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基于遗传距离的粘孢子虫分类研究*
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摘要:以18SrDNA作为分子标记研究了以粘孢子虫(Myxosporidia)常见属为代表的不同分类水平下的遗传距离分布规

律。结果表明,粘孢子虫亲缘关系的远近与遗传距离具有明显的相关性,即粘孢子虫亲缘关系越远遗传距离越大,反之亦

然;同时表明,本研究所涉及的种内、种间和属间阶元的遗传距离虽在一定范围内有重叠,但遗传距离由小到大排列依次

为种内、种间、属间。研究认为物种之间在遗传距离上可能并不存在绝对的界限,但基于18SrDNA遗传距离的分歧在一

定范围内对大多数物种的鉴定是有效的。
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粘孢子虫(Myxosporidia)是一类主要寄生于鱼类的寄生虫,可行组织寄生也可行腔寄生,广泛分布于全世

界[1],至今已知的种类已经超过2200种[2-4]。粘孢子虫营养体时期为活动期,生活在寄主的器官腔或细胞组织

内,形态变化多样,在寄主体内摄取营养而生长、发育和繁殖;而不活动的孢子时期在完成生活周期过程中形成

孢子,是形态最固定的阶段,主要机能是保护幼胚不受外界环境的侵袭[5]。作为经济鱼类的一大类病原生物,粘
孢子虫及其分类学问题一直倍受关注。

粘孢子虫由于个体微小、结构简单且种类繁多,各物种在形态上具有较大的相似性,因此常常给鉴定带来较

大的难度。而基于形态特征的物种鉴定是粘孢子虫传统分类学的基础[6-9],人们在实践过程中也逐渐认识到形

态学分类的局限性,如易受鉴定人主观意识和物种地理差异等因素的影响而产生错误的结论等。随着分子生物

学的发展,当形态学特征不足以解决相似种的鉴定问题时,分子生物学方法反而可能可以提供较为满意的答

案[10]。分子生物学手段在厘清粘孢子虫的分类和系统进化问题上已经得到了较为广泛的应用。目前应用在粘

孢子虫研究领域中的分子标记主要有:18SrDNA,28SrDNA、ITS1-5.8SrDNA-ITS2等[11-17]。其中,由于18S
rDNA具有序列长度适中、信息充足、容易获得、广泛分布于几乎所有生物等特征,使之在包括粘孢子虫在内的不

同研究领域中都得到了广泛应用[14]。本研究以18SrDNA为分子标记,探讨以粘孢子虫常见属为代表的不同分

类水平下的遗传距离的分布规律,以期为粘孢子虫分类和进化的研究积累基础资料。

1研究方法

粘孢子虫18SrDNA序列在NCBI(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/guide/)网站下载,一共下载了96个18SrD-
NA的代表序列(表1),均以FASTA文件格式保存。用MEGA4.0软件[18]K2P模型对粘孢子虫不同分类水平下的

遗传距离进行计算并构建无根NJ树,用Excel对所得到的遗传距离进行统计分析并绘制频率分布图。

2结果

经计算分别得到3个分类水平下的遗传距离:种内水平的遗传距离范围为0~0.042(图1a),其中大部分物

种的遗传距离集中在0~0.007范围内(图1a);种间水平的遗传距离范围为0.010~0.323(图1b),其中大多数

物种的遗传距离集中在0.1352~0.2604范围内(图1b);属间水平的遗传距离范围为0.105~0.296(图1c),其
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表1 用于本研究的物种序列

Tab.1 Thesequence’saccessionnumberfortheorganismsusedinthisstudy
物种名 GenBank号 物种名 GenBank号

Henneguyacorruscans KF296356.1 Henneguyaadiposa EU492929.1
Henneguyacorruscans JQ654971.1 Henneguyasutherlandi EF191200.2
Henneguyacreplini EU732598.1 Henneguyapseudorhinogobii AB447996.1

Henneguyarhinogobii AB447993.1 Henneguyaeirasi KF296355.1
Henneguyalesteri AF306794.1 Henneguyaeirasi KF296355.1
Henneguyagurlei DQ673465.1 Henneguyamultiplasmodialis KF296354.1
Henneguyaexilis AF021881.1 Henneguyamultiplasmodialis JQ654970.1
Henneguyadoneci HM146129.1 Henneguyayokoyamai AB693053.1
Henneguyadoneci EU344899.1 Henneguyaogawai AB693051.1
Henneguyapellis FJ468488.1 Henneguyacynoscioni JN017203.1
Henneguyaakule EU016076.1 Henneguyatunisiensis GQ340975.1

