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洪湖碘泡虫的再描述及其近缘种的鉴别性研究

刘晓聪    杨承忠    赵元莙
(重庆师范大学生命科学学院, 动物生物学重庆市重点实验室, 重庆 401331)

摘要: 研究基于形态特征和18S rDNA序列相似度、遗传距离、变异位点、GC含量和系统发育比较分析, 对
采自河南龙湖的寄生于异育银鲫鳃部的一种黏孢子虫以及相似性极高且易混淆的黏孢子虫种类(洪湖碘泡

Myxobolus honghuensis Liu, et al. 2012、瓶囊碘泡虫Myxobolus ampullicapsulatus Zhao, et al. 2008、咽碘泡虫

Myxobolus pharynae Lu, et al. 2012和吴李碘泡虫Myxobolus wulii (Wu & Li, 1986) 进行了系统的鉴别研究。研

究结果显示: 河南龙湖异育银鲫鳃部所检获的黏孢子虫为洪湖碘泡虫, 该种群对所寄生的异育银鲫未造成疾

病症状; 咽碘泡虫与洪湖碘泡虫各种群在形态上极相似, 两者间18S rDNA序列相似度为99%—100%, 遗传距

离为0—0.0013, GC含量均为44.31%, 变异位点为2个, 表明咽碘泡虫与洪湖碘泡虫应为同一物种。
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黏孢子虫(Myxosporidia)是一类种类繁多、分

布广泛的后生动物寄生虫,  其主要寄主为鱼类,  也
有少数寄生于环节动物、昆虫、两栖动物、爬行

动物和哺乳动物等
[1—6]

。迄今,  已鉴定的黏孢子虫

约2200种[3,  6],  其中绝大多数种类的鉴定是基于其

形态学特征
[7—9]

。然而,  形态学描述易受主观因素

的影响,  不同学者对同一形态可能做出不同的判

断。因此,  Lom和Arthur[10]
对黏孢子虫的形态学研

究标准进行了规范, Abdel-Ghaffar等[11]
和Molnár

等
[12]

提出对黏孢子虫形态学的描述应从宿主、发

育、孢子形态3个方面开展,  这一标准普遍被人们

接受, 并对黏孢子虫分类学的发展产生了巨大的促

进作用。

碘泡虫属(Myxobolus)的形态学数据已得到了

大量的补充和完善
[13, 14], 但仅仅依据形态学特征依

然无法进行所有类群的准确鉴定, 特别是对那些形

态、宿主和生境相似性高的类群之间的鉴别更为

困难。近年来,  分子生物学迅猛发展,  使得黏孢子

虫的分类学研究取得了很大的进步
[15]

。如吴李碘

泡虫Myxobolus wulii (Wu & Li, 1986)、关桥碘泡虫

Myxobolus guanqiaoensis (Wu & Wang, 1997)以及

寄生于日本金鱼鳃丝的碘泡虫未定种Myxobolus

sp. 过去一直被认为是三个不同的物种, 但Zhang
等

[16]
综合形态学数据及分子数据的研究结果表明,

这三者不仅形态十分相似, 且三者的18S rDNA 序
列高度一致,  指出三者实为同一物种,  即吴李碘泡

虫。近年来, 学者们通过形态结合分子数据对黏孢

子虫的分类鉴定做了大量工作, 厘清了一些过去存

疑的种类和类群
[17, 18]

。

瓶囊碘泡虫Myxobolus ampullicapsulatus Zhao,
et al. 2008、洪湖碘泡虫Myxobolus honghuensis Liu,
et al. 2012、吴李碘泡虫Myxobolus wulii (Wu & Li,
1986)和咽碘泡虫Myxobolus  pharynae  Lu,  et  al.

