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吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫形态学、标签基因选择

及其遗传进化分析

李中波１，李　晖２，罗世民１

（１．怀化职业技术学院，湖南怀化４１８０００；２．湘西民族职业技术学院，湖南吉首４１６０００）

　　摘要：为比较吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫形态学及选择合适基因标签，以期探究它们间的遗传进化关系。借助光学
显微镜观察２种泰勒虫的形态结构；利用 ＰＣＲ技术分别扩增了吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫的 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８Ｓ
ｒＲＮＡ等３个标签基因的部分序列，分别比对它们相应基因的同源性，分析吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫基因差异，并利用
其ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ和２８ＳｒＲＮＡ基因序列分别构建了它们的遗传进化树。研究结果表明，吕氏泰勒虫多呈圆点形、卵
圆形和短杆状，而尤氏泰勒虫多呈逗点状、十字架状及三叶草形；吕氏泰勒虫ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序列的
长度分别为１１２２、１３０３、１９９５ｂｐ；尤氏泰勒虫 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序列的长度分别为１１２３、１３０３、
１９９０ｂｐ；两者ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序列比对，其相似度分别为８０．３２％、９５．８７％及８８．６４％；所构建的３
个遗传进化树均显示吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫未处于进化树一分支。提示吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫尽管形态极为相

似，但它们间存在较远的亲缘关系，且ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序列适用于泰勒虫种属的鉴别。
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　　羊泰勒虫病是由隶属于泰勒科、泰勒属的泰勒 原虫经蜱传播，寄生于山羊、绵羊的红细胞、淋巴细

胞及巨噬细胞内，引起的一类以高热、消瘦、贫血、

黄疸及血红蛋白尿特征性临床症状的血液原虫

病［１－３］。该类疾病分布广泛，自１９１４年首次于埃及
发现后，已陆续报道于世界上多个国家和地区［４］。

目前，该病在我国的青海省、甘肃省、辽宁省、内蒙

古自治区、山西省、宁夏回族自治区、新疆维吾尔自

治区、湖北省、河南省、云南省、贵州省等省（区）均

有报道［５－７］。迄今为止，国内外共发现６种泰勒虫
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可感染羊群［８］，它们分别为莱氏泰勒虫（Ｔｈｅｉｌｅｒｉａ
ｌｅｓｔｏｑｕａｒｄｉ）、尤氏泰勒虫（Ｔ．ｕｉｌｅｎｂｅｒｇｉ）、吕氏泰勒
虫（Ｔ．ｌｕｗｅｎｓｈｕｎ）、绵羊泰勒虫（Ｔ．ｏｖｉｓ）、隐藏泰勒
虫（Ｔ．ｒｅｃｏｎｄｉｔａ）及分离泰勒虫（Ｔ．ｓｅｐａｒａｔａ）［９－１０］。
相关研究发现，吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫及莱氏泰

