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尖形碘泡虫(黏体门: 碘泡虫科)的重描述及其分子系统学研究
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摘要: 研究基于形态和分子信息重描述了寄生于嘉陵江重庆段鲫(Carassius auratus Linnaeus)鳃部和胆囊的尖

形碘泡虫(Myxobolus acutus Wu and Chen, 1987), 并获得了该虫体的18S rDNA和ITS1 rDNA序列。尖形碘泡

虫成熟孢子壳面观呈梨形, 前端稍尖, 后端钝圆, 缝面观呈宽纺锤形。孢子长(13.6±0.9) μm [(11.4—15.3) μm],
宽(10.2±0.9) μm [(7.5—12.8) μm], 厚(7.6±0.6) μm [(6.9—8.3) μm]。两梨形极囊开口处紧靠并位于孢子前端,
极囊大小不等, 大极囊长(6.2±0.4) μm [(5.1—7.5) μm], 宽(3.8±0.4) μm [(2.8—4.7) μm], 极丝盘绕5—8圈, 小极

囊长(2.7±0.4) μm [(1.7—3.7) μm], 宽(1.4±0.2) μm [(0.9—1.9) μm], 极丝盘绕2—3圈。基于18S rDNA为分子标

记的系统发育分析显示: 尖形碘泡虫与中华单极虫(Thelohanellus sinensis)有最近的亲缘关系, 两物种形成的

进化支与贝壳碘泡虫(M. musseliusae)、苍梧碘泡虫(M. tsangwuensis)和鳃基碘泡虫(M. basilamellaris)形成的

进化支呈姐妹群关系。通过系统发育与寄生部位关系的分析结果推测, 尖形碘泡虫的初始寄生部位可能为

鳃, 而胆囊则是该物种后来适应的新的寄生部位。
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黏孢子虫(Myxosporeans)是一类个体微小、形

态简单且分布广泛的后生动物寄生虫, 主要寄生于

鱼类, 少数寄生于两栖类、爬行类、鸟类和哺乳

类
[1—3]

。迄今已记录的黏孢子虫有2600余种
[4]
。碘

泡虫科(Myxobolidae Thélohan, 1892)是黏孢子虫中

最大的一科, 包含碘泡虫属(Myxobolus Bütschli,
1882)、单极虫属(Thelohanellus Kudo, 1933)和尾孢

虫属(Henneguya Thélohan, 1892)等, 其中碘泡虫属

是该科中物种最丰富的属, 约有900种之多
[5]
。黏孢

子虫早期的分类主要基于孢子形态, 然而后来大量

的研究表明, 经典分类学很难对形态相似种进行有

效区分, 特别是当其宿主特异性和组织趋向性极其

相似的情况下, 鉴定工作尤为困难
[6—9]

。近30年来,
分子生物学方法的介入, 为黏孢子虫分类学的发展

起到了极大的促进作用, 解决了诸多经典分类学未

能妥善处理的问题, 厘清了过去一些类群划分和物

种鉴定的遗留问题
[8, 10, 11]

。然而在全世界所记录的

黏孢子虫中, 仅有约23%的物种具有分子序列数据,
因此仍有大量已知种的分子信息亟待补充和完善

[4]
。

鲫(Carassius auratus Linnaeus)具有生长速度

快、繁殖能力强、肉质鲜美和营养价值高等特点,
是我国重要的淡水养殖鱼类

[12]
。同时, 鲫也是黏孢

子虫病发生率较高的经济鱼类之一, 据统计, 寄生

于鲫的碘泡虫就达64种之多
[13—15], 其中包含尖形碘

泡虫Myxobolus acutus Wu and Chen, 1987。尖形碘

泡虫由吴灶和与陈启鎏在湖北五湖发现并命名, 其
宿主为鲫, 寄生部位为肾和鳃

[16]
。因条件限制, 当

时并未提供分子序列信息。本研究在嘉陵江重庆

段检获尖形碘泡虫, 宿主为鲫, 寄生部位为鳃和胆

囊, 这是续发现该物种30余年以来的第一次记录。

本研究首次提供了尖形碘泡虫的18S rDNA及

ITS1序列, 并基于形态和分子信息对其进行重描述
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的基础上, 开展了分子系统学研究, 以期为人们进