2012是形态学特征相似度很高, 也是极易混淆的几

个近缘物种, 尤其是瓶囊碘泡虫和洪湖碘泡虫。如,
寄生异育银鲫咽的洪湖碘泡虫曾被误鉴定为瓶囊

碘泡虫
[19]; 已有研究发现瓶囊碘泡虫对鲫是不致病

的,  而洪湖碘泡虫寄生在异育银鲫咽时,  对宿主鱼
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是致病的,  二者的形态差异性小,  仅在极囊瓶颈大

小和极丝圈数上略有差异
[20, 21]

。另外, 洪湖碘泡虫

与吴李碘泡虫的形态也很相似, 但分子证据明确支

持两者为独立有效种
[21]

。本研究从异育银鲫鳃重

新检获洪湖碘泡虫,  在其研究过程中,  对这几个易

混淆的近缘种(洪湖碘泡虫、瓶囊碘泡虫、咽碘泡

虫和吴李碘泡虫)进行了系统比较研究,  并对这些

易混淆的近缘种进行了有效的区分。

1    材料与方法

1.1    样本采集与虫种鉴定

寄主鱼异育银鲫Carassius  auratus  gibelio于

2014年4月采自河南龙湖 ,  检查19尾鱼(长度为

6.7—12.5 cm),  其中2尾鱼的鳃部被黏孢子虫感染

(感染率为10.5%),  但未见形成孢囊。黏孢子虫分

离、观察、测量、鉴定方法以及形态学特征描述

等参照Lom等
[10]
、赵元莙等

[22]
。

1.2    DNA的提取、扩增与测序

DNA的提取: 将寄主鱼的鳃用镊子小心的摘取

后在载玻片上涂片观察, 将有孢子的玻片用灭菌蒸

馏水将孢子分离到1.5 mL离心管中,  离心富集,  悬
浮2—3次以去除杂质

[23,  24],  再于10×40倍倒置显微

镜下用微吸管逐个吸取成熟孢子。用DNEASY
TISSUE KIT (QIAGEN)试剂盒按照商家提供的使

用说明进行样本DNA的提取,  将提取的总DNA进

行电泳检测, DNA样本保存在–20℃备用。DNA的

扩增与测序:  本研究对样本DNA进行18S rDNA扩

增,  扩增引物为:  ERIB1 (5′-ACCTGGTTGATCCT
GCCAG-3′)和ERIB10  (5′-CTTCCGCAGGTTCA
CCTACGG-3′)[25]

。25 μL的PCR反应体系, 包括

2.5 μL 10× Ex Taq Bwffer (Mg2+ free), 2.5 μL MgCl2
(25  mmol/L),  2.5  μL  dNTP (25  mmol/L),  引物各

0.5 μL (10 μmol/L), 1.2 ng的模板DNA, 0.2 μL Ex
Taq酶(5  U/μL)  (TaKaRa),  用灭菌双蒸水补足至

25 μL。反应程序为:  95℃预变性5 min, 95℃变性

45s, 56℃退火50S, 72℃延伸2 min, 循环35次, 最后

72℃延伸10 min, 反应完成后保温12℃。取3 μL扩
增产物于1%的琼脂糖凝胶电泳检测, 然后将PCR产
物用胶回收试剂盒Gel Extraction Kit (OMEGA)进
行纯化回收。最后将纯化产物送公司测序 (使用测

序仪为ABI, 3730XL)。
1.3    序列选取和系统发育分析

将本研究获得洪湖碘泡虫河南种群的18S
rDNA序列,  在GenBank中经BLAST进行同源性比

对。根据比对结果并结合Zhao等[22]
所选的部分黏

孢子虫序列, 即从GenBank中选取序列相似度最高

的前10条序列和形态特征相似性大的碘泡虫序列,
涉及瓶囊碘泡虫、洪湖碘泡虫、吴李碘泡虫、咽

碘泡虫及本研究所获得的洪湖碘泡虫, 多涅茨尾孢

虫Henneguya doneci作为外群,  共16条黏孢子虫的

18S rDNA序列 (序列信息见图 2), 序列多重比对通

过CLUSTAL W程序按照缺省参数进行, ML法构建

的18S rDNA系统树采用PAUP(4.0)软件按照缺省

参数完成 ,  M L树运算1 0 0代。系统树绘制由

Treeview[26]
和Photoshop软件完成

[27]
。

对 所 选 序 列 两 两 之 间 的 遗 传 距 离 利 用

MEGA(4.0)软件进行计算。所选黏孢子虫之间的

最大相似度用GenBank的BLAST工具计算获得。

变异位点分析借助Bioedit和MEGA (4.0)完成。

2    结果

2.1    洪湖碘泡虫Myxobolus honghuensis Liu, et al.

