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长江刀鲚体内派氏异尖线虫感染特征及遗传结构

杨彦平1*    程    鑫2*    华    忠1    应聪萍1    马凤娇2    刘    凯1, 2

(1. 中国水产科学研究院淡水渔业研究中心, 农业农村部淡水渔业和种质资源利用重点实验室, 无锡 214081;
2. 南京农业大学无锡渔业学院, 无锡 214081)

摘要: 为掌握长江刀鲚(Coilia nasus)感染派氏异尖线虫(Anisakis pegreffii)状况及派氏异尖线虫群体遗传特征

以探究长江刀鲚海水生活史背景, 于2021年4—7月长江刀鲚生殖洄游汛期内, 在长江下游设置崇明、泰州和

安庆3个样区, 采集长江刀鲚样本, 以ITS区作为分子标记对长江刀鲚感染线虫进行物种鉴定, 并进一步分析派

氏异尖线虫群体遗传结构。结果显示, 在135尾长江刀鲚样本中共鉴定出派氏异尖线虫354条, 感染率为

77.78%, 平均感染强度为(3.37±2.97) 条/尾, 平均感染丰度为(2.62±2.97) 条/尾。时间特征分析显示, 调查早期

派氏异尖线虫感染率最大为86.67%, 明显高于中晚期的75.56%和71.11%, 调查末期平均感染强度最大, 为
(5.27±3.96) 条/尾, 显著高于早中期的(3.07±3.13)和(3.01±2.21) 条/尾(P<0.05), 平均感染丰度随时间变化差异

不显著; 空间特征分析显示: 安庆样区派氏异尖线虫感染率和平均感染强度、感染丰度均最大, 分别为

88.89%、(4.83±3.63)和(4.29±3.75) 条/尾, 平均感染强度、感染丰度均极显著高于崇明和泰州样区(P<0.01), 泰
州样区各项指标均最小, 其中感染强度和感染丰度与崇明样区差异不显著。遗传结构分析共筛选多态性位点

369个, 包含6个单一信息位点, 363个简约信息位点; 定义了23个单倍型, 其中Hap_1与Hap_2为主要单倍型; 单
倍型多样性指数(Hd)为0.523, 核苷酸多样性指数(π)为0.23633, 平均核苷酸差异数(K)为162.123。基于ML法和

NJ法构建的单倍型系统发育树显示长江刀鲚感染派氏异尖线虫群体来源于2个谱系; AMOVA分析显示, 2个
谱系群体之间产生了极显著的遗传分化(Fst=0.98946, P<0.01), 错配分析及中性检验进一步表明派氏异尖线虫

两个谱系群体在近期发生过明显的种群扩张。
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寄生虫按生态类型可分为自由生活型和寄生生

活型, 其中寄生生活型主要寄生于生物体内, 通过汲

取宿主的营养物质生存, 可引发寄生虫病。有研究

显示鱼类寄生线虫主要寄生于体腔、胃、肠道、肠

系膜、肝脏等部位, 通过汲取宿主营养, 阻碍鱼体生

长发育、繁殖, 严重时可导致宿主死亡
[1]
。自20世

纪70年代以来, 研究发现鱼类与寄生虫之间可构成

宿主−寄生虫系统
[2], 两者之间存在相互作用、协同

发展的进化关系, 为寄生虫相关研究及其病害防治

奠定了理论基础。同时还发现鱼类感染寄生虫的种

类、数量与水体的理化参数、生物组成和季节等密

切相关
[3]
。因此 , 鱼类寄生虫也作为鱼类种群补
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充、季节性迁移、饵料组成、系统发育及遗传进化

等内容的主要研究对象
[4, 5], 但目前这一领域相关研

究处于起步阶段, 主要集中于海洋不同区域, 沿海与

河口及不同湖泊间寄生虫的物种鉴定
[6—8]

。

随着科学技术的不断发展, 分子生物学技术已

经成为研究物种组成、分类鉴定及遗传进化的有

效手段之一。核基因(rDNA)可以提供亲本遗传物

质, 其 ITS区中性进化区域中的基因流和遗传漂变

等进化力量占主导地位, 能更好地解释近缘物种间

的相互关系
[9], 目前已被广泛应用于不同生物种群

遗传结构和谱系地理学过程的研究。有研究表明

群体遗传结构可以阐明种群分布格局的成因及对

宿主防御的适应、抗药性进化
[10, 11]

