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新疆环塔里木盆地地区拉合尔钝缘蜱线粒体１６ＳｒＲＮＡ
基因遗传多样性分析
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【摘要】　目的　探究新疆环塔里木盆地周边的阿克苏、喀什、吐鲁番、巴音郭楞蒙古自治州（简称巴州）４个地区拉合尔

钝缘蜱的遗传多样性及其遗传进化关系，为拉合尔钝缘蜱流行病学调查及蜱媒病的防控奠定基础。　方法　基于阿克

苏、喀什、吐鲁番、巴州４个地区共４７条拉合尔钝缘蜱线粒体１６ＳｒＲＮＡ基因序列，通过ＤｎａＳＰ５．０分析核苷酸多样性

与单倍型多样性，通过 ＭＡＧＥ１１构建单倍型邻接树和单倍型网格图，通过Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．５分析群体间的分化情况及变异

情况。　结果　基于１６ＳｒＲＮＡ基因共界定了拉合尔钝缘蜱３１种单倍型，其中共享单倍型１种，为 Ｈａｐ１，在吐鲁番、阿

克苏和巴州３个群体中出现；其余３０种为独享单倍型，为 Ｈａｐ２Ｈａｐ３１。多样性分析显示，拉合尔钝缘蜱４个群体的整

体单倍型多样度（犎犱）和核苷酸多样度（犘犻）分别为０．９０１和０．０１６２７。单倍型ＮＪ系统树与单倍型网络图显示，４个群体

间未形成明显的谱系结构和地理结构。遗传分化指数（犉狊狋）与遗传距离分析显示，４个群体间分化程度较弱，各个群体

间遗传距离较近；ＡＭＯＶＡ分析显示，４个群体遗传变异主要来自群体内部，群体间变异和群体内变异分别占９．４２％和

９０．５８％。　结论　新疆环塔里木盆地４个地区拉合尔钝缘蜱属高遗传多样性群体，能适应多种环境；各群体间分化程

度较低，群体间无明显的谱系结构，且整个种群经历了长期的发展演化，形成了大而稳定的群体。
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　　拉合尔钝缘蜱（犗狉狀犻狋犺狅犱狅狉狅狊犾犪犺狅狉犲狀狊犻狊）隶属寄