勒虫的致病力较其他虫株强［１１］，其中，吕氏泰勒虫

与尤氏泰勒虫已成为我国优势虫种［１２］，且吕氏泰勒

虫流行最为广泛［８］。如钟维等对四川阿坝州牦牛

及藏绵羊感染吕氏泰勒虫的情况进行调查，发现其

感染率高达７５％［１３］。由此可见，泰勒虫病已严重

危害动物健康［１４］，极大阻碍了世界畜牧业发展。

物种精准鉴定不仅是开展寄生虫研究的前提

和基础［１５］，同时，也是有效监测、控制和防治寄生虫

病的关键环节之一。然而，传统物种鉴定及分类主

要依据物种自身的形态特征划分，高度依赖样本的

完整性和鉴定者的经验［１６］，其鉴定和分类结果受人

为主观因素影响极大，难免会出现一定程度偏差，

甚至完全错误，造成形态不完整或极为相似的物种

及处于不同发育阶段的同一物种鉴定有误的情况，

给防治带来极大的挑战，故选择合适的基因标签在

寄生虫的种类鉴定及分类鉴定等方面至关重要。

吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫均为我国的优势虫种，其

形态结构及其所引发的临床症状也极为相似，很难

利用传统的物种鉴定、分类方法将它们区别开来。

核糖体与线粒体的基因因具有进化速度快，缺乏基

因重组及母系遗传等特征，已广泛应用于种群结

构、分子标记、生物进化、种系发生及物种鉴定等方

面的研究［１７－１８］。例如，王天葆等［１９］、王坤轮等［２０］

就分别利用核糖体１８ＳｒＲＮＡ基因去鉴定云南省和
陕西麟游县羊源性泰勒虫的种类及其遗传进化关

系。为此，本研究于２０２０年６—９月在怀化职业技
术学院动物科技系寄生虫实验室对分离于湖南省

湘西自治州吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫标签基因的

差异及其遗传进化关系进行分析，其结果不仅可为

今后对泰勒虫的种类鉴定、分类和分子流行病学调

查提供有用信息和技术指导，还可为以后泰勒虫病

的诊断、控制及防治提供参考和依据。

１　材料与方法

１．１　样品采集
本研究所用吕氏泰勒虫（Ｔ．ｌｕｗｅｎｓｈｕｎ）（ｎ＝

１３）、尤氏泰勒虫（Ｔ．ｕｉｌｅｎｂｅｒｇｉ）（ｎ＝１２）均采自于
湘西地区不同病羊的血液中。采集后，进行编号、

记录位置，立即置于冰盒内。

１．２　主要试剂
动物血液、组织 ＤＮＡ提取试剂盒，购于北京天

根有限公司；Ｔａｑ保真酶，购于宝生物工程（大连）有
限公司；蛋白酶Ｋ和２０００ＤＮＡＭａｒｋｅｒ，均购于北京
全式金生物技术有限公司；电泳缓冲液，购于南京

诺唯赞生物科技股份有限公司。

１．３　虫株的鉴定
采用胶头滴管分别从 ２份阳性血液中吸取

１ｍＬ血液，分别滴１滴血液于 ２片洁净的载玻片
上，均匀涂抹、风干；姬姆萨染色，先甲液固定

１０ｍｉｎ，后乙液染色３０ｍｉｎ；蒸馏水去除染色颗粒，
待自然风干后，再置于４０倍镜下观察。
１．４　ＤＮＡ提取

首先，从含有吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫病羊的

血液中，吸取０．１５ｍＬ血液，分别置于２个洁净的离
心管内，混合均匀、编号。再根据血液、组织ＤＮＡ提
取试剂盒的使用说明书，分别提取含有吕氏泰勒虫

与尤氏泰勒虫山羊血液的基因组 ＤＮＡ。将提取好
的ＤＮＡ样品，分别置于－２０℃保存、备用。
１．５　标记基因序列的扩增及测序

根据ＮＣＢＩ所公布吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫的
ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序列，设计３对特
异性引物（表１），发至生工生物工程（上海）股份有
限公司进行合成。