等复杂过程, 这
类研究主要针对人类寄生虫

[12, 13], 而对于鱼类寄生

虫种群遗传学的研究报道则较少, 尤其是海淡水长

距离洄游性鱼类(如长江刀鲚), 其感染线虫遗传结

构的研究报道则更少。

有学者研究发现长江刀鲚感染线虫主要为异

尖科线虫, 包括异尖属、宫脂属与针晶蛔属等
[14],

其中派氏异尖线虫为长江刀鲚生殖洄游群体感染

异尖科线虫的优势种(数量占比达84.84%), 其寄生

过程始发于海洋小型动物, 且仅在海洋哺乳动物体

内完成繁殖, 研究者据此将其作为识别长江刀鲚具

有海水生活史履历的生物标志物
[14]
。进一步通过

分析、比对派氏异尖线虫ITS区中性进化区域, 准
确掌握其群体遗传结构及遗传进化演变过程, 有助

于支撑长江刀鲚种质现状和迁移规律等洄游生态

学相关研究。因此, 本研究以长江刀鲚感染异尖属

线虫为研究对象, 探究长江刀鲚体内派氏异尖线虫

感染状况, 并利用rDNA ITS区分子标记技术对派氏

异尖线虫群体遗传结构进行分析, 摸清派氏异尖线

虫遗传演变特征, 为长江刀鲚海水生活史生物标志

物的筛选、生境履历识别及长江刀鲚种群动态、

洄游特征等研究提供参考。 

1    材料与方法
 

1.1   样本来源

2021年3—7月长江刀鲚汛期内, 在长江下游及

长江口设置安庆(AQ: 30° 29′ 11″ N, 116° 59′ 39″
E)、泰州(TZ: 32° 12′ 14″ N, 119° 53′ 40″ E)和崇明

(CM: 31° 29′ 52 ″ N, 121° 36′ 36″ E) 3个调查样区

(图  1), 网具分别采用流刺网(泰州和安庆 : 网长

200—300 m, 网高2—4 m, 网目4 cm)和定置刺网(崇
明: 网长150 m, 网高12 m, 网目4 cm)。 

1.2   实验方法

样本处理　　每个样区汛期早、中、末期各
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图 1    长江刀鲚样本采集位点示意图

Fig. 1    Sketch of sampling regions of C. nasus
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随机采集15尾样本, 共计135尾, 经表观生物学测定

后, 解剖统计寄生线虫数量并置于培养皿清水中暂

存, 后转置于无水乙醇中保存备用。

DNA提取　　从无水乙醇中取出单条虫体, 无
菌水反复冲洗后置于灭菌的1.5 mL离心管中。用

灭菌的手术剪将线虫剪碎后置于1.5 mL离心管中

并做好样本标记, 按上海生工生物工程股份有限公

司Ezup柱式动物基因组DNA抽提试剂盒使用说明

书操作步骤提取DNA。(1)加入180 µL Buffer ACL、
20 µL Proteinase K溶液, 振荡混匀, 56℃水浴1h, 每
10min颠倒混匀1次至细胞完全裂解; (2)加入200 µL
Buffer CL, 充分颠倒混匀; (3)加入200 µL无水乙醇,
充分颠倒混匀; (4)将吸附柱放入收集管中, 用移液

器将溶液和半透明纤维状悬浮物全部转移至吸附

柱中, 静置2min, 10000 r/min室温离心1min, 倒掉收

集管中废液; (5)将吸附柱放回收集管中, 向吸附柱

中加入500 µL CW1 Solution, 10000 r/min离心30s,
倒掉收集管废液; (6)将吸附柱放回收集管中, 重复

步骤(5); (7)将吸附柱重新放回收集管中, 12000 r/
min室温离心2min, 离去残留的CW1 Solution; (8)取
出吸附柱, 放入1.5 mL离心管中, 加入50—200 µL
CE Buffer静置3min, 12000 r/min室温离心2min, 收
集DNA溶液。