螨目（Ｐａｒａｓｉｔｉｆｏｒｍｅｓ）、软蜱科（Ａｒｇａｓｉｄａｅ）、钝缘蜱属

（犗狉狀犻狋犺狅犱狅狉狅狊）
［１］，以体缘扁平、背腹面之间无缝线分

隔、背面具有典型的乳头状或星状突起为特征［２］。拉

合尔钝缘蜱主要分布于中亚五国以及俄罗斯、阿富汗、

巴基斯坦、格鲁吉亚和伊朗等国家［３４］，在我国主要分

布于新疆、甘肃一带［５７］。该蜱叮咬家畜可直接导致毛

发破损以及皮炎，引起贫血、蜱瘫等症状［８］。该蜱还能

够传播斑点热群立克次氏体（犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊犃狀犪狆犾犪狊犿犪

犫狅犾犲犲狀狊犲）、绵羊无浆体（犃狀犪狆犾犪狊犿犪狅狏犻狊）、绵羊泰勒虫

（犜犺犲犻犾犲狉犻犪 狅狏犻狊）、克 里 米 亚刚 果 出 血 热 病 毒

（ＣｒｉｍｅａｎＣｏｎｇｏ ｈａｅｍｏｒｒｈａｇｉｃ ｆｅｖｅｒ ｖｉｒｕｓ，

ＣＣＨＦＶ）、西伯利亚立克次体（犚犻犮犽犲狋狋狊犻犪狊犻犫犻狉犻犮犪）等

多种病原，也是非洲猪瘟（ＡＳＦ）的潜在生物媒介
［９１３］。

近年来通过ＤＮＡ分子标记进行蜱类种群遗传多

样性研究越来越成熟，以线粒体基因最为常用。线粒

体ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）具有遵循母系遗传、进化速率快等

特点，成为种群遗传学研究的有效标记之一［１４］。在蜱

类遗传学研究上常应用的线粒体基因片段有 ＣＯＩ、

ＣＯＩＩ、１６ＳｒＲＮＡ、ＩＴＳ２等
［１５１６］，其中１６ＳｒＲＮＡ基因

应用最为广泛，曾用于亚洲璃眼蜱 （犎狔犪犾狅犿犿犪

犪狊犻犪狋犻犮狌犿）、长角血蜱（犎犪犲犿犪狆犺狔狊犪犾犻狊犐狅狀犵犻犮狅狉狀犻狊）、

边缘 革 蜱 （犇犲狉犿犪犮犲狀狋狅狉 犿犪狉犵犻狀犪狋狌狊）、银 盾 革 蜱

（犇犲狉犿犪犮犲狀狋狅狉狀犻狏犲狌狊）等多种蜱类遗传多样性分

析［１５，１７１９］。

目前有关蜱类遗传多样性研究多集中于硬蜱，对

软蜱的相关研究较少，在拉合尔钝缘蜱仍处于空白。

新疆塔里木盆地地区是我国拉合尔钝缘蜱流行和分布

的主要区域，在非洲猪瘟等重大疫病广泛流行传播背

景下，对塔里木盆地地区开展拉合尔钝缘蜱遗传多样

性研究，有助于了解拉合尔钝缘蜱的环境适应能力及

传播能力，为拉合尔钝缘蜱及蜱传病的综合防控奠定

理论基础。本研究以拉合尔钝缘蜱线粒体１６犛狉犚犖犃

基因片段为标记，以环塔里木盆地地区４个拉合尔钝

缘蜱种群为对象，综合分析其遗传多样性与遗传结构，

为在分子水平阐明拉合尔钝缘蜱的遗传多样性现状与

群体遗传结构，以及揭示其生存与传播扩散规律提供

依据。

材料与方法

１　材料

１．１　样品　２０１９２０２１年期间共收集４７条拉合尔钝

缘蜱线粒体１６ＳｒＲＮＡ基因序列，其中２５条从塔里木

盆地 地 区 采 集 样 品 中 测 序 获 得，其 余 ２２ 条 从

ＧｅｎＢａｎｋ中检索获得。采集的样品经鉴定确定为拉

合尔钝缘蜱，保存备用。样品信息见表１。

表１　样品来源

犜犪犫犾犲１　犛犪犿狆犾犲狊狅狌狉犮犲狊

地区

Ｒｅｇｉｏｎ

样品数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｓａｍｐｌｅｓ

登录号

ＧｅｎＢａｎｋＩＤ

阿克苏ＡＫＳ ２０

ＯＬ４４４９５２ＯＬ４４４９５７、 ＭＮ５６４９０３

ＭＮ５６４９０６、 ＭＧ６５１９５８、 ＭＧ６５１９５５、

ＭＧ６５１９５０、ＯＮ１５９４９６ＯＮ１５９５０２

喀什ＫＳ ７
ＭＧ６５１９５１ＭＧ６５１９５３、 ＭＧ６５１９５７、

ＭＮ５６４９０７ＭＮ５６４９０９

吐鲁番ＴＬＴ １１ ＭＧ６５１９５４、ＯＮ１５９４７８ＯＮ１５９４８７

巴州ＢＺ ９ ＭＧ６５１９５６、ＯＮ１５９４８８ＯＮ１５９４９５

１．２　主要试剂　血液、组织ＤＮＡ提取试剂盒和胶回

收试剂 盒购自天根 生化 科技 （北京）有限公司；

ｐＥＡＳＹＴ５载体和 Ｔｒａｎｓ１Ｔ１感受态细胞均购自北

京全式金生物技术股份有限公司；ＭＩＸ 和 ＤＮＡ

ｍａｒｋｅｒ购自宝生物工程（大连）有限公司。

２　方法

２．１　ＤＮＡ提取　鉴定后的拉合尔钝缘蜱经无水乙醇

清洗、液氮研磨后加入２００μＬＰＢＳ缓冲液，混匀，使用

组织ＤＮＡ提取试剂盒按照说明提取ＤＮＡ，２０℃保

存备用。

２．２　ＰＣＲ扩增　参照陈泽
［２０］设计的引物扩增１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因。引物Ｆ：５′ＣＴＧＣＴＣＡＡＴＧＡＴＴＴＴＴＴ

