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摘　要:目的　利用生物信息学技术分析棘球属绦虫线粒体基因组全序列碱基组成、基因的结构组成及排列、蛋白基因

核苷酸序列变异位点、密码子使用情况及偏好性、系统发育等,为研究棘球绦虫系统起源、演化、分类及亲缘关系等提供理论

基础.方法　从GenBank数据库下载１２种棘球属绦虫线 mtDNA全序列,并以猪带绦虫作为外类群,构建系统发育树.利用

OGDRAW 在线分析网站及 VectorNTIExpress软件,分析 mtDNA的组成及排列情况.用 ClustＧX软件对多个相似序列进

行多重序列比对分析;使用 Mega４．０软件选择邻接法构建进化树,并分析密码子使用情况;利用 RNAfold在线预测网站使用

minimumfreeenergy(MFE)andpartitionfunction算法预测lＧrRNA和sＧrRNA二级结构.结果　除EgG１外,棘球绦虫属

mtDNA有３６个编码基因,包括２２个转运 RNA基因、１２个蛋白基因、２个核糖体 RNA基因;但EgG１mtDNA最小,只有３０
个编码基因,在起始编码区缺少６个编码转运 RNA的基因,且第一个编码基因不是 ND５,而是 COX３;编码蛋白的基因核苷

酸序列变异率为２７．９％~４２．７％,其中COX１最为保守,ND５变异率最大达到４２．７％;棘球属绦虫线粒体蛋白质编码基因起始

密码子除atg,也有一些蛋白质以gtg 作为起始密码子,终止密码子以taa 和tag 常见,但也有以ttt作为终止密码子的;棘球

绦虫属使用的密码子为密码表９,使用频率最高的密码子是 UUG(２．７２％),频率最低的是 CUC(１％)、CGC(１％),编码亮氨

酸、精氨酸的密码子最多达６个,编码甲硫氨酸、色氨酸最少只有一个,亮氨酸也是棘球属绦虫最偏好的氨基酸达到６％;棘球

属绦虫核糖体基因有两个长度大小分别为９７７~９８５bp、７００~７２７bp,两个基因的位置十分靠近中间只隔一个trnC基因;系
统进化树中Ev、Eo单独为一枝,Em、Es及EgG１、Ef形成姐妹枝,细粒棘球绦虫 G４、G５、G６、G７、G８、G１０亚型聚为一枝,进化

距离较近.结论　本研究将为棘球属绦虫 mtDNA的研究、分子进化和分子诊断等方面提供诸多信息,并为种系鉴定起到一

定的指导作用.
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Bioinformaticanalysesonsequencesofthecomplete
mitochondrialgenomesofEchinococcusgenus

ZHANGYaoＧgang１,２,MAYanＧyan１,CAODeＧping２,JIANGBoＧfan３,FAN HaiＧning１,２

(１．CentralLaboratoryofQinghaiUniversityAffiliatedHospital,Xining８１００００,China;

２．QinghaiProvinceResearchKeyLaboratoryforechinococcosis,Xining８１００００,China;

３．QinghaiUniversity,Xining８１００００,China)

Abstract:Bymeansofbioinformatics,thewholesequencebasecomposition,structureandarrangementofgenes,nucleoＧ
tidesequencevariationsitesofproteingenes,codonusageandpreference,phylogeny,etc．,wereanalyzedinEchinococcus．It
willprovideatheoreticalbasisforstudyingtheorigin,evolution,classificationandphylogeneticrelationshipofEchinococcus

genus．ThewholemtDNAsequencein１２Echinococcusgenuswasdownloadedfrom GenBankdatabase,andthephylogenetic
treewasconstructedwithTaeniasoliumasanexternalgroup．

ThecompositionandarrangementofmtDNA wereanalyzed

byOGDRAWonlineanalysiswebsiteandVectorNTIExpress

software．ClustＧXsoftwarewasusedtoanalyzemultipleseＧ

quencealignmentofsimilarsequences;Mega４．０softwareseＧ

lectionadjacencymethodwasusedtoconstructevolutionary

tree,andtheuseofcodonwasanalyzedatlast．Thesecondary
structureoflＧrRNAandsＧrRNA waspredictedbyminimum

freeenergy (MFE)andpartitionfunctionalgorithm using

１７２



RNAfoldonlinepredictionwebsite．ResultsshowedthatthesizeofmtDNAofEchinococcusgenuswas１３．５kB－１３．８kB．The

