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罗非鱼鳃寄生非洲拟车轮虫群体分化及遗传多样性
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摘要: 研究聚集于罗非鱼的鳃寄生非洲拟车轮虫(Paratrichodina africana El-Tantawy & Kazubski, 1986), 基于

附着盘形态量化与SSU rDNA分子数据对采自重庆与广东两地的罗非鱼鳃寄生非洲拟车轮虫进行了群体分化

与遗传多样性研究。基于附着盘形态量化研究结果表明: 重庆与广东两种群除了在齿体形态(齿体纵长、齿

长、齿钩长)和齿体比方面具显著性差异(P<0.05)外, 其他方面均无差异; PCA分析结果显示广东种群的散点

图分布包含于重庆种群之中, 表明两种群的形态相似度极高。遗传多样性研究结果: 28个SSU rDNA分子序列

共计检测到10个单倍型, 含7个特有单倍型和3个共享单倍型, 其中Hap 3是最大的共享单倍型, 且重庆、广东

两地均有分布; 广东种群(高Hd高Pi型)的遗传多样性高于重庆种群(高Hd低Pi型), 推测水温与地理分布可能是

影响非洲拟车轮虫遗传多样性的重要因素。分子系统发育分析结果显示: 来自广东的Hap5位于系统树底部,
且广东样本遍布于每个分支; 而遗传分化指数(Fst)和基因流(Nm)结果显示两群体间的基因交流不频繁, 具有

中等程度的遗传分化, 以此推测重庆种群起源于广东种群, 且分子变异分析(AMOVA)结果进一步证明其种群

变异主要来源于群体内(变异率为92.18%)。中性检验(Tajima’s D和Fu’s Fs)和核苷酸错配分析结果认为, 非洲

拟车轮虫整个群体可能经历过早期的种群扩张, 但近期未发生; 而不同地理群体(广东种群与重庆种群)均未

经历过种群扩张事件。研究为后续车轮虫的群体遗传及谱系地理学研究奠定基础, 同时为水产养殖的车轮虫

病害防控提供参考资料。
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罗非鱼是人类最早驯化繁育的鱼类之一, 沿热

带和亚热带地区广泛分布, 因其生长迅速、适应性

强、繁殖快, 已成为全球水产养殖业的重要经济鱼

类
[1]
。我国内陆地区于20世纪50年代开始引入罗非

鱼, 目前全国多省均有养殖, 但主要集中于南方温

暖地区, 并以广东、广西、海南和云南为主
[2]
。然

而, 随着罗非鱼养殖业的快速发展, 发现其易受各

种寄生虫
[3]
、真菌和病毒

[4]
等感染。其中, 车轮虫

病是罗非鱼常见的寄生虫病之一, 以其鳃组织为主

要寄生部位, 导致罗非鱼鳃部损伤而致其呼吸窘迫
[5],

严重时引起罗非鱼死亡, 故在一定程度上影响罗非

鱼养殖业的健康发展。

车轮虫作为一类世界性分布且具危害性的游

走类纤毛虫, 多寄生于鱼类和贝类, 偶见于两栖类

和扁形动物等。据统计, 目前已报道的寄生于罗非

鱼的车轮虫多达30种, 包括车轮虫科的4个属
[6], 且

大多为车轮虫属(Trichodina)的种类。而非洲拟车

轮虫(Paratrichodina africana El-Tantawy & Kazub-
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ski,  1986)作为拟车轮虫属(Paratrichodina)目前发

现的唯一感染罗非鱼的种类, 表现出极高的宿主专

一性和寄生部位专一性
[7]
。非洲拟车轮虫一般存在

于温暖的水域环境, 通常与刺纹车轮虫(Trichodina
centrostrigata)[8]

、扁平车轮虫(Trichodina compac-
ta)[5]

等交叉感染罗非鱼的鳃组织。自1986年Kazub-
ski等[9]

在非洲尼罗罗非鱼(Oreochromis niloticus)中
首次发现并报道非洲拟车轮虫后, 后续国内外的相

关研究则主要聚焦于形态学
[7]
、系统进化

[10]
及养殖

病害
[5, 11]