ＡＡＡＴＴＧＣＴＧＴＧＧ３′；Ｒ：５′ＣＣＧＧＴＣＴＧＡＡＣＴＣ

ＡＧＡＴＣＡＡＧＴ３′。

ＰＣＲ反应体系（５０μＬ）：模板ＤＮＡ１μＬ，上、下游

引物各１μＬ，ＭＩＸ２５μＬ，双蒸水补足至５０μＬ。ＰＣＲ

扩增条件：９４℃预变性５ｍｉｎ；９２℃变性３０ｓ，５４℃退

火３０ｓ，７２℃延伸４０ｓ，共３５个循环；７２℃终延伸１０

ｍｉｎ。ＰＣＲ产物经１％琼脂糖凝胶电泳分析后进行胶

回收纯化，纯化产物２０℃保存。

２．３　连接转化与测序　纯化产物使用ｐＥＡＳＹＴ５载

体进行连接，连接产物转化 Ｔｒａｎｓ１Ｔ１感受态细胞，

过夜培养后挑单菌落进行扩增，扩增后进行菌液ＰＣＲ

鉴定，鉴定正确的重组菌液委托生工生物工程（上海）

股份有限公司测序。

２．４　数据统计及分析　运用ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８１软件将

测序结果进行序列比对；运用 ＭＥＧＡｖ１１．０软件计算

序列的碱基含量、变异位点、各种群间的遗传距离。以
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长角血蜱 （ＧｅｎＢａｎｋ登录号：ＫＭ８２１４９９．１）为外群，

使用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建４个地理种群

单倍型进化树；运用 ＤｎａＳＰｖ５．０软件统计单倍型数

目（ｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅ，Ｈ），并计算单倍型多样性

（ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，犎犱）和 核 苷 酸 多 样 性

（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，犘犻）；使用Ｐｏｐａｒｔｖ１．７构建单

倍型网络图；运用 Ａｒｌｅｑｕｉｎｖ３．５计算遗传分化指数

（Ｆｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，犉狊狋）和分子变异方差分析 ＡＭＯＶＡ，以

１０００次置换分析显著性，同时进行中性检验得到Ｆｕ＇ｓ

Ｆｓ、Ｔａｊｉｍａ＇ｓＤ值。

结　果

１　拉合尔钝缘蜱单倍型及遗传多样性

４个拉合尔钝缘蜱群体共４７条１６ＳｒＲＮＡ基因

序列经对比处理后得到长度为４７９ｂｐ的一致序列。

从４７条１６ＳｒＲＮＡ基因序列中共界定了３１种单倍

型，其中共享单倍型１种（Ｈａｐ１），独享单倍型３０种

（Ｈａｐ２Ｈａｐ３１）。多样性分析显示，序列总体单倍型多

样性（犎犱）为０．９０１，核苷酸多样度（犘犻）为０．０１６２７，

其中阿克苏地区的单倍型多样度 （Ｈｄ）最低，为

０．８０５；喀什地区最高，为１．０。核苷酸多样度（犘犻）阿

克苏地区最低，为０．００７２５；喀什地区最高，为０．０３２８０

（表２）。表明４个群体单倍型多样性和核苷酸多样性

均较高，属于高遗传多样性群体。Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ检测显

示，４个种群中性检验结果均为负值，表明４个拉合尔

钝缘蜱群体处于稳定扩增状态（表３）。

表２　拉合尔钝缘蜱单倍型分布

犜犪犫犾犲２　犎犪狆犾狅狋狔狆犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

共享单倍型

Ｐｈａｒｅｈａｐｌｏｔｙｐｅ

独享单倍型

Ｅｘｃｌｕｓｉｖｅｈａｐｌｏｔｙｐｅ

阿克苏ＡＫＳ Ｈａｐ１ Ｈａｐ２Ｈａｐ１１

喀什ＫＳ  Ｈａｐ１７Ｈａｐ２３

吐鲁番ＴＬＦ Ｈａｐ１ Ｈａｐ２４Ｈａｐ３１

巴州ＢＺ Ｈａｐ１ Ｈａｐ１２Ｈａｐ１６

表３　拉合尔钝缘蜱遗传多样性参数

犜犪犫犾犲３　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狏犲狉狊犻狋狔狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊狅犳犗．犾犪犺狅狉犲狀狊犻狊