PCR扩增及测序　　以提取的DNA为模板, 采
用通用引物扩增ITS序列。扩增的rDNA ITS区包括

ITS-1和ITS-2, 引物由上海生工生物工程股份有限

公司合成(NC1和NC2), 预期扩增的片段大小约为

1000 bp。上游引物NC1: 5′-TAGGTGAACCTGCGG
AAGGATCATT-3′;  下游引物NC2: 5′-TTAGTTTC
TTTTCCTCCGCT-3′。

PCR实验扩增体系(25 μL): 上下游引物各1 μL;
DNA模板1  μL;  Dntp  (mix)  1  μL; Taq Buffer  (with
MgCl2) 2.5 μL; Taq酶0.2 μL; 灭菌去离子水18.3 μL。
PCR反应条件: 95℃预变性5min, 94℃变性30s, 63℃
退火(每循环降低0.5℃) 30s, 72℃延伸30s, 10个循

环 , 最后95℃预变性30s,  58℃退火30s,  72℃延伸

30s, 30个循环。将扩增产物经5 μL 1%的琼脂糖进

行电泳检验(150 V, 100 mA, 10—20min), 将凝胶条

带大小与预期结果相符的样本回收并送至上海生

工生物工程股份有限公司进行测序。

寄生虫生态学指标测算　　参照Bush等[15]
和

吴金英等
[16]
所述, 使用以下寄生虫生态学指标: 感

染率、平均感染强度和平均感染丰度。各生态学

指标公式: 

感染率(%)=(线虫感染阳性宿主数/被检测样本总数)
×100

 

平均感染强度=线虫检出总数/感染阳性宿主数
 

平均感染丰度=线虫检出总数/被检查宿主总数

利用SPSS 26.0软件完成不同样区、不同时间

长江刀鲚感染派氏异尖线虫指标的单因素方差

AMOVA显著性分析, 经2019 Excel软件完成数据

分析以及图表制作。

序列比对和遗传结构分析　　将派氏异尖线

虫作为独立数据集进行以下分析, (1)对线虫ITS序
列进行多序列比对, 运用Dnasp 5.0软件分析序列数

据的标准遗传多态性指数: 群体间遗传距离, 单倍

型数量(H), 单倍型多样性(Haplotype diversity, Hd),
核苷酸多样性(Nucleotide diversity, π); 通过单因素

方差分析(Analysis of molecular variance, AMOVA)
计算两种优势种不同谱系群体内与群体间遗传分

化系数(F-statistics, Fst), 检验其显著性, 判断是否存

在遗传分化(显著性检验运行1000次重复进行), 利
用Arlequin 3.5软件对不同谱系群体间基因流(Nm;
在计算基因流时假设与迁移速率相比两个群体间

的突变速率可以忽略)及同一谱系不同样区之间的

遗传结构及遗传分化进行统计分析, 并使用Dnasp5.0
软件计算不同谱系两个遗传分化指数Gst和Nst, 检
查系统地理结构的存在。一般认为当Nst>Gst时, 群
体间存在明显的谱系地理结构。

单倍型系统发育树及网络图构建　　利用

MEGA X软件采用K 2-P距离模型(Kimura 2-para-
meter model)基于邻接法(Neighbor-joining, NJ)和最

大似然法(Maximum likelihood, ML)构建NJ树及ML
树, 使用Popart软件基于TCS法对派氏异尖线虫各

单倍型之间的亲缘关系网络图进行构建, 进而判断

不同谱系群体单倍型之间的聚集情况。

种群历史动态分析　　使用Dnasp 5.0软件执

行派氏异尖线虫不同谱系群体的错配分析(Mismatch-
distribution), 分析比较不同谱系线虫观察到的单倍

型与预期扩张模型下的群体单倍型差异频率分布

(单峰分布的谱系说明种群最近经历了扩张; 多峰

分布的谱系说明种群亚分化或者处于动态平衡状

态), 并进行Tajima’s D和Fu’s Fs中性检验, 结合单

倍型网络图的分布情况(单倍型TCS简约网络图呈

现星状分布, 表示历史上出现过明显的种群扩张),
分析不同谱系线虫历史动态。 

2    结果
 

2.1   派氏异尖线虫寄生特征

从135尾长江刀鲚样本中共鉴定派氏异尖线虫

354条 , 对应测序结果与目标物种同源性均高于
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96% (表 1)。
结果显示, 派氏异尖线虫感染率为77.78%, 平