一步了解该寄生虫的进化生物学特征及鱼类病原

鉴定积累基础资料。 

1    材料与方法
 

1.1    样本采集与物种鉴定

2015年4月、2018年4月和2019年5月在嘉陵江

重庆段共采集鲫76尾。活体送往重庆市动物生物

学重点实验室用过量的MS-222麻醉剂(350 mg/L)
进行安乐死, 随后剖检, 用肉眼检查体表、鳃、肌

肉、肝胰脏、肠、脾脏、心脏、胆囊、肾脏、膀

胱等部位是否有明显病症及黏孢子虫孢囊, 镜检各

组织器官涂片中分散孢子的存在。后对获取的黏

孢子虫新鲜样本直接进行图像采集(图 1)及基因组DNA
提取等工作, 对黏孢子虫样本的处理和种类鉴定参

照文献[12]进行。 

1.2    DNA提取与PCR反应

DNA提取　　将从宿主鲫的鳃部获得的黏孢

子虫孢囊用镊子小心地剥离至1.5 mL离心管中, 用
灭菌后的解剖针戳破后立即挑取部分孢子镜检, 显
微拍照, 剩下的孢子分散于盛有灭菌双蒸水的离心

管中, 离心富集, 悬浮洗2—3次以除去杂质。从宿

主胆囊中检获的黏孢子虫立即镜检, 显微拍照, 剩
余胆汁保存于1.5 mL离心管中, 从离心管中吸取10 μL
含有孢子的胆汁, 用灭菌后的双蒸水清洗2—3次,
除去杂质。按照DNeasy Tissue Kit(QIAGEN, Ger-
many)试剂盒的使用说明书对黏孢子虫基因组

DNA进行提取, 用1.5%琼脂糖凝胶电泳进行检测,
将获得的基因组DNA溶液在−20℃条件下保存备

用。另外 ,  按照海洋动物组织  DNA提取试剂盒

(TIANGEN, China)的说明书对宿主鱼基因组DNA
进行提取, 用1.5%琼脂糖凝胶电泳进行检测, 将获

得的宿主鱼基因组DNA溶液在−20℃条件下保存

备用。

PCR反应　　对提取成功的黏孢子虫样本基

因组DNA进行18S rDNA序列片段扩增, 扩增引物

为18E: 5′-CTGGTTGATCCTGCCAGT-3′和18R: 5′-
CTACGGAAACCTTGTTACG-3′[17, 18]

。20 μL的
PCR反应体系: 引物各0.5 μL, 模板DNA 5 μL, Mix
(上海英潍捷基生物公司)5 μL, 然后添加超纯水补

至20 μL; 反应程序为: 94℃预变性90s, 94℃变性

20s, 56℃退火20s, 72℃延伸2min, 循环35次, 最后

72℃再次延伸5min, 反应完成后于PCR仪12℃条件

下保温。将PCR反应产物通过1.5%的琼脂糖凝胶

电泳检测, 然后将有目的条带的PCR产物用胶回收

试剂盒Gel Extraction Kit(OMEGA, America)纯化回

收。将每个回收产物插入pMD18-T载体(TaKaRa,
Japan), 随后导入大肠杆菌(Escherichia coli)中进行

单克隆培养, 将2个克隆子送英潍捷基(上海)生物公

司测序。黏孢子虫ITS1序列扩增引物为28S1R: 5'-
GTGTTTCAAGACGGGTCG-3' 和ERIB10-V: 5'-
CCGTAGGTGAACCTGCGGAAG-3' , 采用上述相

似的方法进行PCR扩增。宿主鱼的COI基因部分序

列的PCR扩增参照文献[19]。 

1.3    序列分析与系统发育

序列分析　　样本序列与相似度较高物种序

列之间的遗传距离用MEGA6.0软件在K2P模型下

计算获得。序列相似度借助在线软件Pairwise Se-
quence Alignment (网址: www.ebi.ac.uk/Tools/psa/)
基于Global Alignment模式计算获得。序列间变异

位点采用Bioedit软件分析。

系统发育分析　　用于构建系统发育树的黏

孢子虫18S rDNA序列共有66条, 其中包括本研究

得到的1条尖形碘泡虫代表序列和65条与尖形碘泡

A B C

图 1    尖形碘泡虫重庆株系孢子形态

Fig. 1    Morphology of Myxoblus acutus of Chongqing strain
A. 成熟孢子壳面观; B. 成熟孢子线条图; C. 成熟孢子缝面观. 比例尺=10 μm