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

样本数

Ｎｏｓ．ｉｓｏｌａｔｅｓ

单倍型数

Ｈａｐｌｏｉｄｎｕｍｂｅｒ

单倍型多样度（Ｈｄ）

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸多样度（Ｐｉ）

ＮｕｃｌｅｏｔｉｄｅＤｉｖｅｒｓｉｔｙ

中性检验

ＴａｊｉｍａＤ ＦｕｓＦｓ

阿克苏ＡＫＳ ２０ １１ ０．８０５ ０．００７２５ １．８８６１２
ａ

３．２２７
ａ

喀什ＫＳ ７ ７ １ ０．０３２８０ ０．８２７７７１ ０．８４９

吐鲁番ＴＬＦ １１ ９ ０．９６４ ０．０２６１７ １．１６８７９ ０．３８９

巴州ＡＺ ９ ７ ０．９１７ ０．００９７８ １．９５２９６
ｂ

１．３９４
ａ

合计Ｔｏｔａｌ ４７ ３１ ０．９０１ ０．０１６２７ ２．４９４０２
ｂ

１５．０１
ａ

　　注（Ｎｏｔｅｓ）：
ａ
犘＜０．０５；

ｂ
犘＜０．０１。

２　种群遗传结构

２．１　ＮＪ进化分析与单倍型网络分析　ＮＪ进化分析

显示：新疆环塔里木盆地地区拉合尔钝缘蜱４个群体

间未形成独立的谱系，种群间进化关系成交叉式嵌套，

地理分化不明显（图１）。

图１　基于拉合尔钝缘蜱１６犛狉犚犖犃基因序列构建的单倍型犖犑进化树

犉犻犵．１　犆狅狀狊狋狉狌犮狋犻狅狀狅犳犺犪狆犾狅狋狔狆犲狀犲犻犵犺犫狅狉犼狅犻狀犻狀犵狋狉犲犲犫犪狊犲犱

狅狀狋犺犲１６犛狉犚犖犃犵犲狀犲狊犲狇狌犲狀犮犲狅犳犗．犾犪犺狅狉犲狀狊犻狊

单倍型网络图表明，４个拉合尔钝缘蜱群体之间

单倍型相互交织，未形成明显的谱系结构。４个群体

中仅有１个共享单倍型Ｈａｐ１，且单倍型 Ｈａｐ１周边有

较多拓展单倍型，说明 Ｈａｐ１是拉合尔钝缘蜱在进化

过程中形成的稳定单倍型（图２）。

图２　拉合尔钝缘蜱构建单倍网格图

犉犻犵．２　犕犲犱犻犪狀犼狅犻狀犻狀犵狀犲狋狑狅狉犽犳狅狉犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊狅犳狅犳犗．犾犪犺狅狉犲狀狊犻狊

２．２　遗传分化与ＡＭＯＶＡ分析　环塔里木盆地地区

４个拉合尔钝缘蜱群体遗传分化指数（犉狊狋）在０．０７７９５

～０．１８１１３之间，其中巴州与阿克苏两地区之间遗传

分化最弱，为０．０２７６０；喀什地区与阿克苏两地区间遗
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传分化最强，为０．２２４６２。参照Ｂａｌｌｏｕｘ等
［２１］对群体

分化指数划分４个等级：未产生分化（犉狊狋＜０．０５）、弱

分化（０．０５＞犉狊狋＞０．１５）、中度分化（０．１５≤犉狊狋≤

０．２５）和高度分化（犉狊狋＞０．２５）。４个群体中，巴州与

阿克苏、吐鲁番两地区间比较未产生分化，喀什地区与

阿克苏地区之间产生中度分化。４个群体间的遗传距

离在０．００４１９～０．０２３８８之间，其中巴州与阿克苏两地

区之间遗传距离最近，为０．００２０９；喀什地区和巴州地

区之间最远，为０．０２３８８。总体上各群体间遗传距离

较小（表４）。

表４　拉合尔钝缘蜱群体间遗传距离和遗传分化系数（犉狊狋）

犜犪犫犾犲４　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲犪狀犱犵犲狀犲狋犻犮犱犻犳犳犲狉犲狀狋犻犪狋犻狅狀犮狅犲犳犳犻犮犻犲狀狋狊
（犉狊狋）犫犲狋狑犲犲狀犗．犾犪犺狅狉犲狀狊犻狊狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

吐鲁番

ＴＬＦ

阿克苏

ＡＫＳ

喀什

ＫＳ

巴州

ＢＺ

吐鲁番ＴＬＦ  ０．００８４６ ０．０２１５６ ０．００４１９

阿克苏ＡＫＳ ０．０９５３０  ０．０１２８１ ０．００２０９

喀什ＫＳ ０．０７８９０ ０．２２４６２  ０．０２３８８

巴州ＢＺ ０．０２８７８ ０．０２７６０ ０．１０３６２ 

　　注：对角线以下为群体间犉狊狋，对角线以上为群体间遗传距离

Ｎｏｔｅｓ：ＢｅｌｏｗｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌｉｓｔｈｅｉｎｔｅｒｇｒｏｕｐＦｓｔ，ａｎｄａｂｏｖｅｔｈｅ