均感染强度为(3.37±2.97)条/尾, 平均感染丰度约为

(2.62±2.97) 条/尾。时间特征分析显示, 调查早期派

氏异尖线虫感染率最大为86.67%, 明显高于中晚期

的75.56%和71.11%, 调查末期平均感染强度最大为

(5.27±3.96)条/尾, 显著高于早中期的(3.07±3.13)和
(3.01±2.21)条/尾(P<0.05), 平均感染丰度随时间变

化差异不显著(图 2)。空间特征分析显示: 安庆样

区派氏异尖线虫感染率和平均感染强度、感染丰

度均最大, 其中感染率为88.89%, 平均感染强度、

感染丰度分别为(4.83±3.63)和(4.29±3.75)条/尾, 平
均感染强度和感染丰度均极显著高于崇明和泰州

样区(P<0.01); 泰州样区各项指标均最小, 其中感染

率为66.67%, 平均感染强度、感染丰度分别为(1.87±
0.97)和(1.24±1.19)条/尾, 平均感染强度、感染丰度

与崇明样区差异不显著(图 3)。 

2.2   派氏异尖线虫遗传特征

单倍型系统发育分析　　共检测到多态性位

点369个, 占全部序列的36.17%, 其中有6个单一信

息位点, 363个简约信息位点, 定义了23个单倍型,
单倍型多样性指数 (Hd)为0.523±0.023; 核苷酸多

样性指数(π)为0.23633±0.00869, 平均核苷酸差异

数(K)为162.123, 其中Hap_1及Hap_2为群体主要单

 

表 1   线虫ITS序列NCBI比对结果

Tab. 1   comparison results of Nematode ITS sequences in NCBI

物种Species 数量Sample 序列号Sequence ID

派氏异尖线虫
Anisakis pegreffii

254 LC536533.2
32 MH211473.1

23 OP176012.1

15 MF422222.1

8 KF923926.1

8 KX354832.1

3 JQ934874.1

3 KJ011498.1

3 MW370785.1

2 KF923927.1

1 MF422207.1

1 JN968605.1
1 MH211517.1
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图 2    长江刀鲚感染派氏异尖线虫时间特征

Fig. 2    Temporal characteristics of intensity of A. pegreffii
不同小写字母表示差异显著，P<0.05

Different lowercase letters indicate significant difference, P<0.05
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图 3    长江刀鲚感染派氏异尖线虫空间特征

Fig. 3    Spatial characteristics of intensity of A. pegreffii
不同大写字母表示差异极显著，P<0.01

Different capital letters indicate extremely significant, P<0.01
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倍型。

利用ML法和NJ法构建单倍型系统发育树, 结
果显示长江刀鲚感染派氏异尖线虫主要聚为两支

(图 4), 但支持率都较低。单倍型网络图分析显示

23个单倍型聚为两个谱系, 谱系1 (Cluster1)和谱系

2 (Cluster2)不同单倍型间演化关系均呈星状分布

(图 5和图 6)。

群体遗传多样性　　进一步分析两个谱系的

遗传多样性指标, 结果显示谱系1群体的单倍型多

样性指数(Hd)为0.101, 核苷酸多样性(π)为0.00026;
谱系2群体的Hd为0.326, π为0.00098, 谱系1的单倍

型多样性和核苷酸多样性均小于谱系2, 但均表现

出较低的单倍型多样性和核苷酸多样性(Hd<0.5,
π<0.05); 空间特征显示, 两个谱系的Hd和π无明显规
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图 4    基于ML法与NJ法构建的派氏异尖线虫单倍型系统发育树

Fig. 4    Haplotype phylogenetic tree of A. pegreffii constructed based on ML and NJ methods
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图 5   基于ITS序列构建的谱系1群体TCS单倍型网络图

Fig.  5    TCS  haplotype  network  of  Clustal1  population  based  on
ITS sequence
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图 6   基于ITS序列构建的谱系2群体TCS单倍型网络图

Fig.  6    TCS  haplotype  network  of  Clustal2  population  based  on
ITS sequence
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律(表 2)。
群体遗传结构　　遗传距离和遗传分化指数