A. mature spores in valvular view; B. line drawing of mature spore; C. mature spore in sutural view. Scale bar=10 μm
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虫相似度较高的序列(通过NCBI在线BLAST结果),
包括碘泡虫、单极虫、尾孢虫等。另外, 选用Tet-
racapsuloides bryosalmonae(KF731712)和Budden-
brockia plumatellae(AY074915)为外群。利用在线

软件The CIPRES Science Gateway V.3.3 (网址: ht-
tp://www.phylo.org/)中的RAxML-HPC2 XSEDE
(8.2.12)模式构建最大似然树(Maximum likelihood,
ML), 并选择1000次自举(Bootstrap)重复检测。利

用MrBayes 3.1.2软件构建贝叶斯树(Bayesian infe-
rence, BI), 位点变异设置为invgamma分布, 序列最

佳进化模型为GTR+I+G(通过Model test 3.7计算获

得), 运行10000000代, 每200代抽样1次, 在舍弃

25%的老化样本后, 根据剩余样本构建一致树。系

统树的绘制由FigTree v1.4.2和Photoshop共同完成
[20]
。 

1.4    主成分分析

基于成熟孢子的孢子长、孢子宽、大极囊

长、大极囊宽、小极囊长和小极囊宽的测量值, 利
用PAST3进行主成分分析(PCA), 以分析尖形碘泡

虫7个株系间的形态差异。使用变量协变矩阵生成

具有95.0%置信的散点图。 

2    结果

基于形态及COI基因测序(GenBank登录号:
MZ769123)鉴定宿主鱼为鲫。本实验共发现7尾鲫

感染尖形碘泡虫(感染率为9.2%), 其中6尾感染部位

为鳃, 均形成乳白色圆形孢囊(直径为1—2 mm),
1尾感染部位为胆囊, 孢子游离于胆汁中, 未形成孢

囊。本文将从上述感染宿主中获得的尖形碘泡虫

分离株称为株系, 共得到7个分离株即S1—S7株系,
整体称为重庆株系。 

2.1    尖形碘泡虫Myxobolus acutus Wu and Chen,
1987重庆株系形态学描述

尖形碘泡虫重庆株系成熟孢子壳面观呈梨形,
前端稍尖, 后端钝圆, 缝面观呈宽纺锤形(图 1)。孢

子长(13.6±0.9) μm [(11.4—15.3) μm] (n=175), 宽
(10.2±0.9) μm [(7.5—12.8) μm] (n=175), 厚(7.6±0.6) μm
[(6.9—8.3) μm] (n=5)。两梨形极囊开口处紧靠并

位于孢子前端, 极囊大小不等, 大极囊长(6.2±0.4) μm
[(5.1—7.5) μm] (n=175), 宽(3.8±0.4) μm [(2.8—4.7) μm]
(n=175), 极丝盘绕5—8圈, 小极囊长(2.7±0.4) μm
[(1.7—3.7) μm] (n=175), 宽(1.4±0.2) μm [(0.9—1.9) μm]
(n=175), 极丝盘绕2—3圈。尖形碘泡虫重庆7株系

形态与原始描述相符(图 1和表 1)[16]
。通过比较发

现, 与尖形碘泡虫形态较相似的种有微孢碘泡虫

(Myxobolus microspores Li and Nie, 1973)、葡萄碘

泡虫(Myxobolus acinosus Nie and Li, 1973)和异样

碘泡虫(Myxobolus diversus Nie and Li, 1973)。与微

孢碘泡虫相比, 尖形碘泡虫的孢子略大(11.3—15.5 μm
vs. 9.6—12.0 μm)。葡萄碘泡虫孢子呈茄形, 前端狭

窄而稍弯, 这与尖形碘泡虫的梨形孢子前端略尖且

表 1    尖形碘泡虫与相似种的形态学比较

Tab. 1    Morphological comparison of Myxobolus acutus with its similar species (μm)

碘泡虫物种
Myxobolus spp.