2012河南种群的形态学描述

采自河南龙湖寄生在异育银鲫鳃的洪湖碘泡

虫, 其成熟孢子壳面观呈梨形, 缝面观呈梭形, 前端

稍尖后端钝圆(图  1、表  1),  孢子长(17.6±0.9)  μm
(16.2—19.2 μm), 宽(10.3±1.2) μm (8.6—11.9 μm)。
两个一大一小的梨形极囊并行排列在孢子前端, 约
占胞腔1/2, 两极囊前端紧贴, 极囊纵轴之间的夹角

约为30°, 大极囊长(8.6±0.5) μm (8.1—9.7 μm), 宽
(3.8±0.5) μm (3.2—4.6 μm), 小极囊长(7.4±0.5) μm
(7.0—8.1 μm), 宽(3.2±0.2) μm (3.2—3.6 μm), 极丝

7—9圈(图 1、表 1)。
2.2    基于18S rDNA序列对洪湖碘泡虫及其近缘种

的分析

洪湖碘泡虫及其近缘种18S rDNA序列相似度

通过测序获得洪湖碘泡虫河南种群(M. hong-

huensis HN)的18S rDNA长度为1892个核苷酸 (nt),
GenBank登录号为KR049222。相似度计算结果为:
瓶囊碘泡虫  7个种群间18S  rDNA序列相似度为

99%; 吴李碘泡虫3种群间相似度为99%; 洪湖碘泡

虫 5种群间的相似度为99%—100%; 洪湖碘泡虫河

南种群与咽碘泡虫的相似度为100%,  洪湖碘泡虫

河南种群、咽碘泡虫分别与瓶囊碘泡虫不同种群

之间的相似度为98%—99%和98%—99%; 洪湖碘

泡虫河南种群、咽碘泡虫与两个洪湖碘泡虫湖北

种群(M. honghuensis HB, JF340216, KJ725074)的相

似度均为100% (表 2)。
洪湖碘泡虫及其近缘种基于18S rDNA序列的

遗传距离的分析        瓶囊碘泡虫7种群间遗传距离
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为0—0.0033,  吴李碘泡虫3种群间遗传距离为

0.0013—0.0020,  洪湖碘泡虫3种群间遗传距离为

0 — 0 . 0 0 1 3 ,  这 3种碘泡虫种间遗传距离为

0.0127—0.0828。洪湖碘泡虫河南种群与瓶囊碘泡

虫各种群的遗传距离为0.0127—0.0148, 与吴李碘

泡虫各种群的遗传距离为0.0806—0.0813, 与洪湖

碘泡虫其他种群的遗传距离为0—0.0013;  咽碘泡

虫与瓶囊碘泡虫各种群的遗传距离0.0127—0.0148,
与吴李碘泡虫各种群的遗传距离为0.0806—0.0813,
与洪湖碘泡虫各种群的遗传距离为0—0.0013;  瓶
囊碘泡虫各种群与吴李碘泡虫各种群的遗传距离

为0.0792—0.0807, 与洪湖碘泡虫各种群的遗传距

离为0.0127—0.0161。另外洪湖碘泡虫湖北种群

(JF340216)、洪湖碘泡虫湖北种群(KJ725074)、洪

湖碘泡虫河南种群 ( K R 0 4 9 2 2 2 )、咽碘泡虫

(JQ726700)四个黏孢子虫序列彼此间的遗传距离

为零, 这四者与瓶囊碘泡虫江苏种群M. ampullicap-

sulatus JS (HM188545)(实为洪湖碘泡虫江苏种

群
[18])的遗传距离均为0.0013。
洪湖碘泡虫及其近缘种基于18S rDNA的系统

发育和GC含量分析        基于18S rDNA序列构建的

黏孢子虫ML树的拓扑结构见图 2, 碘泡虫属的种类

形成了三大支系, 即吴李碘泡虫枝、洪湖碘泡虫枝

和瓶囊碘泡虫枝。从洪湖碘泡虫枝系中可见, 洪湖

碘泡虫河南种群和洪湖碘泡虫湖北种群(KJ725074)
首先聚枝, 然后与江苏盐城的咽碘泡虫(JQ726700)
聚枝, 再与洪湖碘泡虫湖北种群(JF340216)聚枝, 最
后与江苏盐城的洪湖碘泡虫江苏种群(HM188545)