genomewasrichinAandT,inwhichAcontentwasuptoabout４８％,followedbyT２０％,andthecodingregionaccounted
forabout７３％ofthewholegenomesequence．ApartfromEgG１,themtDNAofEchinococcusgenuscontains３６codinggenes
whichinclude２２transporterRNAgenes,１２proteingenesand２ribosomalRNAgenes．However,thegenomeofE．g．G１
mtDNAwasthesmallestwithonly３０codinggenes,lackingsixtRNAgenesintheinitialcodingregion,andthefirstcoding
genewasCOX３insteadofND５．Thenucleotidesequencevariationrateofthegeneencodingproteinrangedfrom２７．９％ to
４２７％,ofwhichCOX１wasthemostconservativeandND５hadthehighestvariationrateof４２．７％．Inadditionto“atg”,

someproteinsuse“gtg”asthestartingcodon,while“taa”and“tag”werecommonforterminationcodons,but“ttt”wasalso
usedforterminationcodon．CodonTable９wasusedbyEchinococcusgenus,ofwhichUUG(２．７２％)wasthemostfrequently
usedcodon,whileCUC(１％)andCGC(１％)werethelowest．Thereweresixcodonsencodingleucineandarginine,onlyone
codonencodingmethionineandtryptophan．LeucinewasalsothemostpreferredaminoacidofEchinococcusgenuswith６％．
TheribosomalgenesofEchinococcusgenushadtwolengthsrangingfrom９７７Ｇ９８５bpand７００Ｇ７２７bprespectively,andthepoＧ
sitionsofthetwogeneswereveryclose,separatedbyonetrnCgene;inphylogenetictree,EvandEoweresinglebranchwhile
Em,E．sandEgG１,Efformsisterbranches,andTheG４,G５,G６,G７,G８,andG１０subtypesofEchinococcusgranulosus
wereclusteredintoonebranchwitharelativelycloseevolutionarydistance．Inconclusion,thisstudywillprovidealotofinforＧ
mationfortheresearch,molecularevolutionandmoleculardiagnosisofmtDNAinEchinococcusgenus,whichplaysaguiding
roleinphylogeneticidentification,drugandvaccinedevelopmentinthefuture．
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　　近年来学者对于棘球绦虫的分类做了大量研

究,由于棘球绦虫具有独特的繁殖方式:成虫雌雄同

体,以自体受精为主;中绦期为无性繁殖.这种双向

发育和繁殖模式造就了棘球绦虫的生物多样性,加
速了遗传一致性种群的形成[１],目前至少有１０种亚

种的报道,学者们通过分析细粒棘球绦虫 mtDNA
全基因组序列,将细粒棘球绦虫 G１ＧG３基因型归为

狭义细粒棘球绦虫(Echinococcusgranulosussensu
stricto)、G４基因型归为马棘球绦虫(Echinococcus
equinus、G５基因型归为奥式棘球绦虫(EchinococＧ
cusortleppi)、G６ＧG１０基因型归为加拿大棘球绦虫

(Echinococcuscanadensis)及细粒棘球绦虫狮子株

归为狮棘球绦虫(Echinococcusfelidis)[２].但不少

亚种能否单独存在尚存在争议.线粒体基因是典型

的母性遗传,因其具有结构简单稳定、无重组、易分

离纯化、由于受到线粒体内氧化环境的影响而容易

发生突变,因此其进化速率快,是研究寄生虫分子进

化的理想工具.在构建亲缘关系相近物种的进化树

时比使用核 DNA 序列更有优势.利用不同虫株

(基因型)在幼虫形态、致病性、宿主范围、流行病学

意义等方面存在的差异,通过分析线粒体基因的种

类和数量、遗传密码子进化、同义密码子使用、RNA
转录成熟机制及碱基组成的偏向性、基因重叠及重

排现象等问题[３],能反映寄生虫的不同进化路线,因
而被广泛用于生物间系统起源、演化、分类及亲缘关

系的研究[４].同时对疫苗、诊断试剂及抗虫药物的

研制和开发具有重要意义[５Ｇ６].本研究通过分析棘

球属绦虫线粒体基因组序列的基因结构、碱基组成、
遗传密码子及分子系统发育,以期为种系鉴定提供

理论参考.