宿主
Host

寄生部位
Infection site

采集地
Location

孢子长
SL

孢子宽
SW

孢子厚
ST

极囊长×宽
PCL×PCW

资料来源
Data resource

M. acutus 鲫 鳃、肾 湖北 13.5
(12.9—14.3)

10.1
(9.0—11.2)

7.4
(6.7—8.1)

5.8(5.2—7.1)×4.3(2.4—4.8)
3.2(2.4—4.8)×1.3(1.2—2.1)

[16]

M. acutus (S1)
(n=24)

鲫 鳃 重庆 13.2
(11.4—14.6)

10.0
(8.5—11.1)

7.9 6.2(5.5—7.5)×3.8(2.8—4.5)
2.6(2.0—3.4)×1.7(0.9—1.8)

本研究

M. acutus (S2)
(n=36)

鲫 鳃 重庆 14.3
(12.8—15.3)

10.3
(9.0—12.2)

— 6.0(5.2—6.7)×3.9(2.8—4.6)
2.6(1.9—3.6)×1.3(1.0—1.7)

本研究

M. acutus (S3)
(n=24)

鲫 胆囊 重庆 13.7
(12.6—14.6)

10.7
(10.1—12.6)

— 6.4(5.2—7.1)×3.7(3.0—4.3)
2.7(2.2—3.1)×1.4(1.0—1.8)

本研究

M. acutus (S4)
(n=18)

鲫 鳃 重庆 13.0
(12.2—14.2)

10.5
(9.4—10.7)

— 6.2(5.5—7.2)×3.9(3.4—4.5)
2.7(2.0—3.6)×1.3(0.9—1.8)

本研究

M. acutus (S5)
(n=38)

鲫 鳃 重庆 13.8
(12.4—14.2)

9.7
(8.7—10.4)

7.9
(7.5—8.3)

6.1(5.2—6.9)×3.6(2.8—4.5)
2.6(2.0—3.2)×1.3(1.0—1.8)

本研究

M. acutus (S6)
(n=14)

鲫 鳃 重庆 12.4
(11.6—13.5)

9.0
(7.5—9.8)

7.1
(6.9—7.2)

5.8(5.1—6.5)×3.4(2.8—4.1)
2.6(1.7—3.0)×1.4(1.1—1.6)

本研究

M. acutus (S7)
(n=21)

鲫 鳃 重庆 14.1
(12.7—15.1)

10.9
(10.1—12.8)

— 6.3(6.0—6.8)×4.2(3.7—4.5)
3.0(2.4—3.7)×1.4(1.1—1.9)

本研究

M. microsporus 草鱼 脾、膀胱、
鳃、肾

湖北 10.8
(10.2—12.0)

7.1
(6.2—8.2)

5.4 5.1(5.0—5.6)×3.0(2.8—3.6)
2.5(2.4—2.6)×1.4(1.2—1.8)

[21]

M. acinosus 鲤 鳃 湖北 10.0
(9.6—10.8)

5.6
(5.4—6.0)

4.8 4.6 (3.8—4.9)×2.4
　　　　　—

[21]

M. diversus 鲫 脾、肾、
胆囊、

肠、肌肉、
膀胱

湖北 15.4
(13.2—16.8)

9.0
(7.8—9.6)

6.9
(6.6—7.2)

5.8(4.8—6.0)×3.4(3.0—3.6)
2.8(2.4—3.0)×1.6(1.2—1.8)

[21]

注: S 株系; SL 孢子长; SW 孢子宽; ST 孢子厚; PCL 极囊长; PCW极囊宽; — 无数据
Note: S. strain; SL. spore length; SW. spore width; ST. spore thickness; PCL. polar capsule length; PCW. polar capsule width; —. no

data
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不弯曲的形态有所不同。异样碘泡虫的孢子比尖

形碘泡虫稍大(13.2—16.8 μm vs. 11.3—15.5 μm),
且大极囊长约占孢子长的1/3, 而尖形碘泡虫的大

极囊长约占孢子长的1/2(表 1)[21]
。

主成分分析结果显示, 本研究所检获的尖形碘

泡虫7株系间(S1—S7)孢子形态量度无显著差异(图 2)。 

2.2    尖形碘泡虫18S rDNA分子特征及系统发育

分析

获得尖形碘泡虫S1—S7株系18S rDNA序列片

段长度分别为1851 nt(GenBank登录号: MZ782721)、
1932 nt(GenBank登录号: MZ782722)、1896 nt
(GenBank登录号: MZ782723)、1871 nt(GenBank登
录号: MZ782724)、1810 nt(GenBank登录号: MZ
782725)、1677 nt(GenBank登录号: MZ782726)和
1839 nt(GenBank登录号: MZ782727)。7株系间序