ｄｉａｇｏｎａｌｉｓｔｈｅｉｎｔｅｒｇｒｏｕｐｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ。

ＡＭＯＶＡ分析显示，４个群体间及群体内分子变

异率分别为９．４２％和９０．５８％，种群内的变异率大于

种群之间，即变异主要发生在群体内。群体总的遗传

分化系数犉狊狋值为０．０９４２３，分子变异方差显示种内

变异大于种间变异（表５）。

表５　拉合尔钝缘蜱群体间犃犕犗犞犃分析

犜犪犫犾犲５　犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳犃犕犗犞犃犫犲狋狑犲犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

狅犳犗．犾犪犺狅狉犲狀狊犻狊

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度

犱犳

平和方

Ｓｕｍｏｆ

ｓｑｕａｒｅ

变异组成

Ｖａｒｉａｎｃｅｏｆ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

变异率

Ｐｅｒｃｅｎｔｏｆ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ（％）

群体间 ３ ２２．４０３ ０．３６１４２ ９．４２

群体内 ４３ １４９．３８４ ３．４７４０５ ９０．５８

总计 Ｔｏｔａｌ ４６ １７１．７８７ ３．８３５４８ 

讨　论

塔里木盆地位于新疆南部，是我国面积最大的内

陆盆地，地处天山、昆仑山和阿尔金山之间，面积约４０

ｋｍ
２，环抱塔克拉玛干沙漠。盆地属于暖带大陆性干

旱气候，年均气温９～１１℃，无霜期超过２００ｄ，适宜软

蜱生活［２２］。Ｚｈａｏ等
［１１］对拉合尔钝缘蜱的调查发现，

拉合尔钝缘蜱在新疆主要分布于环塔里木盆地周边地

区，并且为该地的优势种软蜱。目前新疆地区所发现

的拉合尔钝缘蜱分布位点多呈零星状分布，对其种群

整体分布情况以及生存现状缺乏了解。本研究基于新

疆环塔里木盆地地区拉合尔钝缘蜱线粒体１６ＳｒＲＮＡ

基因，分析环塔里木盆地周边４个地区拉合尔钝缘蜱

群体遗传多样性及遗传结构，为进一步探究拉合尔钝

缘蜱种群传播规律及生存现状奠定基础。

在群体进化过程中，遗传多样性是物种适应环境

变化的基础，也是评价种群资源状况的重要依据，而在

群体遗传多样性研究中，单倍型多样性和核苷酸多样

性是评价群体遗传多样性的两项重要指标［２３］。本研

究显示，环塔里木盆地地区４个拉合尔钝缘蜱群体

犎犱指数为０．９０１、犘犻指数为０．０１６２７，参照 Ｇｒａｎｔ

等［２４］对遗传多样性的定义，４个群体属于高核苷酸多

样性和高单倍型多样性群体，整体遗传多样性高，这与

朱玉涛等［１９］对新疆地区银盾革蜱多样性研究结果相

似。根据多样性分析结果推测，拉合尔钝缘蜱４个群

体经历了长时间的发展与演化，整个种群庞大且稳

定［２５］。

群体遗传分化参数（犉狊狋）和群体遗传距离是衡量

群体间分化程度的两个重要指标，其中群体遗传分化

参数（犉狊狋）的范围通常在１到１之间，数值越趋近于

零，群体间分化越小［２６］。本研究中４个拉合尔钝缘蜱

群体之间遗传分化参数在０．０２７６００．２２４６２之间，其

中除喀什地区外其余地区群体间都属于弱分化或未产

生分化（犉狊狋＜０．１５），而喀什地区与阿克苏地区间产生

了中度分化（０．１５＜犉狊狋＜０．２５），可能是喀什地区样本

量不足造成的差异（表４）。群体间遗传距离也是衡量

分化程度的重要指标，Ｗｒｉｇｈｔ等
［２７］提出属、种和种群

三级水平上的遗传距离分别为０．９、０．３、０．０５。本研

究中巴州与阿克苏两地区拉合尔钝缘蜱之间的遗传距

离为０．００２０９，巴州与喀什地区之间为０．０２３８８。各群

体间的遗传距离均小于０．０５，并未因地理隔离而产生

较大分化形成亚种。冯雪娇［１５］也曾发现，多个省份之

间的长角血蜱并未因为较大的地理距离而产生地理隔

离，群体间并未形成较大分化。

ＮＪ进化树与单倍型网络图均显示，拉合尔钝缘蜱

４个群体间未形成明显的地理结构。ＡＭＯＶＡ 分析

发现，遗传变异主要来源于群体内部，占９０．５８％；而

群体间遗传变异很小，仅占９．４２％。表明拉合尔钝缘

蜱群体间差异明显小于群体内部差异，群体间未形成

较大遗传分化。

环塔里木盆地地区拉合尔钝缘蜱４个群体间产生