Henneguyazschokkei U13827.1 Henneguyadoori U37549.1
Henneguyazschokkei AF378344.1 Myxobolusampullicapsulatus KC425224.1
Myxobolushearti GU574808.1 Myxobolusampullicapsulatus JQ690373.1
Myxobolusintimus FJ716098.2 Myxobolushonghuensis HM188545.1
Myxobolusintimus JF311899.1 Myxoboluscultus AB121146.1
Myxobolusintimus JX390690.1 Myxoboluscultus HQ613409.1
Myxobolusintimus JN252486.1 Myxoboluskoi FJ841887.1
Myxobolusarcticus AB469993.1 Myxobolusinsidiosus EU346374.1
Myxobolusarcticus AF085176.1 Myxobolusinsidiosus U96494.1
Myxobolusfryeri EU346372.1 Myxoboluskisutchi AB469989.1

Myxobolusneurobius AB469987.1 Myxoboluskisutchi EF431919.1
Myxobolusneurobius AF085180.1 Myxobolusneurotropus DQ846661.1

Myxobolusacanthogobii AY541585.1 Myxoboluscerebralis AF115255.1
Myxoboluslentisuturalis AY278563.2 Myxoboluscerebralis EF370481.1
Myxoboluspantanalis KF296349.1 Myxoboluscerebralis U96492.1

Myxobolusepisquamalis KC733437.1 Myxobolusmachidai AB693054.1
Myxobolusepisquamalis JF810537.1 Myxobolusalbi JF776164.1
Myxobolusepisquamalis AY129312.1 Myxobolusalbi EU420055.1

Myxobolusmusculi JQ388893.1 Myxobolusinornatus JN896706.1
Myxobolusmusculi AF380141.1 Myxoboluselegans JN252485.1

Myxobolusmacrocapsularis FJ716095.1 Myxoboluselegans AF448445.1
Myxobolusmacrocapsularis AF507969.1 Myxoboluspavlovskii HM991164.1
Myxobolusspirosulcatus AB530263.1 Myxoboluspavlovskii AF507973.1

Myxobolusdiversicapsularis GU968199.1 Myxobolushakyi FJ816269.1
Myxobolusmuelleri DQ439806.1 Myxobolusbilobus DQ008579.1
Myxobolusmuelleri AY325284.1 Myxoboluslongisporus AY364637.1

Myxobolusichkeulensis AY129315.1 Myxoboluspseudodispar AF380145.1
Myxobolusichkeulensis AF378337.1 Myxoboluspseudodispar EF466088.1
Myxobolussquamalis U96495.1 Myxobolusstanlii DQ779996.2

Myxoboluswulii HQ613412.1 Myxoboluspyramidis HQ613411.1
Myxobolusnielii JQ690358.1 Myxoboluspendula AF378340.1
Myxobolusosburni AF378338.1 Myxobolusbibullatus AF378336.1

Myxobolusalgonquinensis AF378335.1 Thelohanellusnikolskii GU165832.1
Thelohanelluscaudatus KC865607.1 Thelohanellusnikolskii DQ231156.1

Thelohanelluswuhanensis HQ613410.1 Thelohanelluskitauei HM624024.1
Thelohanelluswuhanensis JQ690370.1 Thelohanelluskitauei JQ690367.1
Thelohanellustoyamai HQ338729.1 Unicaudapelteobagrus KC193254.1

中大多数物种的遗传距离

集中在0.1814~0.2578
范围内(图1c)。

研 究 碘 泡 科 (Myx-
obolidae)主要属的属间平

均遗传距离可知,尾孢虫

属(Henneguya)与碘泡虫

属(Myxobolus)之间的平

均遗传距离为0.207;尾孢

虫属与单极虫属(Thelo-
hanellus)之间的平均遗传

距离为0.216;尾孢虫属与

单尾虫属(Unicauda)之间

的平均遗传距离为0.231;
碘泡虫属与单极虫属之间

的平均遗传距离为0.166;
碘泡虫属与单尾虫属之间

的平均遗传距离为0.224;
单极虫属与单尾虫属之间

的平均遗传距离为0.220。
基于18SrDNA所构

建的NJ树,得到了较高的

支持率(图2)。由图2可

见,系统树中同种个体聚

在一起,除碘泡虫属外,各
成员都聚在各自的属内。
碘泡虫属下的物种成员并

未聚成单系,而是分成了

两个大枝,一枝与单极虫

属聚在一起,他们共同形

成的进化枝与剩下所有的

碘泡虫属成员形成姐妹群

关系。

3讨论

种内和属内种间遗传

距离 在 一 定 范 围 内 有 重

叠:少数物种之间的遗传

距离较小,与种内遗传距

离范围中的较大值重叠(图1a、b)。这表明物种之间在遗传距离上可能并不存在绝对的界限。Stoeckle和 He-
bert[19]认为,基因序列之间的分歧程度与物种的形成过程密切相关。本研究中,有些物种之间的遗传距离偏小,
这可能反映了两物种分化的历史较短,不足以形成较大的遗传差异。但同时也不能排除物种鉴定本身对研究结