等方面; 鉴于当前GenBank中车轮虫分子

数据的匮乏, 迄今针对非洲拟车轮虫遗传多样性和

群体分化的研究则处于滞后状态。研究非洲拟车

轮虫的群体遗传多样性不仅是评估其适应力和进

化潜力的重要指标, 也是揭示其传播机制、虫病暴

发风险及病害防治的科学依据
[12]
。因此, 本研究以

重庆和广东两地养殖罗非鱼的鳃寄生非洲拟车轮

虫为研究对象, 结合形态学和分子生物学方法, 首
次系统探讨其遗传多样性及群体分化, 以期为进一

步揭示该虫种的群体遗传结构及其谱系地理提供

理论参考; 同时亦为水产养殖的寄生虫病害防控与

可持续养殖业的发展提供基础数据的支撑。 

1    材料与方法
 

1.1   样本采集与鉴定

宿主罗非鱼(单性吉富系列: Oreochromis nilo-
ticus × Oreochromis  mossambicus)于2020—2024年
期间分别采自重庆与广东两地的养殖渔场。将采

集的宿主罗非鱼带回实验室, 首先对其进行全身的

肉眼观察, 检查鱼体是否具有明显的病症(图 1A);
然后对体表各部位进行镜检, 重点进行鳃组织的镜

检, 对感染车轮虫的宿主鱼进行鳃涂片, 采用干银

法
[13]
制作银染标本用以形态学的物种鉴定。使用

全自动光学显微镜(LEICA DM6000B)对车轮虫附

着盘的银染标本进行显微观察和拍照(图 1)。依据

Lom[14]
的“统一特定方法”进行车轮虫附着盘的形

态学数据的测量和统计。 

1.2   DNA的提取、扩增和测序

使用玻璃微量吸管吸取单个车轮虫, 多次洗涤

后放置于1.5 mL的EP离心管中, 根据Sigma试剂盒

(REDExtract-N-AmpTM Tissue PCR Kit)提取基因组

DNA, 然后放置于–20℃冰箱保存。使用上引物82F
(5′-GAAACTGGGAATGGCTC-3′)和下游引物LSUR
(5 ′ -GTTAGTTTCTTTTCCTCCGC-3 ′)对 18S  rDNA
基因进行扩增

[15]
。反应条件 :  94℃预变性2min;

94℃变性30s, 52℃退火30s, 72℃延伸1min, 共进行

35个循环; 72℃终延伸5min。采用2%琼脂糖凝胶

电泳分离PCR产物, 然后在 Gel Doc XR 凝胶成像

系统中检测目标条带, 采用DNA凝胶回收试剂盒

(Omega Bio-Tek, Norcross City, GA)对带目的片段

的PCR产物进行纯化回收 ,将回收产物与pMD18-
T载体(TaKaRa, Japan)连接后进行单克隆培养, 筛
选成功的克隆子送至生工生物工程(上海)有限公司

完成测序。

本研究共计获得28条非洲拟车轮虫的SSU
rDNA分子样本序列, 其中广东地区15条(简称GD),
重庆地区13条(简称CQ), 具体样本采集信息详见表 1。 

1.3   系统发育树的构建

将本研究的28条非洲拟车轮虫SSU rDNA序

列, 使用MEGA6软件进行序列的多重比对后, 运用

DnaSP软件分析其单倍型类型及数量。以登录号

为GU906246的周丛小车轮虫 (Trichodinella epizoo-
tica)为外群, 利用在线软件 CIPRES Science Gate-
way 构建单倍型ML系统发育树; 使用FigTree v1.4.2
检查系统树的拓扑结构, 并利用Photoshop 2020完

 

A
B C

图 1    宿主罗非鱼和基于银染标本的非洲拟车轮虫附着盘显微结构 (比例尺: 10 μm)
Fig.  1    Host  tilapia and microscopic structure of adhesive disc of Paratrichodina africana based on silver impregnated specimens (scale
bar: 10 μm)