的分化程度较小，在群体间地理距离较大的情况下并

未形成独立的谱系结构，各群体间有一定的基因交流。

根据蜱的生态习性可知，蜱类自身可移动能力有限，很

难进行远距离传播，长途传播多依赖宿主。Ｍａｆｒａ

等［２８］在研究寄生于小型啮齿类动物的日本卵形硬蜱

（犐狓狅犱犲狊狅狏犪狋狌狊）遗传多样性时发现，在地理距离较近

的情况下群体间的遗传分化程度依旧很大，表明各群

体间基因交流极少。冯雪娇［１５］研究了我国多个省份

长角血蜱遗传多样性，发现在地理距离较大情况下不
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同群体间分化程度依旧很小。本研究结果与之相符

合。造成这种情况的原因可能是，日本卵形硬蜱寄生

宿主为小型啮齿动物，自身和宿主都缺乏远距离传播

能力，而长角血蜱寄生宿主多为牛、马、羊等大型动

物［１５］，宿主有长途传播的能力。由此推测，环塔里木

盆地地区４个拉合尔钝缘蜱群体间分化较小原因可能

是因为该蜱寄生宿主多为绵羊、牛、马鹿等中大型动

物［１１，２９］，宿主在迁徙或者跨地区交易时可携带该蜱进

行远距离传播，从而导致该蜱有远距离传播的能力。

综上所述，新疆环塔里木盆地地区４个拉合尔钝

缘蜱群体整体遗传多样性水平较高，适应能力强，能够

适应多种不同环境。各群体间分化程度较低，群体间

无明显的谱系结构，并且整个种群经历了长时间的发

展演化，形成了大而稳定的群体。
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［２５］　ＧｒａｎｔＷＳ，ＣｌａｒｋＡＭ，ＢｏｗｅｎＢＷ．Ｗｈｙｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔ

ｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｆａｉｌｅｄｔｏ

ｒｅｓｏｌｖｅ ｓａｒｄｉｎｅ （Ｓａｒｄｉｎｏｐｓ） ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ：ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｆｒｏｍ

ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＣａｎＪＦｉｓｈ

ＡｑｕａｔＳｃｉ，１９９８，５５（１２）：２５３９２５４７．

［２６］　ＡｌｌｅｎｄｏｒｆＦＷ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ，ｇｅｎｅｆｌｏｗ，ａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ

ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＧｅｎｅｔＣｏｎｓｅｒｖ，１９８３：５１６５．

［２７］　ＷｒｉｇｈｔＳ．ＥｖｏｌｕｔｉｏｎｉｎＭｅｎｄｅｌｉａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．１９３１［Ｊ］．Ｂｕｌｌ

ＭａｔｈＢｉｏｌ，１９９０，５２（１２）：２４１２９５．

［２８］　ＲｅｇｉｌｍｅＭＡＦ，ＳａｔｏＭ，ＴａｍｕｒａＴ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｔｗｏｉｘｏｄｉｄｔｉｃｋｓｐｅｃｉｅｓ（Ａｃａｒｉ：Ｉｘｏｄｉｄａｅ）

（犐狓狅犱犲狊 狅狏犪狋狌狊 ａｎｄ 犎犪犲犿犪狆犺狔狊犪犾犻狊 犳犾犪狏犪 ）ｉｎ Ｎｉｉｇａｔａ

ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ，Ｊａｐａｎ［Ｊ］．ＩｎｆｅｃｔＧｅｎｅｔＥｖｏｌ，２０２１（９４）：１０４９９９．

［２９］　王奇林，蒋玉曦，徐建平，等．塔里木马鹿体表寄生的软蜱种类及

其携带病原的ＰＣＲ鉴定［Ｊ］．中国兽医科学，２０２２，５２（３）：３３９

３４３．

【收稿日期】　２０２２０６２０　【修回日期】　２０２２０８２７

·７８２１·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志
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