分析显示, 谱系1与2之间的遗传距离为0.927, 遗传

距离较远, 遗传分化指数Fst为0.98946, 组间遗传分

化估计值Ks、Kst也存在显著性(P<0.05), GammaSt
值为0.97904。基因差异分化系数Gst与Nst比较结果

显示, Nst>Gst (Gst=0.68168, Nst=0.99931), 且两个群

体间存在极低的基因流(Nm=0.12)。AMOVA分析

结果表明, 组群间变异概率高达98.95%, 群体内变

异概率为1.05%(表 3)。
不同谱系的空间特征显示, 无论是谱系1还是

谱系2,  3个地理群体间的Fst值极低(表  4和表  5),
Nm值都小于1。 

2.3   派氏异尖线虫种群历史动态

基于ITS序列对不同谱系派氏异尖线虫群体分

布进行中性检测。结果显示2个谱系间的Tajima’s D
和Fu’s Fs值均呈现负值, 且达到极显著水平(P<0.01)。
进一步分析两个谱系群体核苷酸错配分布, 结果显

示各谱系动态均呈单峰分布(图 7)。 

3    讨论
 

3.1   长江刀鲚感染异尖线虫现状

鱼类寄生线虫种类繁多, 类型多样, 形态结构

各异, 是开展鱼类种群生态学研究的良好材料。研

究表明, 不同环境中鱼类寄生虫的物种组成和数量

存在差异
[3], 这与栖息水域环境特征、生物组成及

 

表 2    不同谱系派氏异尖线虫群体遗传多样性

Tab. 2    Genetic diversity of the two Cluster A. pegreffii
群体

Cluster
样品数
Sample

单倍型数H
Number of haplotype

单倍型多样性Hd
Haplotype diversity

核苷酸多样性π
Nucleotide diversity

Cluster1 CM 70 3 (H1、H16—H17) 0.084±0.046 0.00034±0.00026

TZ 36 3 (H1、H17—H18) 0.262±0.096 0.00072±0.00033

AQ 125 3 (H1、H20、H23) 0.109±0.038 0.00016±0.00006

Total 231 8 (H1、H7、H16—20、H23) 0.101±0.027 0.00026±0.00010

Cluster2 CM 33 15 (H2—H6、H8—H15、H22—H23) 0.737±0.084 0.00327±0.00077

TZ 20 2 (H2、H9) 0.100±0.088 0.00012±0.00010

AQ 65 2 (H2、H11) 0.150±0.060 0.00034±0.00018

Total 118 14 (H2H6、H8—H15、H21) 0.326±0.057 0.00098±0.00023

 

表 3    两个谱系派氏异尖线虫群体核糖体基因单倍型差异来源分析

Tab. 3    Analysis of molecular variance for ribosome haplotypes of the two Cluster A. pegreffii
差异来源

Source of variation
自由度

df
平方和

Sum of squares
方差组分

Variance components
百分率

Percentage of variation (%) Fst
P值

P value
组内Intra-group 1 27991.793 180.21024 Va 99.91 0.98946 <0.001*
组间Between-group 346 58.900 0.17023 Vb 0.09
总计Total 347 1901.609 180.13343 0.98946

注: Fst. 遗传分化系数; *. 差异极显著; 下同
Note: Fst. Fixation index-statistics; *. Extremely significant difference; The same applies below

 

表 4    派氏异尖线虫谱系1群体核糖体基因单倍型差异来源分析

Tab. 4    Analysis of molecular variance for ribosome haplotypes of the Cluster1 A. pegreffii
差异来源

Source of variation
自由度

df
平方和

Sum of squares
方差组分

Variance components
百分率

Percentage of variation (%) Fst
P值

P value
组内Intra-group 2 0.283 0.00088 Va 1.06 0.01065 <0.001*
组间Between-group 228 18.583 0.08150 Vb 98.94
总计Total 230 18.866 0.08238

 

表 5    派氏异尖线虫谱系2群体核糖体基因单倍型差异来源分析

Tab. 5    Analysis of molecular variance for ribosome haplotypes of the Cluster2 A. pegreffii
差异来源

Source of variation
自由度

df
平方和

Sum of squares
方差组分

Variance components
百分率

Percentage of variation (%) Fst
P值

P value
组内Intra-group 2 3.730 0.04466 Va 12.30 0.12298 <0.001*
组间Between-group 114 36.304 0.31846 Vb 87.70
总计Total 116 40.034 0.36311
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鱼类季节迁移等因素密切相关, 也为寄生虫能否作