１　材料与方法

１．１　序列获取　从 NCBIGenBank数据库下载棘

球属绦虫线粒体基因组 DNA 全序列,包括多房棘

球绦虫(Echinococcusmultilocularis,Em)、福氏棘

球绦虫(Echinococcusvogeli,Ev)、少节棘球绦虫

(Echinococcusoligarthrus,Eo)、狮棘球绦虫(EchiＧ
nococcusfelidis,Ef)、石渠棘球绦虫(Echinococcus
shiquicus,Es)及细粒棘球绦虫(EchinococcusgranＧ
ulosus,Eg)多 个 虫 株 (G１、Echinococcusequinus
G４、EchinococcusortleppiG５、EchinococcuscanaＧ
densisG６、EchinococcuscanadensisG７、EchinococＧ
cuscanadensisG８、EchinococcuscanadensisG１０),
并以猪带绦虫(Taeniasolium,Ts)作为外类群.

１．２　mtDNA 的组成及排列使用 OGDRAW(htＧ
tps://chlorobox．mpimpＧgolm．mpg．de/OGDraw．
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html)在线分析网站及 VectorNTIExpress软件.

１．３　序列分析及分子进化树的构建　用 ClustＧX
软件对多个相似序列进行多重序列比对分析.使用

Mega４．０软件选择邻接法(NeighborＧjoiningmethＧ
od,NJ)构建进化树,并做Bootstrap检验,重复次数

设置为１００００,选择Bootstrap检验.密码子使用情

况使用 Mega４．０软件分析.

１．４　核糖体基因分析及二级结构预测　lＧrRNA和

sＧrRNA二级结构预测使用RNAfold在线预测网站

(http://rna．tbi．univie．ac．at//cgibin/RNAWebＧ
Suite/RNAfold．cgi),选 择 minimum freeenergy
(MFE)andpartitionfunction算法.

２　结　果

２．１　线粒体基因组基因的组成及排列　除 EgG１

外,棘球绦虫属线粒体基因组有３６个编码基因,包
括２２个转运 RNA 基因、１２个蛋白基因、２个核糖

体RNA 基因.其中 Eo、Es、Ev、EgG１、EgG４、Ef
线粒体ND４LＧND４基因基因序列存在２Ｇ３０bp序列

的重 叠.基 因 排 列 次 序 为:trnYＧtrnLＧtrnSＧtrnLＧ
trnRＧND５ＧtrnGＧCOX３ＧtrnHＧCYTBＧND４LＧND４Ｇ
trnQＧtrnFＧtrnMＧATP６ＧND２ＧtrnVＧtrnAＧtrnDＧND１Ｇ
trnNＧtrnPＧtrnIＧtrnKＧND３ＧtrnSＧtrnWＧCOX１ＧtrnTＧ
rrnLＧtrnCＧrrnSＧCOX２ＧtrnEＧND６.但 Eg G１ 线 粒

体基因组最小,只有３０个编码基因,在起始编码区

缺少 ６ 个 编 码 转 运 RNA(trnYＧtrnLＧtrnSＧtrnLＧ
trnRＧtrnG)的基因.且第一个编码基因不是 ND５,
而是COX３,ND５变为最后一个.Em、EgG１mtDＧ
NA全序列见图１、图２.

图１　多房棘球绦虫线粒体基因组全基因组序列

Fig．１　Echinococcusmultilocularismitochondrion,comＧ

pletegenome

图２　细粒棘球绦虫G１型线粒体基因组全基因组序列

Fig．２　EchinococcusgranulosusG１mitochondrion,comＧ

pletegenome

２．２　棘球属绦虫线粒体基因组的蛋白基因核苷酸

序列变异位点分析　１２种棘球属绦虫线粒体基因

组的蛋白基因核苷酸序列变异位点分析结果显示,
蛋白基因核苷酸序列变异率为２７．９％~４２．７％,其
中COX１最为保守,这也是在棘球属种系鉴定中常

选择COX１基因作为分子标记物的原因之一,其次

为 ND３、COX２变异率分别为２７．９％、２９．７％,另外

ND４、ATP６、ND６、ND５基因进化速率较快,其中以

ND５变异率最大达到４２．７％,因此,ND４、ATP６、

ND６、ND５基因也可以作为COX１基因的辅助分子

标记(表１).
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表１　棘球属绦虫线粒体基因组的蛋白编码基因核苷酸序列变异位点分析