A. 吉富罗非鱼; B. 重庆种群; C. 广东种群

A. Oreochromis niloticus × Oreochromis mossambicus; B. Chongqing population; C. Guangdong population
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成系统发育树的绘制。 

1.4   附着盘形态量化的差异性分析

基于非洲拟车轮虫两地区的附着盘形态学测

量数据(重庆地区样本量273个; 广东地区样本量

52个), 根据唐发辉等
[16]
提出的方法, 使用SPSS软件

进行附着盘形态量化的统计学比较分析。应用

Past3软件对车轮虫的11项形态学特征(虫体直径、

附着盘直径、缘膜宽、齿环直径、齿体纵长、齿

长、齿钩长、齿锥宽、齿棘长、齿体数和辐线

数)进行主成分分析(PCA)。 

1.5   核苷酸数据的处理与分析

使用MEGA6软件对序列进行多重比对, 采用

DnaSP软件计算不同群体的单倍型多样性(Hd)、核

苷酸多样性(Pi)、遗传分化指数(Fst)、基因流(Nm)
及绘制核苷酸的错配分布图等。运用Arlequin 3.1
软件进行中性检验 (Tajima’s D检验和Fu’s Fs检

验)和分子方差分析(AMOVA)。 

2    结果
 

2.1   非洲拟车轮虫的附着盘形态量化差异分析

基于非洲拟车轮虫的附着盘形态结构量化比

较结果(表 2): 重庆和广东地区的非洲拟车轮虫在

虫体直径、附着盘直径、缘膜宽、齿锥宽、齿棘

长、齿体数及辐线数方面均无显著差异(P>0.05);
但在齿环直径、齿体纵长、齿长、齿钩长、齿体

比五方面具有显著性差异(P<0.05), 以此表明重

庆、广东两地的非洲拟车轮虫主要在齿环大小(齿
环直径)与齿体形态(齿体纵长、齿长、齿钩长、齿

体比)方面存在形态差异。

基于附着盘形态学结构的主成分分析(PCA)的
分析结果(图 2): 广东种群与重庆种群具有明显的

“嵌套关系”, 即广东种群(GD)的散点分布图包含在

重庆种群(CQ)的散点分布图之中。 

2.2   单倍型组成分析

经分析, 本研究所获取的28条非洲拟车轮虫的

SSU rDNA序列共检测到10个单倍型(表  3), 其中

Hap 3是广东与重庆两地的共享单倍型, 也是最大

的单倍型, 占比10%; 另外, 广东地区的特有单倍型

有6个, 分别为Hap 1、Hap 2、Hap 4、Hap 5、Hap
6和Hap 7, 占比60%; 而重庆地区的特有单倍型则

仅有3个, 分别为Hap 8、Hap 9和Hap 10, 占比30%。

因此, 广东地区的单倍型数量明显多于重庆地区。 

2.3   单倍型系统发育树分析

以周丛小车轮虫为外群, 基于10个单倍型的

SSU rDNA序列, 并采用ML法构建单倍型基因系统

发育树。系统发育树显示(图 3): Hap5单独为一支

系, 位于系统树的基部, 与其他所有单倍型构成的

大支互为姐妹支。在大支中, Hap1和Hap6构成的

 

表 1   罗非鱼鳃寄生非洲拟车轮虫样本采集信息表

Tab. 1   Sample information of P. africana from gills of tilapia

样本
Sample

样本号
Sample
number

采集地
Localization

样本
Sample

样本号
Sample
number

采集地
Localization

1 J0406 广东揭阳 15 J0132 广东中山

2 J0118 广东汕头 16 Z0043 重庆江津

3 J0134 广东汕头 17 Z0049 重庆江津

4 J0121 广东汕头 18 Z0053 重庆江津

5 J021601 广东汕头 19 X0106 重庆沙坪坝

6 J02118 广东汕头 20 XY102 重庆歇马

7 J0227 广东汕头 21 W0101 重庆江津

8 J023201 广东汕头 22 W0503 重庆江津

9 J0251 广东汕头 23 W0602 重庆江津

10 J0282 广东汕头 24 W0702 重庆江津

11 J021602 广东汕头 25 Q0103 重庆江津

12 J023202 广东汕头 26 Q0401 重庆江津

13 J0242 广东汕头 27 Q0504 重庆江津

14 J1110 广东中山 28 L0617 重庆沙坪坝

 