形成洪湖碘泡虫的单系枝。洪湖碘泡虫枝又与瓶

囊碘泡虫枝构成为姐妹枝, 二者有高靴攀值(100)支
持的同源性。另外, 吴李碘泡虫位于系统进化树的

基部位置。

16条黏孢子虫的18S rDNA序列同源性比对后

截取137—1669 bp区段内的GC含量显示: 吴李碘泡

虫各种群GC含量为45.08%—45.14%, 洪湖碘泡虫

各种群与咽碘泡虫的GC含量均为44.31%, 瓶囊碘

泡虫的GC含量在44.12%—44.37%。

洪湖碘泡虫及其近缘种18S rDNA序列变异位

点分析         选取瓶囊碘泡虫7种群和洪湖碘泡虫

4种群及咽碘泡虫共12条18S rDNA序列, 进行变异

位点的分析。结果显示: 瓶囊碘泡虫和洪湖碘泡虫

这两个物种间共存在23处不同的碱基位点。瓶囊

碘泡虫各种群间有9个变异位点(图  3)。洪湖碘泡

虫各种群序列与咽碘泡虫序列相似度极高, 除洪湖

碘泡虫江苏种群(HM188545)在571和851处各有

1个变异位点外, 其余4条序列完全相同(图 3)。

3    讨论

成熟孢子形态学比较研究结果表明, 本研究从

河南龙湖检获的洪湖碘泡虫M.  honghuensis  HN
(KR049222)的孢子形态与瓶囊碘泡虫(DQ339482)、
洪湖碘泡虫(JF340216)、咽碘泡虫(JQ726700)都很

相似
[20 ,  21 ,  28], 除瓶囊碘泡虫(DQ339482)形态差

异较大外 ,  其他三者差异极小。瓶囊碘泡虫

(DQ339482)孢子更为细长, 两个极囊内含9—10圈
极丝, 呈并行排列且大小相等; 而其余三者(洪湖碘

 
图 1    瓶囊碘泡虫、洪湖碘泡虫和咽碘泡虫的孢子形态比较

Fig. 1    The morphological comparison of spore among M. ampullicapsulatus, M. Honghuensis and M. pharynae

a. 瓶囊碘泡虫, 重庆(DQ339482)(Zhao等[16]); b. 洪湖碘泡虫, 河南(KR049222)(本研究); c. 咽碘泡虫, 江苏(JQ7267000)(陆宏达等
[28]); d.

洪湖碘泡虫, 湖北(JF340216)(Liu等[21]). 标尺=10 μm
a. M. ampullicapsulatus CQ (DQ339482) (Zhao, et al. [16]); b. M. honghuensis HN (KR049222) (present research); c. M. pharynae JS
(JQ7267000) (Lu, et al.[28]); d. M. honghuensis HB (JF340216) (Liu, et al. [21]). Bars=10 μm
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泡虫河南种群KR049222、洪湖碘泡虫JF340216、
咽碘泡虫JQ726700)的孢子略宽短,  两个极囊一大

一小,  且极囊前端靠近而末端分开,  极囊内极丝圈

数分别为7—9、7—8和7—8。洪湖碘泡虫河南种

群(KR049222)、洪湖碘泡虫(JF340216)、咽碘泡

虫(JQ726700)的孢子宽度分别为10.3±1.2  (8.5—
12.0)  μm、10.4±0.4  (9.0—11.3)  μm和10.26±0.43
(9.12—10.88) μm, 而瓶囊碘泡虫(DQ339482) 的孢

子宽度则为9.3±0.4 (8.5—10.0) μm, 孢子宽度明显

小于前三者(图 1、表 1)。同时, 洪湖碘泡虫河南种

群(KR049222)、咽碘泡虫(JQ726700)、洪湖碘泡

虫(JF340216) 的寄主均为异育银鲫, 而瓶囊碘泡虫

(DQ339482)的寄主为鲫。总之, 孢子及极囊形态、

极丝缠绕圈数、寄主的比较分析均表明,  洪湖碘

泡虫河南种群(KR049222)、洪湖碘泡虫(JF340216)
和咽碘泡虫 (JQ726700)具有高度的相似性, 故河南

龙湖检获的种群应为洪湖碘泡虫; 咽碘泡虫和洪湖

碘泡虫应为同一物种。

就致病性而言, 本研究从河南龙湖异育银鲫鳃

所获得的洪湖碘泡虫未见对其宿主造成疾病症

状。先前的研究表明: 洪湖碘泡虫寄生异育银鲫咽

喉时,  表现严重的疾病
[19,  21,  28]