Tab．１　NucleotidesequencevariationofproteinＧcodinggenesinmitochondrialgenomeofEchinococcusgenus

基因名称 ND５ COX３ CYTB ND４L ND４ ATP６ ND２ ND１ ND３ COX１ COX２ ND６

总位点数 １５７８ ６４８ １０６８ ２７６ １２６４ ５１６ ８８５ ８９７ ３４８ １６０８ ５８２ ４５６

不变位点 ９０４ ４４３ ７５９ １８３ ７７７ ３１５ ５７３ ５８９ ２５１ １２３２ ４０９ ２７３

变异位点 ６７４ ２０５ ３０９ ８４ ４８３ １９８ ３０９ ３０８ ９７ ３７６ １７３ １８３

单态突变点 ２６４ ７２ １２３ ２６ １７６ ７２ １０７ １０３ ３５ １３８ ６６ ６０

简约性信息位点 ４１０ １３３ １８６ ５８ ３０７ １２６ ２０２ ２０５ ６２ ２３８ １０７ １２３

变异位点百分比(％) ４２．７ ３１．６ ２８．９ ３３．７ ３８．５ ３９．０ ３５．３ ３４．３ ２７．９ ２３．４ ２９．７ ４０１

２．３　转录密码子使用情况　与大多数真核生物一

样,棘球属线虫线粒体蛋白基因起始密码子主要为

atg,但也有一些蛋白质以gtg 作为起始密码子,

COX２在１２种棘球属绦虫中均以gtg 作为起始密

码子,有些蛋白质只在部分虫株中以gtg 作为起始

密码,例如 ND４L、ND４、ND２、ND１.终止密码子以

taa 和tag 常见,但也有以ttt作为终止密码子(表

２).

表２　棘球属绦虫线粒体编码蛋白基因起始密码子和终止密码子

Tab．２　InitiationcodonandterminationcodonofmitochondrialproteingeneinEchinococcusgenus

种名
线粒体基因组蛋白编码基因

ND５ COX３ CYTB ND４L ND４ ATP６ ND２ ND１ ND３ COX１ COX２ ND６

Em atg/taa atg/tag atg/taa gtg/tagatg/tagatg/tagatg/tagatg/tag atg/taa atg/taggtg/tag atg/taa

Eo atg/taa atg/tag atg/taa gtg/taaatg/taa atg/tag gtg/taaatg/tag atg/taa atg/taggtg/tag atg/tag

Es atg/taa atg/tagatg/tag gtg/taagtg/tagatg/tag atg/taa atg/taa atg/tagatg/tag gtg/taa atg/tag

Ev atg/taa atg/tag atg/taa gtg/taaatg/tagatg/tagatg/tag atg/taa atg/taa atg/ttt gtg/tag atg/taa

EgG１ atg/taa atg/tag atg/taa gtg/taaatg/tagatg/tagatg/tag gtg/taaatg/tagatg/taggtg/tag atg/tag

EgG４ atg/taa atg/tag atg/taa gtg/taaatg/taa atg/tagatg/tag atg/taa atg/taa atg/taggtg/tag atg/tag

EgG５ atg/taa atg/taa atg/tag atg/taa atg/tagatg/tagatg/tag atg/taa atg/tagatg/taggtg/tag atg/tag

EgG６ atg/taa atg/taa atg/tag atg/taa gtg/tagatg/tagatg/tag atg/taa atg/taa atg/taggtg/tag atg/tag

EgG７ atg/taa atg/taa atg/tag atg/taa gtg/tagatg/tagatg/tag atg/taa atg/taa atg/taggtg/tag atg/tag

EgG８ atg/taa atg/taa atg/tag gtg/taagtg/tagatg/tagatg/tag atg/taa atg/taa atg/taggtg/tag atg/tag

EgG１０ atg/taa atg/taa atg/tag gtg/taagtg/tagatg/tagatg/tag atg/taa atg/taa atg/taggtg/tag atg/tag

Ef atg/taa atg/tag atg/taa gtg/taaatg/tagatg/tagatg/tag atg/taa atg/taa atg/taa gtg/tag atg/tag