果的影响。
由于粘孢子虫个体微小,有些种类形态极其相似等因素的影响,可能导致鉴定者把一些地理种群错误的鉴

定为独立种。从本文所研究的3个水平(种内、种间和属间)遗传距离的分布来看,每个水平都有各自较为集中
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图1 遗传距离分布

Fig.1 ThedistributionofpairwiseK2Pgeneticdistance

  注:物种名后面的数字表示GenBank登录号。

图2 基于18SrDNA的NJ树

Fig.2 Neighbor-joining(NJ)analysisofKimura2-parameter
(K2P)distanceof18SrDNAsequences

的遗传距离范围,如种内大部分集中在0~
0.007,种间大部分集中在0.1342~0.1978,
属间大部分集中在0.1814~0.2578,而这些

集中区的范围之间几乎是不重叠的。这说明

虽然物种之间可能并不存在绝对的界限,但这

3个分类水平中的绝大多数物种的遗传距离

却有较为明确的界限。比较遗传距离和系统

发育树(图1和图2)不难发现,亲缘关系越近

则遗传距离就越短,反之亦然,两者具有明显

的相关性。从属间平均遗传距离来看,除碘泡

虫属与单极虫属的遗传距离最小(0.166)外,
各属间平均遗传距离均大于0.2。在系统树

中,碘泡虫属的物种并未聚成单系,而是分成

了两个大枝,一枝与单极虫聚在一起,他们共

同形成的进化枝与剩下所有的碘泡虫属成员

形成姐妹群关系。这说明碘泡虫属和单极虫

属具有非常近的亲缘关系,而这点与它们之间

的遗传距离最短相吻合。
目前COI基因的特定片段被学术界推崇

为物种的DNA条形码,并且有98%的脊椎动

物都符合分歧度在大于2%时可以鉴定为两

个不同的种[20]。而本文的研究表明基于18S
rDNA遗传距离的分歧虽然没有绝对的物种

界限,但在一定范围内对大多数物种的鉴定是

有效的。
参考文献:
[1]WhippsCM,KentML.PhylogeographyoftheCosmopoli-
tanMarineParasiteKudoathyrsites (Myxozoa:Myxos-
porea)[J].TheJournalofEukaryoticMicrobiology,2006,

53(5):364-373.
[2]KentML,AndreeKB,BartholomewJL,etal.Recentad-
vancesinourknowledgeoftheMyxozoa[J].JournalofEu-
karyoticMicrobiology,2001,48(4):395-413.

[3]CanningEU,OkamuraB.Biodiversityandevolutionofthe
Myxozoa[J].AdvancesinParasitology,2003,56:43-131.

[4]LomJ,DykováI.Myxozoangenera:definitionandnoteson
taxonomy,life-cycleterminologyandpathogenicspecies
[J].FoliaParasitologica,2006,53(1):1-36.

[5]陈启鎏,马成伦.中国动物志粘体门粘孢子虫纲(淡水)
[M].北京:科学出版社,1998.
ChenQ L,MaCL.FaunaSinica Myxozoa Myxosporea
[M].Beijing:SciencePress,1998.

[6]赵元莙.海淡水粘孢子虫学研究的现状与展望[J].重庆师

范大学学报:自然科学版,2004,21(2):55-59.

33第3期                冉 佼,等:基于遗传距离的粘孢子虫分类研究



ZhaoYJ.PerspectiveinMyxosporeanresearchfromfresh-
waterandseawaterfishes[J].JournalofChongqingNormal
University:NaturalScience,2004,21(2):55-59.

[7]马成伦,赵元莙.四川省西部鱼类寄生粘孢子虫[J].重庆师

范学院学报:自然科学版,1996,13(1):1-8.
MaCL,ZhaoYJ.TheMyxospordiaoffreshwaterfishes
fromthewestregionofSichuanProvince(Myxosporidia:

Bivalvulida)[J].JournalofChongqingNormalUniversity:

NaturalScience,1996,13(1):1-8.
[8]马成伦,董新民.四川省鱼类寄生粘孢子虫:Ⅲ.碘泡虫(粘

孢子纲:双壳目)[J].重庆师范学院学报:自然科学版,

1998,15(4):1-6.
MaCL,DongXM.TheMyxosporidiaoffreshwaterfishes
fromSichuanProvince:Ⅲ.MyxobolusBubtschli(Myxos-
poridia:Bivalvulidia)[J].JournalofChongqingNormalU-
niversity:NaturalScience,1998,15(4):1-6.

