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图丽鱼寄生破坏古氏虫的形态描述及系统发育* 
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(新疆农业大学动物医学学院  乌鲁木齐  830052) 

摘要    在调查新疆乌鲁木齐市观赏鱼感染寄生虫种类期间，从图丽鱼(Astronotus ocellatus)鳃部采

集到一种单殖吸虫，经过形态学比较具有鉴定依据的背腹中央大钩、联接片、交接器等结构后，鉴

定为锚首虫亚科(Ancyrocephalinae)的破坏古氏虫(Gussevia asota)。首次测定了破坏古氏虫 28S rDNA
基因序列(GenBank 登录号：MG596661)，系统发育分析表明，该虫与鲻鱼虫属(Ligophorus)、嗜丽

鱼虫属(Cichlidogyrus)的亲缘关系较近，聚为稳定的独立分支。 
关键词    图丽鱼；破坏古氏虫；形态描述；系统发育 
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图丽鱼(Astronotus ocellatus)别名“地图鱼”、“猪

仔鱼”等，是一种原产于秘鲁、哥伦比亚和巴西亚马

逊流域和法属圭亚那、阿根廷一带的热带淡水、底栖

性鱼类(鲈形目 Perciformes、慈鲷科 Cichlidae)；作为

一个引进的物种也存在于巴西流域盆地(De Azevedo 
et al, 2007)。对水族爱好者来说，它是一种非常受欢

迎的商业性慈鲷科鱼类，同时，也因其鲜美的肉质而

被亚马逊流域的人作为一种食用鱼 (Delgado et al, 
2014; Tavares-Dias et al, 2014)。近年来，随着“一带

一路”经济带的建设，新疆地区的水产养殖发展迅速，

但在发展的过程中，也出现一些疾病问题，如寄生虫

就是严重危害当地养殖鱼类的重要病原之一。 
古氏虫属(Gussevia)(Kohn et al, 1964)隶属于锚

首虫亚科(Ancyrocephalinae)，其中，包括 17 种有效

物种，这些单殖吸虫通常寄生于慈鲷科鱼类的鳃部

(Thatcher,1991)。Ľubomír Šmiga 等(2016)研究发现，

当大量的虫体寄生于鱼体时，鱼表现出明显的窒息，

神经系统症状(狂游、碰壁等)，运动失调和突然死亡。

长期以来，单殖吸虫的鉴定主要是依靠其具有鉴定意

义的几丁质结构的形态进行，但是，由于单殖吸虫种

类繁多，且形态极为相近，这就为虫种的正确鉴定带

来一定的困难。近年来，随着分子标记技术的迅速发

展，基因组序列测定已逐步成为物种分子系统发育学

研究的普遍方法，尤其是核糖体基因，在寄生虫物种

鉴定、亲缘关系的演化等方面尤为突出(孟飞燕, 2016; 
Mollaret et al, 2000; 丁雪娟等, 2005)。本研究通过测

定破坏古氏虫的 28S rDNA 的序列，旨在为该虫在分

子系统进化方面提供基础资料，同时，也填补了该虫

在分子生物学研究方面的空白。 

1  材料与方法 

1.1  样品的来源  

2016 年 5 月~2017 年 6 月，对新疆乌鲁木齐明珠

花卉市场和华凌观赏鱼市场养殖观赏鱼做寄生虫学调

查期间，先后采集到图丽鱼 18 尾。将活鱼运送到实验
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室并进行拍照、测量和称重，并使用常规解剖法将鱼处

死后，对其进行寄生虫学检查，分别剪取每条鱼的鳃

片，在解剖镜下逐一检查，发现寄生虫后，用吸管吸

取到 1.5 ml 的 EP 管中，滴加不同浓度的乙醇保存。 

1.2  形态学鉴定 

在解剖镜下挑取形态完整的虫体放置在载玻片

上，用 4%聚乙烯乳酸酚(伍惠生, 1980)固定封片，并

在光学显微镜下拍照，测定背腹中央大钩、联接片、

交接器等几丁质结构，小括号前的数值为所测量标本

的平均值，括号中为量度变化范围。所制虫体标本保

存在新疆农业大学动物医学学院寄生虫实验室。 

1.3  DNA 提取及目的基因的 PCR 扩增 

依据形态学鉴定结果，选取 95%乙醇保存的虫体

若干只，清水冲洗，TE 缓冲液浸泡过夜后，分别装

入 1.5 ml 的 EP 管中，用 DNA 提取试剂盒提取虫体

DNA，保存于20℃冰箱中，用于后续实验。 

分子标记选取核糖体 DNA 的 28S rDNA 序列，

目的序列的扩增引物参照 Hassouna 等(1984)，引物序

列为 MF1：5-ATTCCGATAACGAACGAGACT-3，
MR1：5-GCTAGCTGCGTTCTTCATCGA-3。PCR 扩

增的反应体系为 50 μl，反应程序：95℃ 4 min；92℃   
1 min，55℃ 1 min，72℃ 1 min 30 s，35 个循环；      
72℃10 min，4℃终止。 