表 2   非洲拟车轮虫两种群附着盘形态结构量化比较

Tab.  2    Comparison  of  adhesive  disc  morphological  structures
between two populations of P. africana

分析类别
Categories

重庆种群均值
Mean value of
the Chongqing
population (C)

广东种群均值
Mean value of
the Guangdong
population (G)

均值差
Mean

difference
(C—G)

P

虫体直径
Body diameter

21.760 21.999 –0.239 0.483

附着盘直径
Adhesive disc

18.311 18.549 –0.238 0.404

缘膜宽Border
membrane

1.725 1.650 0.075 0.052

齿环直径
Denticular ring

11.133 10.531 0.602 0.043*

齿体纵长
Denticle span

5.356 5.731 –0.375 0.002*

齿长
Denticle length

2.660 2.516 0.144 0.017*

齿体比
Denticle rate

2.047 2.298 –0.251 0.000*

齿钩长
Blade length

2.481 2.747 –0.266 0.000*

齿锥宽Central
part width

1.127 1.127 0.000 0.994

齿棘长
Ray length

1.743 1.846 –0.103 0.150

齿体数
Denticle number

21.090 20.330 0.760 0.058

辐线数Radial
pins

4.380 4.330 0.050 0.873

注: *代表显著性差异 (P<0.05); 除了齿体数与辐线数单位

为个或条之外, 其余单位均为μm; 齿体比=齿体纵长/齿长
Note:  *  represents  a  significant  difference  (P<0.05);  except

the unit of denticle number and radial pin is piece, the other statis-
tical units are μm; denticle rate=denticle span/denticle length
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小支位于大支的基部, 并与剩余的其他单倍型形成

姐妹支; 在该姐妹支中, Hap8位于基部, 再与剩下其

他单倍型再行聚支。综上, 来自广东地区的样本遍

布于系统树的每个分支。 

2.4   遗传多样性及遗传分化分析

根据遗传多样性(表 4)分析结果可知: 非洲拟

车轮虫各群体均具高单倍型多样性(Hd≥0.5), 整个

群体(GD+CQ)单倍型多样性为Hd=0.63492, 其中分

支种群, 即广东种群(GD)的单倍型多样性最高, 达
0.72381, 明显高于整体水平, 而重庆种群(CQ) Hd值

为0.52564, 则显著低于整体水平。另外, 同样的情

况也表现在核苷酸多样性的差异, 广东种群最高

(Pi=0.00673), 表现为高核苷酸多样性(Pi≥0.005),
仍高于整体水平(Pi=0.00314); 重庆种群核苷酸多

样性最低(Pi=0.00069), 低于整体水平(Pi=0.00314),
且重庆种群和整个群体均表现为低核苷酸多样性

(Pi<0.005)。综上, 广东种群为高单倍型多样性和

高核苷酸多样性(高Hd高Pi型), 重庆种群及整个群

体则为高单倍型多样性与低核苷酸多样性(高Hd低

Pi型)。
根据遗传分化指数(Fst)与基因流(Nm)分析结果

(表  5): 广东与重庆两个种群间的遗传分化指数

(Fst)为0.08910、基因流(Nm)为2.56, 属于中等遗传

分化水平(0.15>Fst>0.05), 且两种群间具较高水平
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图 2    非洲拟车轮虫两种群的主成分分析

Fig. 2    Principal component analysis (PCA) of two P. africana populations
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图 3   基于非洲拟车轮虫SSU rDNA的单倍型基因的ML系统发

育树

Fig. 3   Phylogenetic tree of haplotype ML based on SSU rDNA of
P. africana
地理种群分类同表 3　　　　　　　　　　　　　　　　 
The geographical population classification is same as Tab. 3

 