。资料还显示: 洪湖

碘泡虫感染异育银鲫早期, 受感染鱼体无明显症状,
感染后期,  患病鱼喉部被孢囊覆盖,  病鱼出现明显

厌食、游动迟缓、组织坏死及炎症病症
[29]; 而在本

研究中,  感染的异育银鲫未表现明显的疾病症状,

表 1    洪湖碘泡虫河南种群与相关碘泡虫物种的特征比较

Tab. 1    Comparison of Henan population for M. honghuensis with the related Myxobolus species (μm)

物种
Species

寄主
Hosts

寄生部位
Parasitic
parts

孢子长
Spore length

孢子宽
Spore breadth

孢子厚
Spore thick

极囊长
Polar capsule
length

瓶囊碘泡虫重庆种群
M. ampullicapsulatus
CQ (DQ339482)

鲫
Carassius
auratus
auratus

鳃Gill 18.0±0.9
(16.5—19.5)

9.3±0.4
(8.5—10.0) – 8.5±0.7

(7.0—10.0)

洪湖碘泡虫河南种群
M. honghuensis HN
(KR049222)

异育银鲫
Carassius
auratus
gibelio

鳃Gill 17.0±0.6
(16.0—19.0）

10.3±1.2
(8.5—12.0)

8.1±0.3
(7.5—8.5)

8.6±0.5
(8.0—10.0)a

7.4±0.5
(7.0—8.0)b

咽碘泡虫江苏种群
M. pharynae
JS (JQ726700)

异育银鲫
Carassius
auratus
 gibelio

咽Pharynx 16.82±0.34
(16.03—17.6)

10.26±0.43
(9.12—10.8)

8.09±0.29
(7.50—8.75)

8.66±0.25
(8.25— 9.16)a

8.35±0.28
(7.60— 8.85)b

洪湖碘泡虫湖北种群
M. honghuensis HB
(JF340216)

异育银鲫
Carassius
 auratus
 gibelio

咽Pharynx 16.9±0.5
(15.1—19.5)

10.4±0.4
(9.0—11.3)

8.4±0.4
(7.9—9.1)

8.4±0.4
(7.6—10.2)a

7.9±0.2
(7.0—9.3)b

物种
Species

极囊宽
Polar capsule
breadth

极丝圈数
Polar filament
coilsomianguan

孢子壳面
观形态
Shape of spore
inforntal view

孢子缝面
观形态
Shape of spore
in sutural view

两极囊排列
Arrangement of
two polar
capsules

采集地
Location

资料来源
Data
resources

瓶囊碘泡虫重庆种群
M. ampullicapsulatus
CQ (DQ339482)

3.0±0.2
(2.5—4.0) 9—10 长梨形

Long pyriform
纺锤形
Fusiform

相等且平行
Equal and
parallel

重庆
Chongqing Zhao等[16]

洪湖碘泡虫河南种群
M. honghuensis
HN (KR049222)

3.8±0.5
(3.0—4.5) a

3.2±0.2
(3.0—3.5)b

7—9 梨形
Pyriform

纺锤形
Fusiform

不等且不平行
Unequal and
not parallel

河南
Henan

本研究
The present
study

咽碘泡虫江苏种群
M. pharynae
JS (JQ726700)

3.65±0.25
(3.01—4.1)a

3.58±0.23
(3.09—4.11)b

7—8 梨形
Pyriform

纺锤形
Fusiform
纺锤形
Fusiform

不等且不平行
Unequal and
not parallel

江苏
Jiangsu Lu等[28]

洪湖碘泡虫湖北种群
M. honghuensis
HB (JF340216)