表１　三对引物序列

引物名称 引物序列

ｃｏｘ１－Ｆ ５′－ＡＡＴＡＴＡＡＴＧＡＣＴＧＧＡＣＴＮＴＴＴＧＧ－３′

ｃｏｘ１－Ｒ ５′－ＣＡＧＧＡＴＡＡＴＣＴＧＧＴＡＴＴＣＴＴＣＴＡＧＧ－３′

１８ＳｒＲＮＡ－Ｆ ５′－ＣＴＴＣＮＧＧＴＧＧＣＧＴＴＴＡＴＴＡＧ－３′

１８ＳｒＲＮＡ－Ｒ ５′－ＡＣＴＡＡＡＧＡＴＴＡＣＣＣＡＧＡＣＣＴＣＴＣＧ－３′

２８ＳｒＲＮＡ－Ｆ ５′－ＴＴＧＴＧＧＴＣＴＴＧＡＧＣＧＧＣＧＴＴＧ－３′

２８ＳｒＲＮＡ－Ｒ ５′－ＣＴＣＣＡＧＴＴＣＴＧＡＧＴＴＡＧＣＣＧＴＴＣ－３′

　　对吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫的 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ
及２８ＳｒＲＮＡ基因序列进行ＰＣＲ扩增。ＰＣＲ扩增体
系（总体积均为 ５０μＬ）：Ｔａｑ酶（ＭＩＸ）均 ２５μＬ，
ＤＮＡ模板均１μＬ，上下游引物各均１μＬ，ｄＨ２Ｏ均
２２μＬ。ＰＣＲ扩增程序９５℃预变性５ｍｉｎ；９５℃变
性３０ｓ，５４℃（ｃｏｘ１）、５８℃（１８ＳｒＲＮＡ）、５６℃（２８Ｓ
ｒＲＮＡ）退火３０ｓ，７２℃延伸２ｍｉｎ，共３５个循环；最
后７２℃均再延伸５ｍｉｎ。待ＰＣＲ反应完成后，分别
从每个反应体系吸取５μＬＰＣＲ产物在１．５％琼脂
糖上进行凝胶电泳检测，观察结果并拍照。将所有
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ＰＣＲ产物发送至生工生物工程（上海）股份有限公
司进行双向测序，获得吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫的

ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序列。将所得序
列经 ＢＬＡＳＴ分析比对，确认它们均为目的基因序
列。再运用ＣｌｕｓｔａｌＸ［２１］软件对所获基因序列进行
拼接和组装。

１．６　基因序列差异与遗传进化分析
基于吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫的 ｃｏｘ１、１８Ｓ

ｒＲＮＡ及 ２８ＳｒＲＮＡ基因序列，运用软件 ＤＮＡＭＡＮ
对它们标记基因序列间的差异进行分析；运用软件

ＣｌｕｓｔａｌＸ、ＰｈｙＭＬ３．０［２２］及 ＭＥＧＡ５．０［２３］对吕氏泰勒
虫、尤氏泰勒虫的遗传进化关系进行分析；运用软

件ＦｉｇＴｒｅｅｖ１．３．１［２４］描绘出所构建的遗传进化树。

２　结果与分析

２．１　虫株形态学观察结果
由图１可知，病羊红细胞中存有呈圆点形、卵圆

形及短杆状的多形态虫体，参照相关文献，发现该

份山羊红细胞内所含的虫体与王天堡等所描述吕

氏泰勒虫的形态［１９］极为相似，从而初步鉴定该虫株

为吕氏泰勒虫。

　　由图２可知，病羊红细胞中存有呈逗点状、十字
架状及三叶草形的多形态虫体，参照相关文献，发

现该份山羊红细胞内所含的虫体与李有全等所描

述尤氏泰勒虫的形态［２５］极为相似，从而初步鉴定该

虫株为尤氏泰勒虫。

２．２　吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫ｃｏｘ１的扩增结果
吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫 ｃｏｘ１基因序列的扩

增结果见图３。由图３可知，２个 ＰＣＲ产物均为阳
性，每个泳道仅含１个条带，无明显杂带，且大小与
预期一致，大小均约为１２００ｂｐ。每个样品重复３
次测序，待测序完成，将所获全部序列进行校准、对

齐。最终获得吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫ｃｏｘ１基因

序列的长度分别为１１２２、１１２３ｂｐ。将处理后的序
列提 交 到 ＮＣＢＩ，分 别 获 得 其 基 因 登 录 号：
ＭＷ８７９２１５、ＭＷ８７９２１６。　
２．３　吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫 １８ＳｒＲＮＡ的扩增
结果

吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫１８ＳｒＲＮＡ基因序列
的扩增结果见图４。由图４可知，２个 ＰＣＲ产物均
为阳性，每个泳道仅含１个条带，无明显杂带，且大
小与预期的相一致，大小均约为１４００ｂｐ。每个样
品重复３次测序，待测序完成，将所获全部序列进行
校准、对齐。最终获得吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫

１８ＳｒＲＮＡ基因序列的长度均为１３０３ｂｐ。将处理
后的序列提交至 ＮＣＢＩ，分别获得其基因登录号：
ＭＷ８８１２９８、ＭＷ８８１２９９。
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２．４　吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫 ２８ＳｒＲＮＡ的扩增
结果

吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫２８ＳｒＲＮＡ基因序列
的扩增结果见图５。由图５可知，２个 ＰＣＲ产物均
为阳性，每个泳道仅含１个条带，无明显杂带，且大
小与预期的相一致，大小均约为２０００ｂｐ。每个样
品重复３次测序，待测序完成，将所获全部序列进行
校准、对齐。最终获得吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫

２８ＳｒＲＮＡ基因序列的长度分别为１９９５、１９９０ｂｐ。
将处理后的序列提交至ＮＣＢＩ，分别获得其基因登录
号：ＭＷ８８１３００、ＭＷ８８２０６４。
２．５　２种泰勒虫 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因
序列分析

所获吕氏泰勒虫 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及 ２８ＳｒＲＮＡ
基因序列与 ＧｅｎＢａｎｋ中吕氏泰勒虫相对应序列的
相似度分别为１００．０％、９９．８％和１００．０％；尤氏泰

勒虫 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及 ２８ＳｒＲＮＡ基因序列与
ＧｅｎＢａｎｋ中尤氏泰勒虫相对应序列的相似度分别为
１００％、１００％和１００％。２种泰勒虫 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ
及２８ＳｒＲＮＡ基因序列的４种碱基（Ａ、Ｔ、Ｇ、Ｃ）的含
量见表２。进一步比较吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫的
ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序列，发现其相似
度分别为８０．３２％、９５．８７％及８８．６４％。

表２　吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ三基因序列４种碱基含量

样品名称 基因名称
４种碱基含量（％）

Ａ Ｔ Ｇ Ｃ Ａ＋Ｔ Ｇ＋Ｃ

吕氏泰勒虫 ｃｏｘ１ ２６．１ ４１．９ １８．５ １３．５ ６８．０ ３２．０

１８ＳｒＲＮＡ ２６．４ ２９．１ ２６．０ １８．４ ５５．５ ４４．５

２８ＳｒＲＮＡ ２５．４ ２７．４ ２８．３ １８．９ ５２．８ ４７．２

尤氏泰勒虫 ｃｏｘ１ ２７．８ ３９．５ １８．６ １４．１ ６７．３ ３２．７

１８ＳｒＲＮＡ ２５．７ ２７．４ ２６．６ ２０．３ ５３．１ ４６．９

２８ＳｒＲＮＡ ２２．２ ２１．９ ３０．７ ２５．２ ４４．１ ５５．９

２．６　遗传进化分析
基于ｃｏｘ１基因序列，本研究以所获的吕氏泰勒

虫、尤氏泰勒虫及从 ＮＣＢＩ下载的东方泰勒虫（Ｔ．
ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ）（ＡＢ４９９０９０）、马 泰 勒 虫 （Ｔ． ｅｑｕｉ）
（ＭＦ５１０４９１）及小泰勒虫（Ｔ．ｐａｒｖａ）（ＡＢ４９９０８９）为
内群，以 双 芽 巴 贝 斯 虫 （Ｂａｂｅｓｉａ ｂｉｇｅｍｉｎａ）
（ＡＢ４９９０８５）为外群，构建其遗传进化树。由图６可
知，吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫未位于进化树的一分

支上。

　　基于１８ＳｒＲＮＡ基因序列，本研究以所获的吕
氏泰勒虫、尤氏泰勒虫及从 ＮＣＢＩ下载的绵羊泰勒

虫（Ｔ．ｏｖｉｓ）（ＡＹ２６０１７２）、分离泰勒虫（Ｔ．ｓｅｐａｒａｔａ）
（ＡＹ２６０１７５）、环型泰勒虫（Ｔ．ａｎｎｕｌａｔａ）（ＫＦ４２９７９５）、
瑟氏泰勒虫（Ｔ．ｓｅｒｇｅｎｔｉ）（ＡＹ６６１５１５）、水牛泰勒虫
（Ｔ．ｂｕｆｆｅｌｉ）（ＤＱ１０４６１１）、中华泰勒虫（Ｔ．ｓｉｎｅｎｓｉｓ）
（ＥＵ２７４４７２）、东方泰勒虫（Ｔ．ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ）（ＬＣ５７６８２１）、
狍泰勒虫（Ｔ．ｃａｐｒｅｏｌｉ）（ＡＹ７２６０１１）、马泰勒虫（Ｔ．
ｅｑｕｉ）（ＭＴ９０３２７６）及 小 泰 勒 虫 （Ｔ． ｐａｒｖａ）
（ＨＱ８９５９８５）为内群，以双芽巴贝斯虫（Ｂａｂｅｓｉａ
ｂｉｇｅｍｉｎａ）（ＫＭ０４６９１７）为外群，构建其遗传进化树。
由图７可知，吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫分别位于进化
树的不同分支上。