1.4  目的 DNA 序列的测定 

将扩增产物经 1%的琼脂糖电泳分析，切取目的

条带，用全式金胶回收试剂盒纯化后，送至生工生物

工程(上海)股份有限公司进行测序。 

1.5  基于 28S rDNA 序列的系统发育分析 

基于 28S rDNA 序列，以 Gyrodactylus pterygialis 为
外类群，选取 20 种(表 1)已发表的分属于锚首虫亚科

不同属之间的 28S rDNA 序列，与本研究所测得的序列

一起，在 MEGA 7.0 软件中构建系统发育树。 
 

表 1  本实验用到的已发表的锚首虫亚科 28S rDNA 序列信息 
Tab.1  List of published Ancyrocephalinae 28S rDNA sequences used in this study 

属 Genus 拉丁名 Latin name GenBank 登录号 GenBank accession number 
鲻鱼虫属 Ligophorus L. uruguayensis KF442630 
 L. chabaudi JN996834 
 L. cephali JN996830 
嗜丽鱼虫属 Cichlidogyrus C. casuarinus KX007822 
 C. amieti KT945076 
 C. yanni HE792777 

P. gigi KX812456 
伪锚盘虫属 Pseudancylodiscoides Pseudancylodiscoides sp. EF100544 
四刺虫属 Quadriacanthus Q. kobiensis EF100545 
 Q. clariadis KX685952 
 Q. bagrae KX685951 
锚首虫属 Ancyrocephalus A. percae KF499080 
 A. percae KF499080 
 A. paradoxus AJ969952 
海盘虫属 Haliotrema H. cromileptis EU523146 
 H. johnstoni DQ157664 
 H. platycephali DQ157662 
锁盘虫属 Cleidodiscus C. pricei AJ969939 
嗜石鲈虫属 Bravohollisia B. rosetta DQ537364 
撒氏虫属 Thaparocleidus T. asoti MG601546 

 

2  结果 

2.1  形态学鉴定结果 

在对图丽鱼进行寄生虫学检查时，除了检查鳃丝

外，还检查了其他内部的脏器组织和体表皮肤，但并

没有发现其他的病原体存在。而在鳃片的检查过程中

发现，该寄生虫偏好寄生在鳃丝顶端末梢，且感染率

和感染强度非常高，分别达到 92%和 1~224。 
基于被测量的 8 个虫体玻片标本，虫体全长为

441.6 (307.7~530.8) μm，纺锤形，头区狭窄。头腺非

常发达，4 对，分别在头区顶部两端。眼点 2 对，等

距，后一对较大。最大体宽为 82.3 (50.8~96.4) μm。

咽为卵圆形，直径为 21.9 (19.8~25.1) μm。后吸器发

育完全，分为发达的前叶和后叶，前叶大于后叶的腺
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体斑块，后吸器宽为 64.3 (50.9~79.8) μm。腹中央大

钩全长为 20.5 (15.7~22.9) μm，钩基长为 18.2 (12.2~ 
20.8) μm，钩尖长为 8.7 (8.0~10.3) μm，具有发达的

几丁质丝，内外突分化不明显，内突长为 5.7 (3.5~  
9.8) μm，外突长为 3.4 (3.1~3.7) μm。背中央大钩全

长为 25.4 (24.4~26.8) μm，钩基长为 21.4 (20.6~   
24.4) μm，钩尖长为 15.9 (14.3~17.4) μm，内外突分

化明显，内突长为 10.2 (8.7~12.0) μm，外突长为 4.6 
(4.3~4.9) μm。腹联接片大小为 1.927.4 [(1.2~2.6) 
(21.5~30.9)] μm，细丝状，末端卷曲在腹中央大钩基部。