为生物标志物提供判定依据。派氏异尖线虫作为

海水性寄生虫, 其整个生活史需寄生多个物种, 最
终在海洋哺乳动物体内繁殖, 进而完成生活史过

程。长江刀鲚作为长江流域典型的江海洄游性鱼

类, 主要在海水中生长育肥, 在淡水中繁殖
[17], 生殖

洄游过程经历了海水、咸淡水和淡水。因此, 以派

氏异尖线虫作为生物标志物, 可判定长江刀鲚是否

具有海水生活史履历。同时, 基于感染强度、感染

丰度等可探究长江刀鲚生殖洄游群体的海水生活

史背景差异, 也可评估宿主的健康、生存状况及宿

主因组织损伤造成的死亡对其群体补充的影响
[18]
。

在本研究中, 随着长江刀鲚生殖洄游群体溯河

迁移时段后移和迁移距离增加, 派氏异尖线虫的平

均感染强度、感染丰度显著上升。推测派氏异尖

线虫寄生特征的变化与其宿主长江刀鲚生殖洄游

群体的来源有关, 间接反映出其在海洋动物初级宿

主中的寄生背景存在差异, 提示不同时段、不同江

段采集的长江刀鲚可能来源于不同海域, 因各海域

派氏异尖线虫寄生背景差异而造成长江刀鲚感染

派氏异尖线虫的状况差异。每年春季刀鲚自近海

向长江口水域集中, 分批上溯洄游, 因栖息于不同

海域的刀鲚群体在洄游时到达长江口的时间不同
[19],

从而刀鲚样本体内派氏异尖线虫的平均感染强

度、感染丰度等寄生指标表现出时空差异。 

3.2   长江刀鲚感染派氏异尖线虫遗传结构

遗传多样性是生物多样性的重要组成部分, 反
映了物种对不同环境的适应能力和进化潜力。作

为遗传多样性水平评估指标, 若Hd>0.5且π>0.05, 则
认为该群体遗传多样性较高

[20, 21]
。在本研究中, 系

统发育树和单倍型网络结构显示派氏异尖线虫群

体主要来源于两个谱系, 两个谱系群体间的遗传距

离较大, 但单倍型多样性指数和核苷酸多样性指数

均>0.05, 表明本研究中所采集的派氏异尖线虫群

体是由一个大而稳定的种群经过长时间演化产生

的两个不同系群。刘凯等
[14]
研究显示派氏异尖线

虫群体的单倍型多样性指数和核苷酸多样指数均

较低, 其主要原因可能是早前长江流域尚未全面禁

捕, 受人为捕捞干扰, 叠加样本抽检及采集时间不

同的影响, 导致抽样群体中派氏异尖线虫谱系相对

单一, 遗传多样性水平明显低于本研究结果。

遗传距离大小是衡量物种间或同一物种不同

群体间亲缘关系远近的常用指标, 遗传距离越大说

明种间遗传分化越明显
[22]
。本研究结中派氏尖线

虫两个谱系群体间的遗传距离达到了0.927, Fst值

趋近于1, 说明两个群体间存在明显的遗传分化, 而
AMOVA分析结果(组间变异高达99.91%)验证了这

一结论, 表明两个谱系群体已经分化成了两个独立

群体, 符合Wright[23]
的遗传分化理论。而极低基因

流Nm预示着两个群体间的遗传交流受阻, 证明两个

群体间存在隔离, 这一结果得到了Gst值与Nst值的

支持(Nst>Gst), 推测不同时间、空间采集的长江刀

鲚可能来源于不同海域, 且彼此之间距离较远, 产
生了隔离, 这对长江刀鲚海水生活史研究是一个重

要提示。 

3.3   长江刀鲚感染派氏异尖线虫种群扩张动态

Tajima’s D与Fu’s Fs检验对于种群扩张的检测

是比较敏感的, 当明显偏离中性突变时, D值与Fs值

为负值, 表明发生过群体扩张事件
[24]; 核苷酸错配

分布曲线呈单峰时表明群体发生过扩张, 呈双峰或

多峰形时表明群体未经历扩张, 而是保持相对稳定

的状态
[25]
。本研究发现两个谱系群体遗传多样性

空间变化趋于平稳, AMOVA分析显示遗传变异只

发生在两个谱系群体之间, 中性检验结果均为负值
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图 7    派氏异尖线虫ITS单倍型的歧点分布

Fig. 7    Mismatch distribution of ITS of haplotypes the two Cluster A. pegreffii
A. 谱系1; B. 谱系2