　　基于２８ＳｒＲＮＡ基因序列，本研究以所获的吕
氏泰勒虫、尤氏泰勒虫及从 ＮＣＢＩ下载的绵羊泰勒
虫（Ｔ．ｏｖｉｓ）（ＪＮ６９６６７２）、环型泰勒虫（Ｔ．ａｎｎｕｌａｔａ）
（ＪＮ６９６６７６）、瑟氏泰勒虫（Ｔ．ｓｅｒｇｅｎｔｉ）（ＪＮ６９６６７９）、
水牛泰勒虫（Ｔ．ｂｕｆｆｅｌｉ）（ＨＭ５３８２４１）、中华泰勒虫（Ｔ．
ｓｉｎｅｎｓｉｓ）（ＪＮ６９６６８１）、东方泰勒虫（Ｔ．ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ）（ＸＲ＿
６９６４１０）、马泰勒虫（Ｔ．ｅｑｕｉ）（ＭＦ５１０４８７）及小泰勒虫
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（Ｔ．ｐａｒｖａ）（ＡＦ２１８８２５）为内群，以双芽巴贝斯虫
（Ｂａｂｅｓｉａｂｉｇｅｍｉｎａ）（ＪＮ３９１４４０）为外群，构建其遗传
进化树，由图８可知，吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫分别
位于进化树的２个不同分支上。

３　讨论

吕氏泰勒虫、尤氏泰勒虫为我国泰勒虫株的优

势虫株［１２］。如王坤轮等［２０］、孟林明等［２６］分别就陕

西麟游县、甘肃武威市山羊感染吕氏泰勒虫的情况

进行了流行病学调查，发现其感染率分别为６１．２％
和６４％；可见其分布广泛，毒力之强，已严重威胁动
物健康，极大阻碍了世界畜牧业的发展。目前，检

测泰勒虫病的经典手段依然是形态学方法，其检测

结果准确与否直接取决于检测者的经验和水平［２７］。

然而，吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫同属于泰勒属但不

同物种的血液原虫，其形态结构极为相似，很难用

形态学方法快速、准确地将其区别开来，故快速、精

准地鉴定对泰勒虫病的防治至关重要。因此，比对

吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫分子标记的差异及遗传

进化关系对医学、公共卫生事业及畜牧业具有十分

重要的意义，其结果不仅有助于泰勒虫的种类鉴

定、分类、种群结构、基因变异及遗传进化等方面研

究，还有利于泰勒虫病的流行病学调查、诊断、控制

及相关药物的研发。

基于ｃｏｘ１基因序列，发现吕氏泰勒虫与尤氏泰
勒虫的相似度为 ８０．３２％；基于 １８ＳｒＲＮＡ基因序
列，发现吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫的相似度为

９５８７％；基于２８ＳｒＲＮＡ基因序列，发现吕氏泰勒虫
与尤氏泰勒虫的相似度为８８．６４％。显然，吕氏泰
勒虫与尤氏泰勒虫的３个标记基因序列的相似度较
低，相同基因序列间存在较大差异，这表明ｃｏｘ１、１８Ｓ
ｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序列能够准确鉴定吕氏泰
勒虫与尤氏泰勒虫，暗示这３个标记基因适用于泰
勒属原虫之间的种属鉴定。基于 ｃｏｘ１基因序列吕
氏泰勒虫与尤氏泰勒虫的相似度显著低于 １８Ｓ
ｒＲＮＡ和 ２８ＳｒＲＮＡ基因序列。这主要由于 ｃｏｘ１、
１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因分别为线粒体和核糖体
基因，其具有进化速度快、种内变异小而种间变异