列相似度为100%, 遗传距离为0, 变异位点0个, 即
7株系18S rDNA序列为同一基因型。尖形碘泡虫

18S rDNA序列与GenBank数据库中的中华单极虫

(Thelohanellus sinensis, KY469292)相似度最高

(95.4%), 遗传距离最小(0.047), 其次为苍梧碘泡虫

(Myxobolus tsangwuensis, KJ561441; 93.6%, 0.081)
和贝壳碘泡虫(Myxobolus musseliusae, FJ710801;
93.2%, 0.080)。

本研究获得株系S1、S5和S6的ITS1序列, 长度

分别为298、318和318 nt。序列分析结果显示, 株
系S5与株系S6共享同一基因型, 该基因型与株系S1
的基因型序列差异较大, 差异位点数有168个(图 3)。

本研究构建的ML树和BI树拓扑结构一致(图 4)。
系统树聚为三大支系, 其中进化支Clade Ⅰ处于系

统树的基部位置, 后依次为Clade Ⅱ和Clade Ⅲ进化

支。尖形碘泡虫位于Clade Ⅲ支系中Subclade A亚

支: 尖形碘泡虫与中华单极虫(KY469292)聚为一

支, 该支与贝壳碘泡虫(JQ040301)、苍梧碘泡虫

(KJ561441)和鳃基碘泡虫(AF507971)形成的进化支

呈姐妹群关系(图 4)。 

3    讨论

本研究获得的尖形碘泡虫孢子形态符合原始

描述。宿主鲫的胆囊为尖形碘泡虫的感染部位新

记录, 重庆地区为地理新分布。原始报道的尖形碘

泡虫仅以游离孢子的形式存在, 而本研究发现该物

种可以形成孢囊。尖形碘泡虫重庆各株系间成熟

孢子形态相似, 主成分分析结果进一步表明各株系

间孢子形态量度无显著差异, 应为同一物种。同时,
7株系间18S rDNA序列无差异, 进一步证实这些株

系为同一物种。

以往的研究表明, ITS1是研究物种种内关系的

理想分子标记, 在不同生物类群中得到了广泛应

用
[ 2 2 — 2 7 ] ,  而在黏孢子虫类群中的相关应用则很

少
[28—30]

。本研究分别获得了尖形碘泡虫S1、S5和
S6株系的ITS1序列。序列分析显示, S5和S6共享

1个基因型, 该基因型与S1的序列存在很大差异(共
有168个差异位点)。这表明尖形碘泡虫在嘉陵江

重庆段江域具有一定程度的遗传多样性水平, 并且
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M. acutus (S1)
M. acutus (S2)
M. acutus (S3)
M. acutus (S4)
M. acutus (S5)
M. acutus (S6)
M. acutus (S7)

图 2    尖形碘泡虫重庆各株系主成分分析

Fig. 2    Principal component analysis (PCA) for Myxobolus acutus of Chongqing strains
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M. acutus (S1)

M. acutus (S1)

M. acutus (S1)

M. acutus (S1)

M. acutus (S5)
M. acutus (S6)

M. acutus (S6)

M. acutus (S6)

M. acutus (S6)

M. acutus (S5)

M. acutus (S5)

M. acutus (S5)

图 3    尖形碘泡虫S1、S5、S6三株系间ITS1序列分析

Fig. 3    The site variation analysis of ITS1 sequences for the three strains (S1, S5 and S6) of Myxobolus acutus

Subclade A

Myxobolus musseliusae JQ040301

Clade Ⅱ

Clade Ⅲ

Clade Ⅰ

0.2

18S rDNA tree

       ML/BI

物种名+登录号

Myxobolus rotundus FJ851449

Myxobolus impressus AF507970
Myxobolus lamellobasis KF314824

Myxobolus parviformis AY836151

Myxobolus muellericus DQ439808
Myxobolus diversicapsularis GU968199

Myxobolus bjoerknae KF314823
Myxobolus gayerae DQ439809

Myxobolus cycloides DQ439810
Myxobolus paksensis KP025687

Myxobolus wootteni DQ231157
Myxobolus alburni EU567313
Myxobolus shaharomae EU567312

Myxobolus ellipsoides DQ439813
Myxobolus leuciscini DQ439811
Myxobolus dogieli EU003977

