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吸虱亚目 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因间 

独立进化和协同进化的研究* 
张艳芳**  董文鸽***  陈  婷 

（大理大学病原与媒介生物研究所，大理  671000） 

摘  要  【目的】 吸虱亚目是真兽类动物的永久专性体表寄生虫。吸虱亚目的线粒体基因组发生了剧烈

的裂化，形成了不同于以往典型单一大环的多个裂化微环。本文对 17 种吸虱以及外群尖叫虱 Bothriometopus 

macrocnemis 的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列进行比较分析，探讨 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因间的独立进

化和协同进化。【方法】 对云南采集到的 3 科 3 属 4 种吸虱（弯多板虱 Polyplax reclinata、锯多板虱 Polyplax 

serrata、太平洋甲胁虱 Hoplopleura pacifica 和麝鼩钩板虱 Ancistroplax crocidurae），用 Illumina MiSeq 

PE250 平台高通量测序后与 GenBank 中查找的其它 13 种吸虱及尖叫虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列

进行比较，采用最大简约法（Maximum parsimony，MP）分析 17 种吸虱 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的进

化关系。【结果】 17 种吸虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因均形成典型的三叶草结构，trnL1(tag)和 trnL2(taa)

基因在虱属、阴虱属和猴虱属中有较长的等同序列；在甲胁虱属和钩板虱属中有很短的等同序列；在多板

虱属、微胸虱属和血虱属中的等同序列介于二者之间。常见典型单一环状线粒体基因组物种的 trnL1(tag)和

trnL2(taa)基因等同序列的长度在 6-10 bp 之间。对 17 种吸虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列进行同源性

比较分析，发现不同属吸虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列相似度差异较大，同属内吸虱的 trnL1(tag)

和 trnL2(taa)基因序列相似度差异较小。基于 17 种吸虱及尖叫虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因构建系统进

化树，结果表明 trnL1(tag)、trnL2(taa)及 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因间既有协同进化又有独立进化。【结论】 

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因等同序列较长的吸虱易发生协同进化，等同序列较短的吸虱易发生独立进化。

吸虱亚目的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因协同进化是长期的或发生在远缘物种间，而独立进化是短期（两次

重组事件间）的或发生在近缘物种间。吸虱亚目线粒体基因组的裂化模式可能影响 trnL1(tag)和 trnL2(taa)

基因等同序列的长短。 

关键词  吸虱；trnL1(tag)；trnL2(tag)；裂化线粒体基因组；协同进化；独立进化 

Independent and concerted evolution of the trnL1(tag) and  
trnL2(taa) genes in Anoplura 

ZHANG Yan-Fang**  DONG Wen-Ge***  CHEN Ting 

(Institute of Pathogens and Vectors, Dali University, Dali 671000, China) 

Abstract  [Objectives]  Anoplura (lice) are obligate ectoparasites of eutherians. The mitochondrial genome of Anoplura has 

undergone drastic fragmentation and formed multiple mitochondrial minicircular chromosomes that differ from the typical 

single mitochondrial genome. Sequences of trnL1(tag) and trnL2(taa) genes from 17 species of sucking lice and an outgroup 

(the screamer louse, Bothriometopus macrocnemis) were compared to investigate the independent, and concerted, evolution of 

these genes. [Methods]  The trnL1(tag) and trnL2(taa) genes of 4 species of sucking lice from 3 genera and 3 families 
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collected in Yunnan (Polyplax reclinata, Polyplax serrata, Hoplopleura pacifica, Ancistroplax crocidurae) were sequenced by 

high-throughput sequencing on the Illumina MiSeq PE250 platform, and compared with those of 13 other species and the 

screamer louse outgroup obtained from GenBank. Evolutionary relationships among species were inferred using the maximum 

parsimony method (MP) and the homology of trnL1(tag) and trnL2(taa) gene sequences was analyzed. [Results]  The 

trnL1(tag) and trnL2(taa) genes of all 17 species of sucking lice formed a typical clover structure. TrnL1(tag) and trnL2(taa) 

genes have very long identical sequences in Pediculus, Pthirus and Pedicinus, very short identical sequences in Hoplopleura 

and Ancistroplax, and intermediate length sequences in Polyplax, Microthoracius and Haematopinus. The length of identical 

trnL1(tag) and trnL2(taa) gene sequences in common, typical, single circular, mitochondrial genome species is 6-10 bp. 