大等特点［２８－２９］，尤其 ｃｏｘ１基因演化速率是其他基
因的 ３倍，能够很好地区分物种［３０］。此外，吕氏泰

勒虫与尤氏泰勒虫的ｃｏｘ１基因序列ＡＴ含量显著高
于ＧＣ含量，明显呈ＡＴ偏斜，其主要原因为 ｃｏｘ１基
因是一线粒体基因，而后生动物线粒体基因组及其

基因均呈ＡＴ偏斜，与之前其研究结果［２４］相一致。

在基于 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序列
所构建的遗传进化树中，发现吕氏泰勒虫与尤氏泰

勒虫均未处于进化树的一个分支上，表明吕氏泰勒

虫与尤氏泰勒虫间的亲缘关系较远。

结合吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫 ｃｏｘ１、１８Ｓ
ｒＲＮＡ、２８ＳｒＲＮＡ基因序列的相似度，及遗传进化分
析结果，推断吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫间存在较远

的亲缘关系，且ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及２８ＳｒＲＮＡ基因序
列适用于泰勒虫种属的鉴别。

４　结论

尽管吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫的形态相似，很

难用形态学方法将其区分，但两者 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ
及２８ＳｒＲＮＡ基因序列的相似度较低，能够准确地
将其区分。因此，推断吕氏泰勒虫与尤氏泰勒虫间

存在较远的亲缘关系，且 ｃｏｘ１、１８ＳｒＲＮＡ及 ２８Ｓ
ｒＲＮＡ基因序列适用于泰勒属原虫间的种属鉴定。
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Ｔｈｅｉｌｅｒｉａ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｉｎ ｓｍａｌｌｒｕｍｉｎａｎｔｓｉｎ ｃｅｎｔｒａｌＣｈｉｎａ［Ｊ］．

ＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＰａｒａｓｉｔｏｌｏｇｙ，２０１４，２００（１／２）：１９８－２０２．

［７］ＹａｎｇＹ，ＭａｏＹＪ，ＫｅｌｌｙＰ，ｅｔａｌ．ＡＰａｎ－ＴｈｅｉｌｅｒｉａＦＲＥＴ－ｑＰＣＲ

ｓｕｒｖｅｙｆｏｒＴｈｅｉｌｅｒｉａｓｐｐ．ｉｎｒｕｍｉｎａｎｔｓｆｒｏｍｎｉｎｅｐｒｏｖｉｎｃｅｓｏｆＣｈｉｎａ

［Ｊ］．Ｐａｒａｓｉｔｅｓ＆Ｖｅｃｔｏｒｓ，２０１４，７：４１３．

［８］陈　倩，王坤轮，闫亚群，等．中国不同地区羊吕氏泰勒虫分子流

行病学调查及遗传进化分析［Ｊ］．中国畜牧兽医，２０２０，４７（６）：

１９０２－１９０９．

［９］ＡｈｍｅｄＪＳ，ＬｕｏＪＸ，ＳｃｈｎｉｔｔｇｅｒＬ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆ

ｓｍａｌｌ－ｒｕｍｉｎａｎｔｉｎｆｅｃｔｉｎｇｐｉｒｏｐｌａｓｍｓ［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆｔｈｅＮｅｗＹｏｒｋ

ＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００６，１０８１（１）：４９８－５０４．

［１０］ＹｉｎＨ，ＳｃｈｎｉｔｔｇｅｒＬ，ＬｕｏＪＸ，ｅｔａｌ．ＯｖｉｎｅｔｈｅｉｌｅｒｉｏｓｉｓｉｎＣｈｉｎａ：ａ

ｎｅｗｌｏｏｋａｔａｎｏｌｄｓｔｏｒｙ［Ｊ］．ＰａｒａｓｉｔｏｌｏｇｙＲｅｓｅａｒｃｈ，２００７，１０１

（Ｓｕｐｐｌ２）：Ｓ１９１－Ｓ１９５．

［１１］苟惠天，薛慧文，殷　宏，等．基于 ＣＯⅠ 基因序列对我国泰勒
虫分类的研究［Ｊ］．中国预防兽医学报，２０１６，３８（８）：６６１－６６３

［１２］田万年，薛书江，贾立军，等．吉林省部分地区羊泰勒虫病流行

病学调查及分类鉴定［Ｊ］．中国兽医杂志，２０１７，５３（１０）：１３－

１６．　

［１３］钟　维，杜雪梅，郝力力，等．四川省阿坝州牦牛和藏绵羊梨形

虫分子流行病学调查［Ｊ］．中国兽医杂志，２０１９，５５（１）：２０－

２２，２７．　

［１４］ＧｅＹ，ＰａｎＷＱ，ＹｉｎＨ．ＰｒｅｖａｌｅｎｃｅｏｆＴｈｅｉｌｅｒｉａｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｉｎｇｏａｔｓ

ａｎｄｓｈｅｅｐｉｎｓｏｕｔｈｅａｓｔｅｒｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＰａｒａｓｉｔｏｌｏｇｙ，２０１２，

１８６（３／４）：４６６－４６９．

［１５］王　颖，王　勇，孙　超，等．白纹伊蚊Ｃｙｔｂ基因特异性引物的

设计及评价［Ｊ］．中国国境卫生检疫杂志，２０２０，４３（４）：２５９－

２６１．　

［１６］王　颖，方绍庆，曲德鑫，等．蚊的 Ｃｙｔｂ基因特异性引物筛选

［Ｊ］．中国国境卫生检疫杂志，２０１９，４２（２）：１０５－１０７，１１０．

［１７］ＳｕｎＥＴ，ＬｉＣＰ，ＮｉｅＬＷ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｍｐｌｅｔｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ｇｅｎｏｍｅｏｆｔｈｅｂｒｏｗｎｌｅｇｍｉｔｅ，Ａｌｅｕｒｏｇｌｙｐｈｕｓｏｖａｔｕｓ（Ａｃａｒｉ：

Ｓａｒｃｏｐｔｉｆｏｒｍｅｓ）：ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｌａｒｇｅｓｔｎｏｎ－ｃｏｄｉｎｇｒｅｇｉｏｎａｎｄ

ｕｎｉｑｕｅｔＲＮＡｓ［Ｊ］．ＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＡｃａｒｏｌｏｇｙ，２０１４，６４

（２）：１４１－１５７．

［１８］ＳａｉｔｏＳ，ＴａｍｕｒａＫ，ＡｏｔｓｕｋａＴ．Ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｒｉｇｉｎｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ＤＮＡｉｎｉｎｓｅｃｔｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００５，１７１（４）：１６９５－１７０５．

［１９］王天葆，杨红远，信爱国，等．云南绵羊感染吕氏泰勒虫的鉴定

及其遗传进化分析［Ｊ］．上海畜牧兽医通讯，２０２０（３）：１３－１６．

［２０］王坤轮，周永春，赵姗姗，等．陕西麟游县山羊吕氏泰勒虫感染

调查及其遗传进化分析［Ｊ］．动物医学进展，２０２０，４１（４）：

１２３－１２６．　

［２１］ＴｈｏｍｐｓｏｎＪＤ，ＧｉｂｓｏｎＴＪ，ＰｌｅｗｎｉａｋＦ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＣＬＵＳＴＡＬ＿Ｘ

ｗｉｎｄｏｗｓｉｎｔｅｒｆａｃｅ：ｆｌｅｘｉｂｌｅｓｔｒａｔｅｇｉｅｓｆｏｒｍｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ

ａｉｄｅｄｂｙｑｕａｌｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｔｏｏｌｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，１９９７，

２５（２４）：４８７６－４８８２．

［２２］ＢｕｒｇｅｒＴＤ，ＳｈａｏＲＦ，ＢｅａｔｉＬ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｉｃｋｓ

（Ａｃａｒｉ：Ｉｘｏｄｉｄａ）ｕｓｉｎｇｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｓａｎｄｎｕｃｌｅａｒｒＲＮＡ

ｇｅｎｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｇｅｎｕｓＡｍｂｌｙｏｍｍａｉｓｐｏｌｙｐｈｙｌｅｔｉｃ［Ｊ］．

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１２，６４（１）：４５－５５．

［２３］李中波，侯强红，尧国民，等．四角赖利绦虫（Ｒａｉｌｌｉｅｔｉｎａ

ｔｅｔｒａｇｏｎａ）ＩＴＳ－１ｒＤＮＡ序列的扩增及分析［Ｊ］．经济动物学报，

２０２０，２４（２）：１０７－１１０．

［２４］ＬｉＺＢ，ＣｈｅｎｇＴ Ｙ，ＸｕＸ Ｌ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｅｓｏｆｔｈｅｔｉｃｋＨａｅｍａｐｈｙｓａｌｉｓｆｌａｖａｃｏｌｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍ

ｗｉｌｄｈｅｄｇｅｈｏｇｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ＆ＡｐｐｌｉｅｄＡｃａｒｏｌｏｇｙ，

２０１７，７１（２）：１３１－１３７．

［２５］李有全，关贵全，马米玲，等．两种羊泰勒虫的形态学观察和比

较［Ｊ］．中国寄生虫学与寄生虫病杂志，２００９，２７（２）：１８４－

１８６．　

［２６］孟林明，李有全，何海宁，等．甘肃河西四地市羊泰勒虫病的流

行病学调查［Ｊ］．中国兽医科学，２０１２，４２（１１）：１１９５－１１９９．

［２７］ＹｉＪＮ，ＪｉｎＹＣ，ＬｉｕＪＨ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｔｈｒｅｅ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｅｓａｍｏｎｇｃａｔｔｌｅｔｉｃｋＲｈｉｐｉｃｅｐｈａｌｕｓｍｉｃｒｏｐｌｕｓ

ｏｒｉｇｉｎａｔｉｎｇｆｒｏｍｆｏｕｒｐｒｏｖｉｎｃｅｓｏｆＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＴｒｏｐＢｉｏｍｅｄ，２０１９，３６

（１）：２９７－３０３．

［２８］ＢｌｏｕｉｎＭＳ．ＭｏｌｅｃｕｌａｒｐｒｏｓｐｅｃｔｉｎｇｆｏｒｃｒｙｐｔｉｃｓｐｅｃｉｅｓｏｆＮｅｍａｔｏｄｅｓ：

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ ｖｅｒｓｕｓｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ［Ｊ］．

ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｆｏｒＰａｒａｓｉｔｏｌｏｇｙ，２００２，３２（５）：５２７－５３１．

［２９］ＹｕａｎＭＬ，ＷｅｉＤＤ，ＷａｎｇＢＪ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｍｐｌｅｔｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ｇｅｎｏｍｅｏｆｔｈｅ Ｃｉｔｒｕｓｒｅｄ ｍｉｔｅ Ｐａｎｏｎｙｃｈｕｓｃｉｔｒｉ（Ａｃａｒｉ：

Ｔｅｔｒａｎｙｃｈｉｄａｅ）：ｈｉｇｈｇｅｎｏｍｅｒｅａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔａｎｄｅｘｔｒｅｍｅｌｙｔｒｕｎｃａｔｅｄ

ｔＲＮＡｓ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１０，１１：５９７．

［３０］ＢａｌｌＳ Ｌ，ＡｒｍｓｔｒｏｎｇＫ Ｆ． ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓｆｏｒｉｎｓｅｃｔｐｅｓｔ

ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ：ａｔｅｓｔｃａｓｅｗｉｔｈ ｔｕｓｓｏｃｋ ｍｏｔｈｓ（Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａ：

Ｌｙｍａｎｔｒｉｉｄａｅ）［Ｊ］．ＣａｎａｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｒｅｓｔＲｅｓｅａｒｃｈ，２００６，３６

（２）：３３７－３５０．
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