表 3   非洲拟车轮虫单倍型分布情况

Tab. 3   Haplotype distribution of P. africana

单倍型
Haplotype

重庆种群CQ 广东种群GD
样本号
Sample
number

具体来源
Specific
source

样本号
Sample
number

具体来源
Specific
source

Hap 1 J0406、
J0242

揭阳、汕头

Hap 2 J0118 汕头

Hap 3 Z0043、
Z0049、
Z0053、
XY102、
W0503、
W0602、
W0702、
Q0103、
Q0401

江津
北碚

J0134、
J021601、
J023201、
J0251、
J0282、
J021602、
J0132、
J023202

汕头
中山

Hap 4 J0121 汕头

Hap 5 J02118 汕头

Hap 6 J0227 汕头

Hap 7 J1110 中山

Hap 8 X0106、
L0617

沙坪坝

Hap 9 W0101 江津

Hap 10 Q0504 江津
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的基因交流(Nm>1)。 

2.5   遗传多样性中性检验及核苷酸错配分析

中性检验结果表明(表 4): 非洲拟车轮虫各种

群的Tajima’s D值均为负值, 且整个群体 (Tajima’s
D= –1.57870, P=0.034)表现为显著负值(P<0.05); 而
两个分支种群, 广东种群(Tajima’s D= –0.79043, P=
0.200)和重庆种群(Tajima’s D= –1.09932, P=0.164)
均表现为不显著负值(P>0.05)。对于Fu’s Fs, 除了

广东种群为正值外, 重庆种群与整体种群均为负值,
且所有Fu’s Fs值均不显著(P>0.05)。换言之, Fu’s
Fs值在广东种群(Fs=1.40404, P=0.771)的中性检测

结果为不显著正值, 而在整个群体(Fs= –0.64750, P=
0.403)和重庆种群(Fs= –0.80976, P=0.139)的检验结

果均为不显著负值。

核苷酸错配分析结果显示(图 4): 非洲拟车轮

虫整体和广东种群具多峰曲线, 其中整体种群由

2个连续且参差不齐的锯齿形峰曲线构成(图 4A),
广东种群则具3个明显的峰曲线(图 4B), 而重庆种

群则呈现近似“L”形曲线(图 4C)。 

2.6   分子变异分析

基于进一步的非洲拟车轮虫的分子变异分析

(AMOVA)结果(表 6): 非洲拟车轮虫的种群间变异

率为7.82%, 种群内的变异率为92.18%, 说明非洲拟

车轮虫的种群变异贡献率主要来源于种群内。 

3    讨论
 

3.1   非洲拟车轮虫的遗传多样性

遗传多样性是指物种内部个体之间DNA序列

的变异, 也称多态性
[17], 通常用种群中的基因型、

单倍型多样性和核苷酸多样性来衡量, 是评价生物

适应性、进化潜力及生态稳定性的关键指标
[18]
。

Grant等[19]
认为Hd=0.5, Pi=0.005是评价群体或种群

遗传多样性的一个阈值 , 当Hd≥0.5, Pi≥0.005时 ,
表明种群稳定 , 具有较长进化历史 ; 当Hd≥0.5,
Pi<0.005时, 表明种群发生瓶颈效应后种群数量快

速增长、积累变异; 当Hd<0.5, Pi<0.005时, 表明种

群近期经历过瓶颈效应; 当Hd<0.5, Pi≥0.005时, 表
明种群因地理隔离或环境变化产生差异。在本研

究中, 非洲拟车轮虫广东种群(GD)高Hd高Pi的结果

表明, 该种群的数量和结构比较稳定, 并且经过了

较长时间的进化过程, 积累了较为丰富的遗传变

异。而重庆种群(CQ)高Hd低Pi的结果表明, 该种群

经历过瓶颈效应或奠基者效应, 随后种群数量快速

增长、积累变异, 但核苷酸突变尚未充分积累
[20]
。

此外, 非洲拟车轮虫整个群体与重庆种群一样, 推
测是整体受重庆种群的影响较大, 进而成为相同的

高Hd低Pi型。非洲拟车轮虫的这种高Hd低Pi的多样

性分布格局还发现存在于其他车轮虫与鱼类中, 如
网状车轮虫(Trichodina reticulata)[21]

、大口黑鲈(Mi-
cropterus salmoides)[22]