２．４　蛋白翻译密码子使用情况　棘球绦虫属使用

的密码子为棘皮类和扁形虫线粒体密码(transl_taＧ
ble＝９),与标准密码子表的区别为:在标准密码子

表中 AAA 编码 Lys,AGA、AGG 编码 Arg,UGA
为终止密码子,而棘球属绦虫中 AAA 编码 Asn,

AGA、AGG编码Ser,UGA编码 Trp.在棘球属绦

虫中编码氨基酸的密码子使用频率最高的是 UUG

(２．７２％),频率最低的是CUC(１％)、CGC(１％),编
码 亮 氨 酸 L(UUA、UUG、CUU、CUC、CUA、

CUG)、精氨酸 R(CGU、CGC、CGA、CGG、AGA、

AGG)的 密 码 子 最 多 达 ６ 个,编 码 甲 硫 氨 酸 M
(AUG)、色氨酸 W(UGG)最少只有１个.亮氨酸

L也是棘球属绦虫最偏好的氨基酸达到６％(表３).
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表３　蛋白编码密码子使用情况

Tab．３　Proteincodingcodonusage

密码子 频数/％ 密码子 频数/％ 密码子 频数/％ 密码子 频数/％

UUU(F) ４８４．８(１．７７) UCU(S) ７８．７(１．６２) UAU(Y) ２２８．７(１．７０) UGU(C) ２１９．２(１．６５)

UUC(F) ６３．４(０２３) UCC(S) １７．２(０３５) UAC(Y) ４０２(０３０) UGC(C) ４６．３(０３５)

UUA(L) ２２５．９(２．０４) UCA(S) ３６．２(０７４) UAA(∗) ７７．７(０９９) UGA(∗) ８６．７(１．１０)

UUG(L) ３０１．７(２．７２) UCG(S) ２９．０(０６０) UAG(∗) ７１．３(０９１) UGG(W) １３２．２(１．００)

CUU(L) ５３．２(０４８) CCU(P) ２３．０(１．８１) CAU(H) ４０６(１．６２) CGU(R) ３７．３(１．３５)

CUC(L) １０９(０１０) CCC(P) ４．２(０３３) CAC(H) ９．６(０３８) CGC(R) ２．８(０１０)

CUA(L) ３０９(０２８) CCA(P) １３．１(１．０３) CAA(Q) １２．１(０７９) CGA(R) ８．９(０３２)

CUG(L) ４２．４(０３８) CCG(P) １０７(０８４) CAG(Q) １８．３(１．２１) CGG(R) １８．１(０６６)

AUU(I) １９６．８(１．８５) ACU(T) ４４．８(２．０６) AAU(N) ９３．２(１．７５) AGU(S) １１３．３(２．３３)

AUC(I) ２５．０(０２４) ACC(T) １１．０(０５０) AAC(N) １３．６(０２５) AGC(S) １７．８(０３７)

AUA(I) ９６．６(０９１) ACA(T) １８．４(０８５) AAA(K) ３６．１(０８１) AGA(R) ３９．３(１．４２)

AUG(M) １０７．３(１．００) ACG(T) １２．９(０５９) AAG(K) ５３．０(１．１９) AGG(R) ５９．２(２．１５)

GUU(V) ２９７．７(２．１５) GCU(A) ４５．４(２．０１) GAU(D) ８２．８(１．６６) GGU(G) １５８．４(２．３６)

GUC(V) ３５．０(０２５) GCC(A) １４．８(０６５) GAC(D) １７．１(０３４) GGC(G) ２１．４(０３２)

GUA(V) ７７．９(０５６) GCA(A) １４．０(０６２) GAA(E) ３８．５(０８７) GGA(G) ３４．０(０５１)

GUG(V) １４３．８(１．０４) GCG(A) １６．１(０７１) GAG(E) ５０５(１．１３) GGG(G) ５４．４(０８１)

　　∗终止密码子

２．５　核糖体(rRNA)基因的二级结构　棘球属绦虫

核糖体基因有两个分别为lＧrRNA及sＧrRNA,长度

大小分别为９７７~９８５bp、７００~７２７bp,两个基因的

位置 十 分 靠 近 中 间 只 隔 一 个trnC 基 因.通 过

RNAfold在线预测网站预测棘球绦虫rRNA 结构

类似,形成较多的茎环结构.多房棘球绦虫rRNA
结构见图３.

sＧrRNA lＧrRNA

图３　多房棘球绦虫核糖体(rRNA)基因的二级结构

Fig．３　Secondarystructureoftheribosome(rRNA)geneofEchinococcusmultilocularis

２．６　线粒体基因组序列系统进化分析　基于１２种

棘球绦虫线粒体基因组全序列,以 T．s作为外类群,
使用邻接法构建系统进化树.由图５可以看出Ev、

Eo单独为一枝,Em、Es及 EgG１、Ef形成姐妹枝.
细粒棘球绦虫 G４、G５、G６、G７、G８、G１０亚型聚为一

枝,进化距离较近(见图４).