Myxobolus caudatus JQ388889
Myxobolus cutanei JQ388890 

Myxobolus pfeifferi JQ388895
Myxobolus feisti JN252487 

Myxobolus margitae EU598803
Myxobolus susanlimae EU598805

Myxobolus macrocapsularis FJ716095

Myxobolus bramae AF507968
Myxobolus sommervillae GU968202
Myxobolus muelleri DQ439806
Myxobolus scardinii KJ562362

Myxobolus arrabonensis KP025680
Myxobolus algonquinensis AF378335

Myxobolus balatonicus KP205545
Myxobolus dispar AF507972

Thelohanellus caudatus KM252684
Thelohanellus habibpuri KM252683

Thelohanellus sp. KP030765

Myxobolus abitus MG520367

98/1.00

100/1.00
63/0.94

100/1.00

65/0.99

74/1.00

93/1.00
43/0.88

96/1.00

71/1.00

98/0.99

99/1.0043/0.43

66/0.95
87/1.00

80/0.97

66/0.92
99/1.00

99/1.00

100/1.00

100/1.00
100/1.00

100/1.00

100/1.00

Myxobolus acutus MZ782721
Thelohanellus sinensis KY469292

Myxobolus basilamellaris AF507971
Myxobolus tsangwuensis KJ561441

Thelohanellus hovorkai DQ231155
Thelohanellus kitauei JQ690367

Thelohanellus nikolskii DQ231156

Thelohanellus wuhanensis JQ690370
Henneguya doneci HM146129
Myxobolus nielii JQ690358

Myxobolus hearti GU574808
Myxobolus dujardini DQ439804

Myxobolus intimus JF311899
Myxobolus obesus AY325286
Myxobolus bilobus DQ008579 

Myxobolus longisporus AY364637
Thelohanellus toyamai HQ338729

Myxobolus koi FJ841887
Myxobolus pyramidis LC228239

Myxobolus artus FJ710799
Myxobolus cyprini AF380140
Myxobolus stanlii DQ779995

Buddenbrockia plumatellae AY074915
Tetracapsuloides bryosalmonae KF731712

97/1.00
88/1.00

90/1.00

92/1.00

99/1.00

98/1.00
96/1.00

85/1.00

95/1.00

78/0.92

52/0.89
97/1.00

79/1.00

100/1.00

100/1.00

60/1.00
50/0.77

78/1.00

97/1.00

85/1.00

86/1.00
53/0.91
53/0.90

57/0.78

100/1.00

71/0.99

80/1.00

100/1.00

24/0.39

100/1.00
100/1.00

48/0.74

84/1.00
72/1.00

73/1.00

94/1.0072/1.00

66/0.97

76/0.98

92/1.00

Thelohanellus catlae KJ476881

Myxobolus carnaticus KF796620
Myxobolus pavlovskii MG520369
Myxobolus kiuchowensis MG520366
Myxobolus sp. MH119080

Henneguya cutanea AY676460

肌肉
肌肉
肌肉
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
心脏
鳃
鳃
皮肤
鳍
肠
腹部
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃、胆囊
鳃
鳃
肠
鳃
鳃
鳃
鳍
鳍
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳞、鳍
鳞、鳍
心脏
鳃
鳍
肾
鳍
鳍
鳔
鳔
肠
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃
鳃

寄生部位

肌肉

鳃

鳃

鳃

鳃

图 4    基于18S rDNA序列构建的ML/BI树
Fig. 4    ML/BI phylogenetic tree based on the 18S rDNA sequences

节点处数值分别为ML树和BI树的支持率

The numbers beside the nodes are the support values for ML and BI trees
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S1可能与S5和S6有着不同的遗传来源。