背联接片大小为 3.837.5 [(2.6~5.7)(24.5~44.1)] μm，

棒状，末端稍扩大。边缘小钩 7 对，第 1~4 对和第 6、
7 对边缘小钩为雏形钩，长为 10.7 μm (N=2)，第 5 对

边缘小钩长为 12.2 μm (N=2)。交接器由交接管和支

持器 2 部分组成，交接管卷曲，基部膨大，长为 52.2 
(47.9~56.4) μm。支持器与交接管基部相连，末端扇形

片具有 1 个几丁质结构的环，长为 29.8 (28.8~30.8) μm。

阴道右旋，外部具有硬化的保护结构。虫体前端有散在

的虫卵分布，大小为 2.11.1 [(1.4~2.7)(0.7~1.6)] μm。 
根据玻片标本图，测量虫体各结构，通过与各国

已报到破坏古氏虫的测量数值进行比对(表 2)发现，

部分数值大于或者小于其他测量值。根据 Kritsky 等

(1989b)和 Abdallah 等(2008)研究表明，寄生虫的鉴定

是基于后吸器几丁质结构(背腹中央大钩、联接片和

边缘小钩)的形状和交配器。本研究发现，虫体的交

接器、后吸器的结构(图 1)与 Kritsky 等(1989b)(图 2)
所描述的原始种虫体的形态结构略有差异。而中国广

东地区发现分离的虫体后吸器分叶不明显，且头区较

宽，虫体并不呈纺锤形，且腹中央大钩的基本形态与

本研究和国外报道的有一定差异。 
 

 
 

图 1  破坏古氏虫交接器和后固着器的形态 
Fig.1  The morphological features of copulatory organ and 

haptor of G. asota 

a：破坏古氏虫前端；b：破坏古氏虫后端(后吸器)； 
1：交接器；比例尺=50 μm 

a: Anterior region of G. asota; b: Posterior region of G. asota 
(Haptor); 1: Copulatory organ; Scale bar=50 μm 

在本研究中，增加了腹、背中央锚钩的参数测量，

这些参数特征在原始种中没有表现出来。通过比对发

现，本研究虫体的体长与原始种和广东地区分离的虫

体体长最为接近，而秘鲁发现的虫体体长最大。体宽、

后吸器宽与原始种最为接近。对比腹、背中央大钩长

发现，其测量值均小于已报到虫体。而背联接片的测

量参数大于其他虫体。 

2.2  28S rDNA 基因序列分析 

根据形态学鉴定结果，测定虫体的 28S rDNA 基

因序列。此外，经文献检索尚无学者对古氏虫属的虫

体做分子生物学方面的研究分析。本研究首次测定了

破坏古氏虫的 28S rDNA 片段，其目的条带为 864 bp，
G+C 含量为 48.4%。将已获得的序列在 NCBI 中 BLAST
比对分析发现，该序列与嗜丽鱼虫属(Cichlidogyrus)、
鲻鱼虫属(Ligophorus)物种的同源性最高，达 90%。

将获得的序列上传至 GenBank，获得 GenBank 序列

收录号为 MG596661。 
选取锚首虫亚科不同属的序列绘制系统发育树

分析表明，该虫与鲻鱼虫属、嗜丽鱼虫属的虫体亲缘

关系较近，聚为稳定的独立分支。 

3  讨论 

古氏虫属至今为止共报道 17 种有效物种，该属

为鳃寄生虫，通常寄生在热带慈鲷科鱼类鳃上。该属

的虫体形态非常相近，而后吸器的几丁质结构和交接

器是区别该属虫体的主要形态学依据。图丽鱼所寄生

的破坏古氏虫最早由 Kritsky 等(1989b)做过详尽的描

述，而破坏古氏虫是该属中最常见的种，后来也在不

同国家、不同地区的图丽鱼上报道过。但是，通过直

观的形态图比较发现，在新疆采集到的破坏古氏虫与

在欧洲斯洛伐克(Ľubomír Šmiga et al, 2016)和巴西

(Abdallah et al, 2008)采集到的虫种形态最为相似，而

巴拿马(Mendoza-Franco et al, 2010)、韩国(Kim et al, 
2002)、秘鲁亚马逊发现的破坏古氏虫没有绘制模式

图，故无法进行直观的形态比较。而李海燕(2015)在
中国广东地区采集的破坏古氏虫后吸器分叶不明显，

部分结构也略有不同，也有可能与绘图或个人的测量

操作有关。而关于虫体的测量数值，各国的报道均有

差异，可能与采集季节、水域温度等外界条件和观察

角度等有关。 
近年来，利用分子生物学技术研究单殖吸虫的报

道日渐增多，研究的靶基因以核糖体 RNA 基因(rDNA)
及其内转录间隔区(ITS)为主(Hansen et al, 2003)，在

通过对多种蠕虫的分析研究发现，28S rDNA 基因 5 
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图 2  原始描述中关于破坏古氏虫的部分几丁质结构 
Fig.2  The sclerotized hard parts of G. asota in the original description (Kritsky, 1989b) 

a：腹中央大钩；b：背中央大钩；c：交接器；d：背联接片；e：腹联接片。比例尺=30 μm 
a: Ventral anchor; b: Dorsal anchor; c: Copulatory organ; d: Ventral bar; e: Dorsal bar. Scale bar=30 μm 