、叶尔羌高原鳅(Triplophysa
yarkandensis)[23]

。

一般认为, 核苷酸多样性(Pi)比单倍型多样性

(Hd)更能反映种群的遗传多样性
[18]
。因此, 本研究

中的广东种群(高Hd高Pi型)的遗传多样性高于重庆

种群(高Hd低Pi型), 推测可能与当地气候与水域温

度密切相关。广东属沿海低纬度地区, 且为典型的

亚热带季风气候, 其水体温度温暖且稳定, 有助于

非洲拟车轮虫的种群持续与快速繁殖, 缩短其代际

周期, 使得基因突变发生更加频繁, 从而促进遗传

多样性的积累。相比之下, 重庆则属于亚热带湿润

季风气候, 水域温度受辐射影响较大, 冬季寒冷、

夏季高温, 一年四季温差显著
[24], 较大的季节温差

可能导致非洲拟车轮虫不能持续稳定地繁殖, 较低

的繁殖速率导致基因突变积累速率减缓, 进而对其

遗传多样性的形成产生一定限制。已有研究表明,
水域温度的季节性波动对一些车轮虫, 如杜氏车轮

虫(Trichodina domerguei)、周丛小车轮虫(Trichodi-
nella epizootica)的繁殖具有一定影响, 且认为在一

 

表 4    非洲拟车轮虫遗传多样性分析及中性检验

Tab. 4    Genetic diversity analysis and neutral test of P. africana
群体选择

Group selection
样本数量

Sample number
单倍型数量

Haplotype number
单倍型多样性(Hd)
Haplotype diversity

核苷酸多样性(Pi)
Nucleotide diversity Tajima’s D P Fu’s Fs P

GD 15 7 0.72381 0.00673 –0.79043 0.200 1.40404 0.771

CQ 13 4 0.52564 0.00069 –1.09932 0.164 –0.80976 0.139

GD+CQ 28 10 0.63492 0.00314 –1.57870* 0.034 –0.64750 0.403
注: *代表显著性差异(P<0.05)
Note: * represents a significant difference (P<0.05)

 

表 5   非洲拟车轮虫种群间遗传分化指数 (Fst, 左下方) 与基因

流 (Nm, 右上方)

Tab. 5   Genetic differentiation index (Fst, below the diagonal) and
gene flow (Nm, above the diagonal) of P. africana populations

群体选择
Group selection

地区: 广东
Location: Guangdong

地区: 重庆
Location: Chongqing

GD 2.56
CQ 0.08910
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定温度范围内, 车轮虫的种群密度将随着水体温度

的升高而增加
[25, 26]

。综上, 水温与地理分布可能是

影响非洲拟车轮虫遗传多样性的重要因素之一。 

3.2   非洲拟车轮虫的群体分化

群体分化聚焦于不同群体或种群间的遗传差

异, 常用遗传分化指数(Fst)衡量群体分化程度, 反映

群体间的遗传差异
[27]
。Rousset[28]

认为Fst可以划分

为5个范围值, 即Fst≤0, 表明种群间几乎没有遗传

分化 ;  0< Fst<0.05, 表明种群间的分化程度较低 ;
0.05< Fst<0.15, 表明种群间有中等程度的分化 ;
0.15< Fst<0.25, 表明种群间分化程度较高; Fst>0.25,
表示种群间具极高的分化程度。本研究中广东种