3.9±0.2
(3.0— 4.5)a

3.7±0.3
(2.8 —4.1)b

7—8 梨形
Pyriform

纺锤形
Fusiform
纺锤形
Fusiform

不等且不平行
Unequal and
not parallel

湖北
Hubei Liu等[21]

注: a. 大极囊; b. 小极囊; –. 未描述或无数据

Note: a. Large polar capsule; b. Small polar capsule; –. No description or no data
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可能存在两个原因: 原因之一可能洪湖碘泡虫的致

病性具有咽部组织趋向性
[19,  21,  28]

。从先前的研究

来看, 洪湖碘泡虫致病主要在于感染宿主咽喉所

致
[19, 21, 28], 而本研究所得到的孢子寄生于宿主鳃部,

因此未能引起病症; 第二个原因可能是由于宿主处

于感染初期,  虽然有孢子出现或尚未形成孢囊,  故

表 2    15种黏孢子虫基于18SrDNA序列的相似度和遗传距离

Tab. 2    Fifteen Myxosporea’s gene similarity and the genetic distance based on 18S rDNA sequence

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
1 — 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 92% 93% 92%
2 0.0000 — 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 92% 93% 92%

3 0.0000 0.0000 — 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 99% 98% 92% 93% 92%

4 0.0013 0.0013 0.0013 — 99% 99% 99% 98% 99% 99% 98% 98% 92% 93% 92%

5 0.0013 0.0013 0.0013 0.0000 — 99% 99% 98% 99% 99% 98% 99% 92% 93% 92%

6 0.0020 0.0020 0.0020 0.0033 0.0033 — 99% 99% 99% 99% 99% 98% 92% 92% 92%

7 0.0033 0.0033 0.0033 0.0020 0.0020 0.0063 — 98% 98% 98% 98% 98% 92% 93% 92%

8 0.0127 0.0127 0.0127 0.0141 0.0141 0.0134 0.0148 — 100% 100% 100% 99% 92% 93% 92%

9 0.0127 0.0127 0.0127 0.0141 0.0141 0.0134 0.0148 0.0000 — 100% 100% 99% 92% 93% 92%

10 0.0127 0.0127 0.0127 0.0141 0.0141 0.0134 0.0148 0.0000 0.0000 — 100% 99% 92% 93% 92%

11 0.0127 0.0127 0.0127 0.0141 0.0141 0.0134 0.0148 0.0000 0.0000 0.0000 — 99% 92% 93% 92%

12 0.0141 0.0141 0.0141 0.0154 0.0154 0.0147 0.0161 0.0013 0.0013 0.0013 0.0013 — 92% 93% 92%

13 0.0792 0.0792 0.0792 0.0792 0.0792 0.0799 0.0799 0.0806 0.0806 0.0806 0.0806 0.0820 — 99% 99%

14 0.0799 0.0799 0.0799 0.0799 0.0799 0.0807 0.0806 0.0813 0.0813 0.0813 0.0813 0.0828 0.0020 — 99%
15 0.0792 0.0792 0.0792 0.0792 0.0792 0.0800 0.0799 0.0806 0.0806 0.0806 0.0806 0.0821 0.0013 0.0020 —

注：1. 瓶囊碘泡虫M. ampullicapsulatus KC425225; 2. M. ampullicapsulatus KJ725082; 3. M. ampullicapsulatus KC425223;
4. M. ampullicapsulatus KC425224; 5. M. ampullicapsulatus JQ690361; 6. M. ampullicapsulatus DQ339482; 7. M. ampullicapsula-

tus JQ690373; 8. 洪湖碘泡虫M. honghuensis JF340216; 9. M. honghuensis KJ725074; 10. M. honghuensis KR049222; 11. 咽碘泡

虫M. pharynae JQ726700; 12. 瓶囊碘泡虫M. ampullicapsulatus HM188545; 13. 吴李碘泡虫M. wulii KJ725081; 14. M. wulii

HQ613412; 15. M. wulii EF690300

 
图 2    利用ML(最大似然法)基于18S rDNA序列构建的系统发育树

Fig. 2    Phylogenetic tree generated by ML (maximum likelihood) based on the 18S rRNA gene sequences
节点处数值为靴攀值; “–”未描述或无数据

