酸 相 似 性 较 高（９７．３％ ～

１００％），反映出细颈囊尾蚴各种群间的遗传差异非

常小。
系统树拓扑结构显示，不同种群间的系统发生

与它们分布的地理区域、宿主没有直接的相关性，尚
未形成显著的地理种群结构。跨地域不同个体之间

拥有相同的单倍型，且空间位置相距较远的群体并

不一定在核苷酸序列上有大的差异，单倍型的出现

没有一定的规律可循。
目前对于细颈囊尾蚴群体遗传学的研究尚未开

展，对于各地理种群的遗传多样性、种群结构及分化

方面 知 之 甚 少。Ｓｈｒｉｖａｓｔａｖａ等［２３］利 用 微 卫 星ＤＮＡ
技术发现日本血吸虫遗传结构与中间宿主湖北钉螺

的地域株和分布有关系，同时国内外学者发现山区和

湖区流行区的显著差异造成日本血吸虫遗传结构的

多样性［２３－２５］。因此细颈囊尾蚴的遗传结构是否与地

理区域、宿主相关，还需进一步扩大样本数量来研究。
３．３　Ｃｙｔ　ｂ基 因 序 列 在 带 科 绦 虫 鉴 别 诊 断 中 的 应

用

　　近年来国内外学者应用Ｃｙｔ　ｂ基因构建进化树

进行种系发育分析，确定带科绦虫的进化位置并进

行鉴别。Ｎａｋａｏ等［９］报道ｃｏｘⅠ基因在猪带绦虫２
个基因型碱基变异率为０．９％～１．３％，Ｃｙｔ　ｂ基 因

碱基变异率为１．６％～２．１％，均高于同一基因型间

核苷酸的差异，与Ｏｋａｍｏｔｏ等 ［１０］报道的结果一致。
Ｊｅｏｎ等 ［１５］用ｃｏｘⅠ和Ｃｙｔ　ｂ基因序列 的 差 异 认 为

亚洲带绦虫和牛带绦虫是分属于２个种的绦虫。张

晨昊等 ［１１］用Ｃｙｔ　ｂ作为分子遗传标记对采自云南

西部三地带绦虫进行生物多态性研究，发现大理和

怒江带绦虫属于亚洲带绦虫，云南楚雄带绦虫属于

牛带绦虫。罗 浪 等 ［１２］对 云 南－带 绦 虫 进 行 分 析，
发现当 地 同 时 存 在 亚 洲 带 绦 虫 和 猪 带 绦 虫，认 为

Ｃｙｔ　ｂ基因序列分析可以用于带绦虫生物多态性研

究。本研究结果表明Ｃｙｔ　ｂ基因可以作为细颈囊尾

蚴的遗传标记，用于细颈囊尾蚴与其他带科绦虫的

鉴别诊断。本研究为今后细颈囊尾蚴的种群遗传学

研究及其与其他带科绦虫病的鉴别诊断的建立奠定

了一定的基础。

４　结　论

本研究对我国部分细颈囊尾蚴分离株Ｃｙｔｂ基
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因序列 进 行 了 测 定 和 分 析，结 果 显 示 细 颈 囊 尾 蚴

Ｃｙｔ　ｂ基因存在一定的遗传差异，但种内相对保守，
与其他带科绦虫种间差异较大，故可作为细颈囊尾

蚴的遗传标记用于种类鉴定，但不能很好地区分不

同地理来源、宿主的分离株，各种群之间还未达到具

有显著遗传分化的单系水平，这可能需要更多来自

不同宿主、地理分布的分离株来进一步研究或需选

择进化速率更快的遗传标记来研究各种群的演化。
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