群和重庆种群的Fst为0.08910 (表 5), 表明这两个种

群在遗传上达到了中等程度的分化。此外, 基因流

(Nm)也是影响种群分化的重要因素, Wright[29]
认为

Nm<1, 表明种群间基因流不足以平衡遗传漂变, 遗
传分化加剧; 1≤Nm<4, 表明种群间有较多的基因

交流, 遗传分化较小; Nm>4, 表明种群间有足够的

基因交流, 遗传分化更小。本研究结果显示, 广东

种群和重庆种群的Nm为2.56 (表 5), 表明两个种群

的基因交流相对较多, 遗传差异较小。经分子变异

分析(AMOVA)探索种群分化的来源, 其结果表明

(表 6), 非洲拟车轮虫的遗传变异主要来源于种群内。

本研究结合附着盘形态量化、PCA分析与分

子系统学证据进一步探讨了解非洲拟车轮虫的种

内分化关系。附着盘的形态量化研究结果显示(表 2):
除齿环大小(齿环直径)与齿体形态(齿体纵长、齿

长、齿钩长、齿体比 )方面存在显著性差异 (P<

0.05)外, 两种群在其他方面(包含虫体直径、附着

盘直径、缘膜宽、齿锥宽、齿棘长、齿体数及辐

线数)均无显著差异(P>0.05)。结合PCA的分析结

果(图 2): 广东种群和重庆种群的散点高度聚集, 且
重庆种群嵌套于广东种群之中, 表明两种群的形态

相似度极高。因此, 结合形态量化与PCA的研究分

析认为两种群在形态方面虽具有高度相似性, 但仍

存在一定的种内差异, 且该差异主要体现在附着盘

中的齿体形态方面。分子系统树(图 3)显示, 来自

广东的样本(Hap5)位于系统树基部, 且每个分支中

均有广东样本, 以此表明重庆种群来源于广东种

群。由于非洲拟车轮虫目前仅专性寄生于罗非鱼,
而广东省不仅是我国大陆最早引进罗非鱼的地区

之一
[30], 也是罗非鱼鱼苗产量最大的省份

[31], 相比

之下, 内陆包括重庆地区的罗非鱼鱼苗直接或间接

地来源于两广地区(广东、广西)等; 并且进一步结

合前述的广东种群单倍型多样性(Hd)与核苷酸多样

性(Pi)均远远高于重庆种群(表 4)[32], 因此推测广东

地区是非洲拟车轮虫在我国的原始分布区之一。 

3.3   非洲拟车轮虫的种群历史动态

中性检验(Tajima’s D和Fu’s Fs)可以反映种群

的历史动态和选择压力。如果Tajima’s D 和Fu’s
Fs同为显著负值(P<0.05), 表明种群曾经历过扩张

事件
[33]
。一般认为Tajima’s D 检验更侧重于识别

早期的突变, 并反映古老种群的扩张历史, 而Fu’s
Fs检验则对近期的种群扩张更具灵敏度

[34]
。本研

究中非洲拟车轮虫整体(CQ+GD)的Tajima’s D检验

结果为显著负值, 表明非洲拟车轮虫整体早期可能
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图 4    非洲拟车轮虫不同种群的SSU rDNA核苷酸的错配分布图

Fig. 4    Map of SSU rDNA nucleotide mismatch for different populations of P. africana
A. 整个群体; B. 广东种群; C. 重庆种群; Freq. Obs表示观测频率; Freq. Exp表示期望频率

A. Whole population; B. Guangdong population; C. Chongqing population; Freq. Obs represents the observed frequency; Freq. Exp repre-
sents the expected frequency
 

表 6    基于非洲拟车轮虫SSU rDNA的种群间分子变异分析(AMOVA)
Tab. 6    Molecular variation analysis between populations of P. africana based on SSU rDNA

变异来源
Source of genetic variation

自由度
Degree of freedom

平方和
Sum of square

变异组分
Variance component

变异百分比
Percentage of variation (%)

种群间Among populations 1 4.098 0.15936 Va 7.82
种群内Within populations 26 48.831 1.87811 Vb 92.18
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发生过种群扩张, 但整体的Fu’s Fs检验结果则为不