The value in the node is boots climbed value; “–” No description or no data
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未显著影响异育银鲫的游泳、呼吸、摄食等生理

活动, 从而未显示明显的疾病症状。

遗传距离比较和分析结果表明, 洪湖碘泡虫、

瓶囊碘泡虫和吴李碘泡虫三种碘泡虫的种间遗传

距离为0.0127—0.0828; 而其种内遗传距离分别为

0—0.0013、0—0.0033和0.0013—0.0020, 该遗传距

离远远小于种间水平
[30,  31];  3种碘泡虫的种间和种

内的遗传距离存在10倍的差别(表 2)。洪湖碘泡虫

湖北种群 ( J F 3 4 0 2 1 6 )、洪湖碘泡虫湖北种群

(KJ725074)、洪湖碘泡虫河南种群(KR049222)、
咽碘泡虫(JQ7267000)  四者彼此间的遗传距离为

零,  四者与洪湖碘泡虫江苏种群(HM188545)之间

的遗传距离均为0 . 0 0 1 3 ,  由此可见咽碘泡虫

(JQ726700) 与洪湖碘泡虫各种群应为同一物种。

序列相似度分析结果表明, 种间序列相似度为

92%—99%, 种内序列相似度为99%—100%。洪湖

碘泡虫湖北种群(JF340216)、洪湖碘泡虫湖北种群

(KJ725074)、洪湖碘泡虫河南种群(KR049222)和
咽碘泡虫(JQ726700)之间的相似度为100%, 它们与

洪湖碘泡虫江苏种群(HM188545) 的相似度为99%,
此结果吻合Zhao等[18]

的观点,  这5者应为同一物

种。这一结论同样得到了系统发育和变异位点分

析结果的支持: 系统发育分析表明咽碘泡虫与所有

洪湖碘泡虫聚在一起, 并且位于洪湖碘泡虫支系的

内部(图 2), 这表明咽碘泡虫(JQ726700)与洪湖碘泡

虫应为同种;  从变异位点的个数来看,  除洪湖碘泡

虫江苏种群(HM188545)外,  咽碘泡虫与其他所有

洪湖碘泡虫序列完全相同, Zhao等[18]
认为当两个物

种的18S rDNA序列变异位点小于10个时应将其归

于同一物种。分析结果显示 :  尽管咽碘泡虫

(JQ726700)与洪湖碘泡虫江苏种群(HM188545)有
2个碱基的差异,  相比与瓶囊碘泡虫各种群之间的

9个变异位点而言, 2个碱基的差别应属于种内水平

的变异
[18, 31]

。同时, 咽碘泡虫(JQ726700)GC含量与

所有的洪湖碘泡虫一致,  这进一步说明咽碘泡虫

(JQ726700)与洪湖碘泡虫的同源性。

综上,  结合形态及分子数据研究结果显示,  本
研究从河南龙湖异育银鲫鳃检获的黏孢子虫为洪

湖碘泡虫(M. honghuensis); 与寄生于异育银鲫咽的

洪湖碘泡虫不同的是, 寄生于异育银鲫鳃的洪湖碘

泡虫未表现明显的疾病症状 ;  洪湖碘泡虫 (M.

honghuensis)和咽碘泡虫(M. pharynae JS (JQ726700)
应为同一物种。
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Abstract: The present study investigated the relationship of Myxobolus species from gills of Carassius auratus gibelio,
Long Lake, Henan with other similar species such as Myxobolus honghuensis, Myxobolus ampullicapsulatus, Myxobo-

lus pharynae, and Myxobolus wulii based on the comparative analysis of morphological characters, sequence similarity,
genetic distance, mutation sites, GC content of 18S rDNA, and the phylogenic trees. The results indicated that the gill
parasitic Myxobolus species from Carassius auratus gibelio, Long Lake, Henan was Myxobolus honghuensis, and no
obvious host symptom was observed by this species. The further investigation showed that Myxobolus pharynae and
Myxobolus honghuensis were similar in morphology and in sequence that reached 99%—100%, and that the genetic
distance was only 0—0.0013, and that they had the same 44.31%, GC content with only two mutation sites. These re-
sults indicated that these two species should the same species.

Key words: Myxobolus honghuensis; Myxobolus pharynae; Morphology; 18S rDNA
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