本研究系统发育分析显示, 处于分化较早支系

的寄生虫其寄生部位表现出了较高的一致性, 如
Clade Ⅰ物种的寄生部位均为肌肉, Clade Ⅱ物种的

寄生部位均为鳃。而分化较晚的Clade Ⅲ支系, 虽
然没有完全表现出寄生部位的高度一致性, 但在一

些小的进化亚支中的物种仍有较为一致的寄生部

位(图 4)。这表明, 碘泡虫科物种的系统发育与其

寄生部位有着较为密切的关系。在碘泡虫科物种

进化过程中, 逐渐由原来的寄生部位高度一致性向

多寄生部位演化, 在分化最晚的Clade Ⅲ进化支中

即出现了一些物种具有多寄生部位的现象(图 4)。
从进化角度来看, 在一个支系中大多数物种共有的

寄生部位应是初始寄生部位, 其他的则是后来适应

的新寄生部位。如Subclade A进化亚支中, 物种均

寄生于鳃部, 而其中的尖形碘泡虫不仅可寄生于鳃,
还可寄生于胆囊(图 4), 从系统发育与寄生部位演

化的角度推测, 尖形碘泡虫的初始寄生部位应为鳃,
而胆囊则是其后来适应的新的寄生部位。
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REDESCRIPTION AND MOLECULAR PHYLOGENETIC ANALYSIS ON
MYXOBOLUS ACUTUS WU AND CHEN, 1987 (MYXOZOA: MYXOBOLIDAE)

SHI Xiao-Wei, WANG Mao, CHEN Hong-Zhen, GAO Lei, LIU Xiao-Cong,
YANG Cheng-Zhong and ZHAO Yuan-Jun

(Chongqing Key Laboratory of Animal Biology, College of Life Sciences, Chongqing Normal Universtiy, Chongqing 401331, China)

Abstract: Myxosporeans are obiligate endoparasites belonging to the phylum Cnidaria that includes mainly free-living
species, such as sea anemones, hydras or jellyfish. Myxosporeans infecting wild and farmed fishes represent an impor-
tant pathogenic group with a worldwide distribution. Myxosporidiosis can cause severe ecological and economic ef-
fects, which draw extensive attention to many people. Although myxosporeans were discovered almost 200 years ago,
their classification was debated for a long time, especially about their higher taxonomic placement. Until recently, many
discoveries sealed the demise of Myxozoa as a phylum and supported its inclusion in Cnidaria. Up to now, there are
some 2600 described myxosporeans species with only about 23% of them have molecular sequence data. Therefore,
there are still a lot of molecular information of known species to be supplemented and perfected. The traditional classi-
fication and identification of these species were based on their spore morphology. However, many taxonomists are
aware of the limitations of the morphology-only classification because of the simplified body structure and the plasti-
city of some myxospores. Nowadays, almost all studies about taxonomy of myxosporeans are conducted using a com-
bination of morphological and molecular data. Myxobolus acutus Wu and Chen, 1987 was first reported from gills and
kidneys of Carassius auratus Linnaeus collected from Hubei, China, in the year 1983—1984. Wu and Chen named the
species and gave a full description of the morphology of the parasite but without molecular data. This study re-
described the species infected the gills and gallbladders of C. auratus from Jialing River of Chongqing using the 18S
rDNA and ITS1 rDNA sequences and its morphological and molecular data. The mature myxospores of M. acutus were
pyriform with slightly narrow anterior and blunt posterior in valvular view. They were wide spindle-shaped in sutural
view. The spores were (13.6±0.9) μm [(11.4—15.3) μm] in length, (10.2±0.9) μm [(7.5—12.8) μm] in width and
(7.6±0.6) μm [(6.9—8.3) μm] in thickness. Two polar capsules with pores adjoined were unequal in the anterior of the
spore. The larger polar capsules were pyriform with (6.2±0.4) μm [(5.1—7.5) μm] long and (3.8±0.4) μm [(2.8—
4.7) μm] wide and 5—8 turns of polar filaments; the smaller ones were pyriform with (2.7±0.4) μm [(1.7—3.7) μm]
long and (1.4±0.2) μm [(0.9—1.9) μm] wide and 2—3 turns of polar filaments. The 18S rDNA sequence similarity, ge-
netic distance and variation site of the 7 strains of M. acutus were 100%, 0.000 and 0, respectively. ITS1 sequence ana-
lysis from three strains of M. acutus reflected genetic diversity and the different genetic resources of the two genotypes.
Phylogenetic analysis based on 18S rDNA revealed that M. acutus and Thelohanellus sinensis had the closest relation-
ship and they were clustered into a clade sister to the clade composing of M. musseliusae, M. tsangwuensis and M.
basilamellaris. The analysis also indicates that the original parasitic site of M. acutus might be gill while gallbladder
should be the later adaptive site of M. acutus.

Key words: Redescription; 18S rDNA; ITS1 rDNA; Molecular phylogenetic; Morphological characteristics; Parasitic
site; Carassius auratus; Myxobolus acutus
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