３　讨　论

目前棘球属绦虫种及亚种的分类存在着争议,
自从多房棘球绦虫、少节棘球绦虫、福氏棘球绦虫立

为独立种之后,争论渐趋平息,目前比较公认的棘球

属绦虫共有４种,但近年,我国学者肖宁等先后从高

原鼠兔(Ochotonacurzoniae)和藏狐(VulpesferriＧ
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图４　棘球属绦虫系统发育树

Fig．４　PhylogenetictreeofEchinococcusgenus

lata)分离出一种棘球绦虫,其成虫和幼虫形态、分
子遗传特点、寄生宿主范围和地理分布、物种进化等

方面与其他棘球属绦虫存在较大差异,具备种间差

异条件,并以其首次发现地———四川石渠县命名为

石渠棘球绦虫[７Ｇ８].但其能否作为新的种还存在许

多疑点,石渠棘球绦虫是否为细粒棘球绦虫或多房

棘球绦虫在非适宜宿主中适应性的改变不得而知.
由于棘球属绦虫特别是细粒棘球绦虫种内变异现象

非常普遍[９],根据线粒体COX１和 NAD１基因部分

序列的差异,细粒棘球绦虫分为 G１ＧG１０１０种不同

基因型[１,１０Ｇ１２].
随着新的寄生宿主[１３]及生物学特征[１４]被发

现,这样的分类依然不尽完善,因此本研究通过分析

１２种报道的棘球属绦虫的线粒体基因组序列,为深

入了解棘球属绦虫,本文从棘球属绦虫线粒体基因

组序列碱基组成、基因结构与排列、密码子使用及偏

好、系统发育等进行分析.通过分析发现棘球属线

粒体主要有三部分组成包括２２个转运 RNA 基因、

１２个蛋白基因、２个核糖体 RNA 基因,但 E．gG１
线粒体基因组发生了重排,只有３０个编码基因,且
第一个编码基因不是 ND５,而是 COX３,ND５变为

最后一个,重排是种系进化中的稀有事件,重排的规

律性可为重建物种演化历史提供重要信息.且E．g
G１缺少６个编码转运RNA,无法转运酪氨酸、亮氨

酸、丝氨酸、精氨酸、甘氨酸,这些氨基酸可能有其他

转运RNA转运或由宿主提供.
目前对于棘球属绦虫基因型分类常用的工具包

括核基因和 mtDNA,核基因主要包括核糖体 DNA
第一、二内转录间隔区基因ITSl、ITS２,肌动蛋白

III,延长因子１A,转化生长因子,硫氧还蛋白过氧

化物酶,钙网蛋白,疏水性类弹性蛋白,抗原 B１,

Eg９和Eg１６等,而线粒体基因主要有cox１、nad１、

nad２,nad３、cytb、ATP６、１２srRNA 和１６srRNA

等[１５Ｇ１６],一般认为线粒体基因序列进化较快,种系发

育关系分析方面比核基因更有效,随着近年来学者

们对于棘球属线粒体基因测序数据的不断积累,棘
球绦虫 mtDNA数据库较核基因更完善,在棘球属

绦虫分类中更具有优势[１７].本研究通过多序列比

较也发现,１２个线粒体基因编码的基因中 COXⅠ
最为保守,ND５变异率最大达到４２．７％,另外 ND４、

ATP６、ND６基因进化速率较快,提示除 COXⅠ基

因外,ND４、ATP６、ND６、ND５也可辅助作为棘球绦

虫鉴定的分子标记.
同时,棘球绦虫属寄生虫缺少高等生物拥有的

ATP８基因,这可能是棘球属绦虫在寄生的环境中

丢弃了部分“无用”的基因[１８],进化为更高级的生存

方式,这一点在多房棘球绦虫生长特性中表现得更

为明显,因为在中间宿主人中无法找到虫体,仅有一

层叫生发层的细胞即可实现无限增殖,在寄生虫疾

病中极为罕见[１９];起始密码中除以atg 作为起始密

码外,一些进化较快的基因例如 COX２及 ND部分

亚基还以gtg 作为起始密码,终止密码子中甚至有

以ttt作为终止密码的.如此一个基因的终止密码

中的碱基也可能是另一个基因的起始密码中的碱

基,使得线粒体碱基的利用度达到最大,结构更为紧

凑.棘球绦虫属使用频率最高的蛋白编码密码子是

UUG,频率最低的是CUC和CGC,编码亮氨酸、精