A. Cluster1; B. Cluster2
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且呈现极显著差异(P<0.01), 核苷酸错配分布曲线

基本呈单峰形特征, 说明两个谱系群体近期都经历

了种群扩张, 推测海洋环境变化、寄生习性及宿主

群体演变、迁移、栖息地变化等可能是导致其种

群扩张的主要因素。

综上所述, 本研究中长江刀鲚感染派氏异尖线

虫存在两个谱系群体, 遗传变异主要来源于群体之

间, 表现出明显的遗传分支与地理群体聚类。由于

异尖属线虫仅存在海洋中, 且无法在中间宿主长江

刀鲚体内完成繁殖, 因而长江刀鲚感染派氏异尖线

虫全部来源于近海栖息地, 可作为判别洄游性长江

刀鲚的生物标志物, 而不同谱系群体的感染现状指

示了长江刀鲚生殖洄游群体来源的背景差异, 至于

其在海洋中具体的栖息水域、洄游路线等海水生

活史特征, 还需进一步跟踪研究。

(作者声明本文符合出版伦理要求)
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PARASITIC CHARACTERISTICS AND GENETIC STRUCTURE ANALYSIS OF
ANISAKIS PEGREFFII IN COILIA NASUS

YANG Yan-Ping1, CHENG Xin2, HUA Zhong1, YING Cong-Ping1, MA Feng-Jiao2 and LIU Kai1, 2

(1. Key Laboratory of Freshwater Fisheries and Germplasm Resources Utilization, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Fresh-
water Fisheries Research Center, Chinese Academy of Fishery Sciences, Wuxi 214081, China; 2. Wuxi Fisheries

College, Nanjing Agricultural University, Wuxi 214081, China)

Abstract: In  order  to  obtain  the  parasitics  and  population  genetic  structure  of Anisakis  pegreffii in Coilia  nasus and
deeply understand its  marine life  background,  three sampling areas were set  up as Chongming,  Taizhou,  and Anqing
sections in the lower reaches of Yangtze River. A total of 15 fish were sampled during the early, middle, and late fish-
ing season of different river sections from April to July in 2021. The A. pegreffii parasitized in C. nasus was identified
and its population genetic structure was analyzed using a molecular marker of ITS region. Results showed that totally
354 A. pegreffii were identified from 135 samples, the infection rate of A. pegreffii was 77.78%, with an average infec-
tion intensity of (3.37±2.97) individuals per fish and an average infection abundance of (2.62±2.97) individuals per fish.
In terms of time characteristics, the highest infection rate (86.67%) occurred during the early fishing season, which was
significantly higher than that in the middle (75.56%) and late fishing season (71.11%). And the highest infection inten-
sity [(5.27±3.96) individuals per fish] was observed in late investigation, which was significantly higher than that in the
early [(3.07±3.13) individuals per fish] and middle [(3.01±2.21) individuals per fish] investigation (P<0.05). However,
there was no significance for the infection abundance among three different periods. In terms of spatial characteristics,
both the average of infection intensity and infection abundance of A. pegreffii were the maximum in Anqing segment
reached as 4.83 and 4.29 individuals per fish respectively, which showed extremely significant (P<0.01) compared to
Taizhou  and  Chongming  segments.  Correspondingly,  the  lowest  values  were  observed  in  Taizhou  segment,  with  no
significant  difference  compared  to  Chongming.  For  genetic  structure  analysis,  totally  369  polymorphic  loci  were
screened, in which 6 single information loci and 363 reduced information loci were found. Furthermore, twenty-three
haplotypes  were  identified  and  Hap_1  and  Hap_2  were  the  dominant  haplotypes.  Haplotype  diversity  index  (Hd),
nucleotide diversity index (π) and average nucleotide difference number (K) were synchronously analyzed and the value
reached  as  0.523,  0.23633  and  162.123  respectively.  The  haplotype  phylogenetic  tree  based  on  ML  and  NJ  method
showed that A. pegreffii in C. nasus originated from two lineages, and genetic differentiation was significant between
two lineages (Fst=0.98946, P<0.01) through AMOVA analysis. Finally, Mismatch analysis and neutrality test also indi-
cated the two lineages experienced a significantly population expansion in recent.

Key words: Infection characteristics; Genetic structure; Coilia nasus; Anisakis pegreffii
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