 

 
 

图 3  基于 28S rDNA 序列构建的图丽鱼寄生破坏古氏虫邻接法(NJ)系统发育树 
Fig.3  Phylogenetic tree of A. ocellatus parasitic G. asota based on  

28S rDNA sequences using Neighbour-Joining method 
 

端包括 D1 可变区适合于推断种间、属间及近缘科间

的关系(Qu et al, 1988; Barker et al, 1996)。鉴于

GenBank 中尚未有关于古氏虫的相关分子序列，为此

选用国际单殖吸虫界采用较多的 28S rDNA 基因序

列，首次测定了古氏虫的 28S rDNA 序列，研究结果

显示，古氏虫属与鲻鱼虫属和嗜丽鱼虫属关系最近，

三者互为姐妹群，与上述三属关系最近的是海盘虫属

与嗜石鲈虫属，这五属构成一支；与伪锚盘虫属、四

刺虫属、锚首虫属、撒氏虫属和锁盘虫属构成的另一

支互为姐妹群。而这一结果与 Mendoza-Palmero 等(2015)
的研究结果略有不同，可能与系统发育树制作方法、

虫种序列选择、宿主及环境等有关。由于锚首虫亚科

及其所属的地位自建立以来一直备受争论 (Gusev, 
1961)，而 Mendoza-Palmero 等(2015)研究表明，锚首

虫亚科目前的分类是人为的，并不能反映这个物种极

其多样化的单殖吸虫组成的系统发育关系。在
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Lim(2001)等对寄生于鲇形目鱼类单殖吸虫的分类地

位进一步修订后，提议将锚盘虫亚科提升到科水平以

容纳 17属，而 Kritsky等(1989a)运用分子的手段得出，

锚首虫科在系统发育中的位置是存在问题，因此有必

要对其进行修订，而这也是一个开放的问题。 
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Morphological Description and Molecular Phylogeny of  
the Gussevia asota Parasite on Astronotus ocellatus 

XIE Zhisheng, MA Jiangxia, YANG Kunming, DUAN Chengren, GUO Aimin, YUE Cheng①
 

(College of Veterinary Medicine, Xinjiang Agricultural University, Urumqi  830052) 

Abstract    Astronotus ocellatus is a tropical, benthic freshwater fish that originated in South America 
and is a great favorite for a vast number of aquariums. With the development and extension of the “Belt 
and Road Initiative” Economic Zone, as an inland area of Xinjiang, the development of ornamental fish is 
particularly fast, but the rapid development is accompanied by a series of disease problems, such as 
common parasitic diseases, which are a common factor restricting the development of fisheries. The aim 
was to investigate the XinJiang common ornamental fish parasite epidemic and classification situation. 
This study combines the traditional morphological identification methods of parasites with modern 
molecular biology methods, researching the parasitic monogenean species of A. ocellatus, at the gill site. 
The subjects were common A. ocellatus selected from the Urumqi Ornamental fish market. From 2016 
May to 2017 June, 18 fish samples were collected. The results of the experimental analysis showed that 
parasites on the gills of A. ocellatus were Gussevia asota, belonging to Dactylogyridae, Ancyrocephalinae, 
Gussevia. The morphological parameters of the parasite were measured and compared with all the 
morphological data previously reported on the parasite It was found that there were certain differences 
between the data measured by different countries. By data retrieval, there is no sequence information of 
Gussevia Asota molecules in the GenBank database. Therefore, the G. asota 28S rDNA gene sequence 
was determined and submitted, obtaining GenBank sequence number: MG596661. Phylogenetic tree 
species from different genera of Ancyrocephalinae were analyzed. Phylogenetic analysis indicated that G. 
asota was at the top of the phylogenetic tree, with Ligophorus having the closest relationship, and 
together forming a sister group. And then get together with the parasites of the Cichlidogyrus, as a large 
branch, the kinship with Ancyrocephalus and Cleidodiscus is the furthest. 
Key words    Astronotus ocellatus; Gussevia asota; Morphological description; Phylogenetic 
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