氨酸 的 密 码 子 最 多 达 ６ 个,而 编 码 甲 硫 氨 酸

(AUG)、色氨酸(UGG)最少只有１个.亮氨酸也

是棘球属绦虫最偏好的氨基酸达到６％,这也反映

出棘球属绦虫对于氨基酸具有明显的偏好性.
使用邻接法构建系统进化树可以看出 E．v、E．o

单独为一枝,E．m、E．s及 E．gG１、E．f形成姐妹枝,
细粒棘球绦虫 G４、G５、G６、G７、G８、G１０亚型聚为一

枝,进化距离较近,这与 WassermannM 等人的研

究结果较为一致[２０].在发现石渠棘球绦虫前,因其

形态学上与Em 相近似,则被误认为是多房棘球绦

虫的变异种,由线粒体进化距离上看两者亲缘关系

也较近.总之,利用线粒体基因研究棘球绦虫系统

起源、演化、分类及亲缘关系,离不开对于线粒体基

因的充分了解,通过本文分析期望能为进一步认识

棘球属线粒体基因组提供一定的参考.
利益冲突:无
引用本文格式:张耀刚,马艳艳,曹得萍,等．棘

球属绦虫线粒体基因组全序列生物信息学分析[J]．
中国人兽共患病学报,２０１９,３５(３):２７１Ｇ２７７．DOI:

１０．３９６９/j．issn．１００２Ｇ２６９４．２０１９．００．０１３

６７２ 中 国 人 兽 共 患 病 学 报 ２０１９,３５(３)



参考文献:
[１]AddyF,WassermannM,KagendoD,etal．GeneticdifferentiaＧ

tionoftheG６/７clusterofEchinococcuscanadensisbasedonmiＧ

tochondrialmarkergenes[J]．IntJParasitol,２０１７,４７(１４):

９２３Ｇ９３１．DOI:１０１０１６/j．ijpara．２０１７．０６．００３
[２]KinkarL,LaurimäeT,SharbatkhoriM,etal．Newmitogenome

andnuclearevidenceonthephylogenyandtaxonomyofthe

highlyzoonotictapewormEchinococcusgranulosussensustricto
[j]．InfectGenetEvol,２０１７,５２:５２Ｇ５８．DOI:１０１０１６/j．meegid．

２０１７．０４．０２３
[３]罗厚强．林芝藏猪消化道寄生虫调查及蛔虫、细颈囊尾蚴线粒体

基因组学研究[D]．武汉:华中农业大学,２０１７．
[４]盛军庆,林巧惠,王军花,等．池蝶蚌线粒体基因组全序列分析

[J]．水生生物学报,２０１４,(２):３２０Ｇ３２７．DOI:１０７５４１/２０１４．

４６
[５]李立,娄忠子,闫鸿斌,等．棘球属绦虫分子种系发生研究进展

[J]．中国人兽共患病学报,２０１４,３１(１１):１１５５Ｇ１１６２．DOI:

１０３９６９/j．issn．１００２Ｇ２６９４．２０１４．１１．０１５
[６]郝桂英．线粒体基因在带属绦虫分子分类中的研究进展[J]．动

物医学进展,２０１４,(１):９４Ｇ９８．DOI:１０１６４３７/j．cnki．１００７Ｇ

５０３８．２０１４．０１．０１９
[７]WangX,LiuJ,ZuoQ,etal．Echinococcusmultilocularisand

Echinococcusshiquicusinasmallmammalcommunityonthe

easternTibetanPlateau:hostspeciescomposition,molecular

prevalence,andepidemiologicalimplications[J]．ParasitVecＧ

tors,２０１８,１１(１):３０２．DOI:１０１１８６/s１３０７１Ｇ０１８Ｇ２８７３Ｇx
[８]MaJ,WangH,LinG,etal．SurveillanceofEchinococcusisoＧ

latesfrom Qinghai,China[J]．VetParasitol,２０１５,２０７(１/２):