Sequences in different genera sucking lice were significantly different, whereas those in the same genus were only slightly 

different. A phylogenetic tree indicates that there has been both concerted, and independent, evolution of the trnL1(tag), 

trnL2(taa), trnL1(tag) and trnL2(taa) genes. [Conclusion]  Sucking lice with longer identical trnL1(tag) and trnL2(taa) gene 

sequences are more likely to have undergone concerted evolution, whereas those with shorter identical sequences are more 

likely to have undergone independent evolution. Concerted evolution would be expected over the long term, or between 

distantly related species, whereas independent evolution would be expected over the short term (between two recombination 

events), or between closely related species. The fragmented pattern of the Anoplura mitochondrial genome may influence the 

length of identical trnL1(tag) and trnL2(taa) gene sequences.  

Key words  Anoplura; trnL1(tag); trnL2(taa); fragmented mitochondrial genome; concerted evolution; independent evolution 

吸虱亚目隶属于动物界、节肢动物门、昆虫

纲、虱目，是真兽类动物的永久专性体表寄生虫

（Dong et al.，2014a；Guo et al.，2004）。全世

界已知吸虱有 15 科 50 属 540 余种（Durden and 

Musser，1994），中国有 11 科 22 属 96 种（金大

雄，1999）。吸虱亚目中的体虱可在人群中传播

流行性斑疹伤寒、回归热及战壕热（Gibney  

et al.，1985；David et al.，2004；Hornok et al.，

2010）。随着经济和医疗卫生的发展，人群感染

寄生虫虱病的几率下降，但在发展中国家及经济

医疗卫生条件落后的地区，仍存在高感染率。寄

生于其他动物体表的吸虱，可在近缘动物宿主之

间传播和保存鼠型斑疹伤寒、野兔热乃至鼠疫等

人兽共患病的病原体，在流行病学上具有保存、

扩展疫源地的作用（李伟等，2020）。 

线粒体是存在于真核生物体内的一种半自主

性细胞器，具有独立的遗传物质 DNA 且可独立

于细胞核进行遗传物质的转录和复制。线粒体常

参与细胞的信号转导、分化、生长、代谢、衰老

以及死亡等密切相关机制的调控（Thyagarajan  

et al.，1996；Park and Larsson，2011；Galluzzi et 

al.，2012）。以往对吸虱昆虫的研究大多集中在

形态分类和生态（Guo et al.，2004；孟艳芬和郭

宪国，2008；Dong et al.，2009）。随着基因测序

技术的发展，越来越多的昆虫线粒体基因组被测

序及分析。常见的昆虫线粒体基因组是典型的单

一环状结构，但吸虱的线粒体基因组发生了剧烈

的裂化，形成了不同于以往单一大环的多个裂化

微环，数目由最少的 9 个（猪虱）到 20 个（体虱）

微环不等，每个微环都包含编码区和非编码区

（Shao and Barker, 2010；Shao et al.，2012， 

2017；Jiang et al.，2013；Dong et al.，2014a，

2014b；Song et al.，2014；Herd et al.，2015）。

昆虫线粒体基因组具有进化速度快、母系遗传等

诸多不同于细胞核基因组的特点（Boore，1999）。

此外，昆虫线粒体基因组还具有丰富的遗传信

息，被广泛用于昆虫系统发育学、种群遗传学、

系统地理学和进化生物学研究（White et al.，

2008；Wei et al.，2019），其中利用线粒体基因

组高分辨率的系统发育信息来探讨近缘物种间

的遗传分化应用最为广泛（Wang et al.，2010）。 

tRNA 是存在于线粒体内的一种非编码小

RNA 分子，负责氨基酸转运。近年来发现 tRNA

与肿瘤的发生和发展密切相关（徐慧璇等，

2020）。后生动物的线粒体基因组对功能性 tRNA

的缺失和获得表现出很大的灵活性（Gissi et al.，

2008）。有人提出 tRNA 是理想的系统发育标记

（Boore et al.，1995；Kumazawa and Nishida，
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1995；Macey et al.，1997），或许代表了线粒体

基因组中少数保留下来的有助于追溯远古进化

关系的共源性状（Dowton and Austin，1999）。 

在进化过程中，种群的共有基因特征和种群

特征可包含独立进化和协同进化。独立进化在种

群进化中背离其共有基因特征和种群特征存在，

协同进化在种群进化中遵从其共有基因特征和

种群特征存在（Cameron et al.，2007；Shao et al.，

2015；Nedelcu，2019；Krieger et al.，2020；Lyer 

et al.，2020；Smith et al.，2020）。迄今已研究

的具有裂化线粒体基因组的 13 种吸虱中，除克

氏甲胁虱 Hoplopleura kitti 外，其他吸虱的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因均具有较长的等同序