显著负值(P>0.05), 因此认为非洲拟车轮虫群体在

早期历史阶段曾经历种群扩张, 但近期未再发生类

似事件。广东种群的中性检验结果显示, Tajima’s
D值为不显著负值(P>0.05), Fu’s Fs值为不显著正

值(P>0.05), 均说明该种群未经历过种群扩张, 可能

处于遗传平衡状态。重庆种群Tajima’s D和Fu’s
Fs的检验结果均为不显著负值(P>0.05), 说明重庆

种群未经历历史的种群扩张事件。

进一步结合核苷酸的错配分析来检测种群在

长期进化过程中的动态变化。一般认为, 核苷酸分

布图呈“L”形曲线或单峰“泊松分布”, 则表明种群

经历过扩张
[35, 36]; 核苷酸分布图呈多峰曲线, 表明

种群处于平衡或稳定状态
[37]
。本研究中的非洲拟

车轮虫的整体和广东种群均呈多峰错配分析曲线

(图 4A和4B), 表明非洲拟车轮虫整个群体和广东

种群近期未经历过种群扩张。而重庆种群的错配

分析曲线(图 4C)为近“L”形曲线, 根据已有相关研

究认为, 这种曲线提示该种群可能长期处于平衡状

态, 未经历过显著的种群扩张
[38]
。综上所述, 非洲

拟车轮虫整个群体可能经历过早期的种群扩张, 但
近期未发生; 而不同地理群体(广东种群与重庆种

群)均未经历过种群扩张事件, 故均处于较为稳定

或平衡状态, 推测这可能与其对宿主罗非鱼的专性

寄生密切相关。因为在寄生虫的生活史中, 专性寄

生可避免在更换宿主时发生大量后裔死亡, 这在一

定程度上保持了其种群的相对稳定, 同时也是对其

寄生生活适应的一种表现。
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POPULATION DIFFERENTIATION AND DENETIC DIVERSITY OF PARATRI-
CHODINA AFRICANA PARASITIC ON GILLS OF TILAPIA

JIANG Yu-Jiao1, ZHAO Yuan-Jun1 and TANG Fa-Hui1, 2

(1. Animal Biology Key Laboratory of Chongqing Education Commission of China, Chongqing Normal University, Chongqing
401331, China; 2. Chongqing Key Laboratory of Conservation and Utilization of Freshwater Fishes, Chongqing

Normal University, Chongqing 401331, China)

Abstract: This study focused on Paratrichodina africana El-Tantawy & Kazubski, 1986 from gills of tilapia, aiming to
investigate  population  differentiation  and  genetic  diversity  based  on  the  morphometric  quantization  of  adhesive  disc
and molecular evidence of SSU rDNA in Chongqing and Guangdong populations. Morphometric analysis of the adhe-
sive  disc  revealed  significant  differences  (P<0.05)  in  denticle  morphology,  including  denticle  span,  denticle  length,
blade length, and denticle ratio,  while no significant differences were observed in other aspects.  Principal component
analysis (PCA) indicated that the scatter plot distribution of Guangdong population was nearly contained within that of
Chongqing  population,  suggesting  a  high  degree  of  morphological  similarity  between  the  two  populations.  Genetic
diversity analysis identified 10 haplotypes among 28 SSU rDNA samples, including seven unique haplotypes and three
shared haplotypes. Hap3 was the largest haplotype, present in both Chongqing and Guangdong population. The genetic
diversity of Guangdong population (high Hd, high Pi) was higher than that of Chongqing population (high Hd, low Pi),
implying that water temperature and geographic distribution may influence the genetic diversity of P. africana. Molecu-
lar  phylogenetic  analysis  placed  Hap  5  from Guangdong  at  the  basal  position  of  phylogenetic  tree,  with  Guangdong
samples distributed across all branches. The genetic differentiation index (Fst) and gene flow (Nm) indicated moderate
genetic differentiation with limited gene exchange between the two populations.  The above results suggested that the
Chongqing population probably originated from the Guangdong population. Analysis of molecular variance (AMOVA)
study further confirmed that the majority of genetic variation (92.18%) originated within populations. Neutrality tests
(Tajima’s D and  Fu’s Fs)  and  nucleotide  mismatch  analysis  indicated  that  the  whole  population  of P.  africana
(CQ+GD) might have undergone a population expansion event in the early stage but not recently, however the different
geographic populations (Guangdong and Chongqing populations) had not undergone any population expansion events.
The present study has laid a foundation for the future research on population genetics and phylogeography of tricho-
dinids, which could provide reference data for the prevention and control of trichodinasis in aquaculture.

Key words: Population differentiation; Genetic diversity; Population history; Paratrichodina africana; Tilapia
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