４４Ｇ４８．DOI:１０１０１６/j．vetpar．２０１４．１１．０１２
[９]LaurimaeT,KinkarL,MoksE,etal．Molecularphylogeny

basedonsixnucleargenessuggeststhatEchinococcusgranuloＧ

sussensulatogenotypesG６/G７andG８/G１０canberegardedas

twodistinctspecies[J]．Parasitology,２０１８:１Ｇ９．DOI:１０１０１７/

S００３１１８２０１８０００７１９
[１０]CucherMA,MacchiaroliN,BaldiG,etal．CysticechinococcoＧ

sisinSouthAmerica:systematicreviewofspeciesandgenoＧ

typesofEchinococcusgranulosussensulatoinhumansand

naturaldomestichosts[J]．Trop MedIntHealth,２０１６,２１
(２):１６６Ｇ１７５．DOI:１０１１１１/tmi．１２６４７

[１１]KhademvatanS,MajidianiH,ForoutanM,etal．EchinococＧ

cusgranulosusgenotypesinIran:asystematicreview[J]．J

Helminthol,２０１８:１Ｇ８．DOI:１０１０１７/S００２２１４９X１８０００２７５
[１２]AlvarezRC,RomigT,LightowlersM W．EchinococcusgranＧ

ulosussensulatogenotypesinfectinghumans—reviewofcurＧ

rentknowledge[J]．IntJParasitol,２０１４,４４(１):９Ｇ１８．DOI:

１０．１０１６/j．ijpara．２０１３．０８．００８
[１３]HodzicA,AlicA,SupicJ,etal．Echinococcusortleppi,the

cattlestraininacrestedporcupine(Hystrixcristata):Anew

hostrecord[J]．VetParasitol,２０１８,２５６:３２Ｇ３４．DOI:１０．

１０１６/j．vetpar．２０１８．０５．００４
[１４]Lymbery AJ,JenkinsEJ,SchurerJM,etal．Echinococcus

canadensis,E．borealis,andE．intermedius．What’sina

name[J]．TrendsParasitol,２０１５,３１(１):２３Ｇ２９．DOI:１０．

１０１６/j．pt．２０１４．１１．００３
[１５]NikmaneshB,MirhendiH,MahmoudiS,etal．MultilocusseＧ

quenceanalysisofEchinococcusgranulosus strainsisolated

fromhumansandanimalsinIran[J]．ExpParasitol,２０１７,

１８３:５０．DOI:１０．１０１６/j．exppara．２０１７．１０．００２
[１６]HéctorG Avila,SantosGB,CucherMA,etal．ImplementaＧ

tionofnewtoolsinmolecularepidemiologystudiesofEchinoＧ

coccusgranulosussensulatoinSouthAmerica[J]．IntJParasiＧ

tol,２０１７,６６(３):２５０Ｇ２５７．DOI:１０．１０１６/j．parint．２０１７．０２．００１
[１７]MarinovaI,SpiliotisM,WangJ,etal．MolecularcharacterizaＧ

tionofEchinococcusgranulosusisolatesfromBulgarianhuman

cysticechinococcosispatients[J]．ParasitologyResearch,２０１７,

１１６(３):１０４３Ｇ１０５４．DOI:１０．１００７/s００４３６Ｇ０１７Ｇ５３８６Ｇ１
[１８]TsaiIJ,ZarowieckiM,HolroydN,etal．Thegenomesoffour

tapewormspeciesrevealadaptationstoparasitism[J]．Nature,

２０１３,４９６(７４４３):５７Ｇ６３．DOI:１０．１０３８/nature１２０３１
[１９]KoziolU,RauschendorferT,ZanonRL,etal．Theunique

stemcellsystemoftheimmortallarvaofthehumanparasite

Echinococcusmultilocularis[J]．Evodevo,２０１４,５(１):１０．

DOI:１０．１１８６/２０４１Ｇ９１３９Ｇ５Ｇ１０
[２０]WassermannM,WoldeyesD,GerbiBM,etal．AnovelzooＧ

noticgenotyperelatedtoEchinococcusgranulosussensustricto

fromsouthernEthiopia[J]．IntJParasitol,２０１６,４６(１０):

６６３Ｇ６６８．DOI:０．１０１６/j．ijpara．２０１６．０４．００５
收稿日期:２０１８Ｇ０９Ｇ０５　编辑:王晓欢

７７２３期 张耀刚等:棘球属绦虫线粒体基因组全序列生物信息学分析