[9]马成伦,董新民.四川省鱼类寄生粘孢子虫:IV尾孢虫和单

极虫(粘孢子纲:双壳目)[J].重庆师范学院学报:自然科学

版,1999,16(1):12-15.
MaCL,DongXM.TheMyxosporidiaoffreshwaterfishes
fromSichuanProvince:IV.HenneguyaThelohanandThe-
lohanellusKudo(Myxosporidia:Bivalvulidia)[J].Journal
ofChongqingNormalUniversity:NaturalScience,1999,16
(1):12-15.

[10]YangCZ,XiaoZ,ZouY,etal.DNAbarcodingrevisesa
misidentificationonmuskdeer[J].MitochondrialDNA,

2014,DOI:10.3109/19401736.201
[11]ZhaoY,SunC,KentML,etal.Descriptionofanewspe-

ciesofMyxobolus (Myxozoa:Myxobolidae)basedon
morphologicalandmoleculardata[J].JournalofParasitol-
ogy,2008,94(3):737-742.

[12]ZhaoYJ,LiNN,TangFH,etal.Remarksonthevalidityof
Myxobolusampullicapsulatusand Myxobolushonghuensis
(Myxozoa:Myxosporea)basedonSSUrDNAsequences[J].
Parasitologyresearch,2013,112(11):3817-3823.

[13]WhippsCM,GrosselG,AdlardRD,etal.Phylogenyof
the multivalvulidae (Myxozoa:Myxosporea)basedon
comparativeribosomalDNAsequenceanalysis[J].Parasi-
tol,2004,90(3):618-622.

[14]FialaI.ThephylogenyofMyxosporea(Myxozoa)basedon
smallsubunitribosomalRNAgeneanalysis[J].International
JournalforParasitology,2006,36(14):1521-1534.

[15]Bartošov췍P,FialaI,HypšaV.ConcatenatedSSUandLSU
rDNAdataconfirmthemainevolutionarytrendswithinmyx-
osporeans(Myxozoa:Myxosporea)andprovideaneffective
toolfortheirmolecularphylogenetics[J].MolecularPhyloge-
neticsandEvolution,2009,53(1):81-93.

[16]LiuY,WhippsCM,GuZM,etal.Myxobolushonghuen-
sisn.sp.(Myxosporea:Bivalvulida)parasitizingthephar-
ynxofallogynogeneticgibelcarpCarassiusauratusgibe-
lio (Bloch)from HonghuLake,China[J].Parasitology
Research,2012,110(4):1331-1336.

[17]董江丽,赵元莙,唐发辉,等.黄颡单尾虫(粘体门、双壳

目)的重描述及基于28SrDNA和ITS-5.8S序列的系统

地位分析[J].动物分类学报,2011,36(1):84-92.
DongJL,ZhaoYJ,TangFH,etd.RedescriptionofUni-
caudapelteobagrus Ma,1998 (Myxozoa,Bivalvulida),

withphylogenicanalysisinferredfrom 28SrDNAand
ITS-5.8Ssequencedata[J].ActaZootaxonomicaSinica,

2011,36(1):84-92.
[18]TamuraK,DudleyJ,NeiM,etal.MEGA4:molecularevo-

lutionarygeneticsanalysis(MEGA)softwareversion4.0
[J].Molecularbiologyandevolution,2007,24(8):1596-
1599.

[19]StockleMY,HebertPDN.Barcodeoflife[J].Scientific
American,2008,299(4):82-88.

[20]JohnsGC,AviseJC.Acomparativesummaryofgenetic
distancesinthevertebratesfromthemitochondrialcyto-
chromebgene[J].MolecularBiologyand Evolution,

1998,15(11):1481-1490.

AnimalSciences

TaxonomicResearchoftheMyxosporidiaBasedonGeneticDistance

RANJiao,YANGCheng-zhong,ZHAOYuan-jun
(ChongqingKeyLaboratoryofAnimalBiology,CollegeofLifeSciences,ChongqingNormalUniversity,Chongqing401331,China)

Abstract:Inthepresentstudy,weused18SrDNAasamolecularmarkertoresearchthedistributionofgeneticdistanceofsome
commongeneraoftheMyxosporea.Theresultsindicatedthat:thereisasignificantcorrelationbetweengeneticrelationshipsandge-
neticdistances,specieswiththecloserelationshiphaveashortgeneticdistance,andthereverseisalsotrue;thoughtherearesome
overlaponthegeneticdistancesamongintra-species,inter-speciesandinter-genera,thegeneraltrendofthegeneticdistanceis:in-
tra-species<inter-species<inter-genera.Theremaybenoabsoluteboundforgeneticdistancesamongspecies,however,inacertain
range,thedivergenceofgeneticdistancebasedon18SrDNAisvalidformostofspeciesidentification.
Keywords:myxosporean;18SrDNA;geneticdistance;taxonomy
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