列。Shao 等（2015）用邻近法分析 4 科 4 属 6

种吸虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列，结果表

明二者既有独立进化又有协同进化。此外，线粒

体基因组的协同进化也在尖叫虱 B. macrocnemis

两组重复的 tRNA（trnW 和 trnV）和非编码区观

察到（Cameron et al.，2007）。为进一步了解吸

虱 亚 目 trnL1(tag) 、 trnL2(taa) 及 trnL1(tag) 和

trnL2(taa)基因的独立进化和协同进化，本文对 8

科 8 属 17 种吸虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序

列进行了比较分析。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

在云南采集到 3 科 3 属 4 种吸虱（太平洋甲

胁虱 Hoplopleura pacifica、弯多板虱 Polyplax 

reclinata、锯多板虱 Polyplax serrata 和麝鼩钩板

虱 Ancistroplax crocidurae），置于盛有 95%乙醇的

EP 管中放置于﹣80 ℃超低温冰箱保存备用。4 种

吸虱标本保存在大理大学病原与媒介生物研究所。 

1.2 方法 

1.2.1  DNA 的提取  用镊子将保存在 EP 管

95%乙醇中的吸虱取出，放于去离子水中漂洗，

在 DM750 体视显微镜下鉴别吸虱的种类及性别

后放置于 1.5 mL 的离心管中备用。吸虱种类及

性别的鉴定参考金大雄（1999）编写的《中国吸

虱的分类和检索》。用 The Dneasy Tissue Kit 

(QIAGEN)试剂盒提取吸虱线粒体基因组 DNA。 

1.2.2  吸虱 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列的

PCR 扩增、纯化和测序  以提取的基因组 DNA

为模板，用 LA Taq（TaKaRa）酶和引物扩增出

包含 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的长片段序列。

反应条件为：预变性 94 ℃，1 min，35 个循环：

变性 98 ℃，10 s，退火 60-65 ℃，35 s，延伸 72 ℃，

150 s，终延伸 72 ℃，8 min。PCR 产物用 Wizard 

SV Gel and PCR clean-up system (Promega)试剂盒

纯化后，用 Illumina MiSeq PE250 平台进行高通

量测序，测序数据用 geneious primer 2020.0.5 软

件组装，将序列上传至 GenBank。本研究中 4 种

吸虱 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的 GenBank 登录

号分别为 MV142333、MV142334、MV142329、

MV142330、MV142331、MV142332、MV142327

和 MV142328。 

1.2.3  序列注释与分析  在 GenBank 中查找同

源序列，获得阴虱 Pthirus pubis、头虱 Pediculus 

capitis、黑猩猩虱 Pediculus schaeffi、体虱 Pediculus 

humanus、钝猴虱 Pedicinus obtusus、红疣猴虱

Pedicinus badii、亚洲多板虱 Polyplax asiatica、

羊驼虱 Microthoracius praelongiceps、棘多板虱

Polyplax spinulosa、野猪血虱 Haematopinus apri、

猪血虱 Haematopinus suis、驴血虱 Haematopinus 

asini、克氏甲胁虱 Hoplopleura kitti、太平洋甲胁

虱Hoplopleura pacifica以及尖叫虱B. macrocnemis

的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列（Cameron 

et al.，2007；Shao and Barker，2010；Shao et al.，

2012，2017；Jiang et al.，2013；Dong et al.，2014a，

2014b；Song et al.，2014；Herd et al.，2015；Fu 

et al.，2020），与本实验中的锯多板虱Po. serrata、

麝鼠钩板虱 A. crocidurae、弯多板虱 Po. reclinata

和太平洋甲胁虱 Ho. pacifica 的 trnL1(tag)和

trnL2(taa)基因序列进行比较分析（表 1）。利用 

tRNA scan-SE 1.21 和 ARWEN 1.2 查找并识别

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的二级结构（Hu，

2019；Stampar et al.，2019）。用 geneious primer 

2020.0.5 软件对 17 种吸虱及尖叫虱的 trnL1(tag)

和 trnL2(taa)基因序列进行碱基组成和序列同源

性比较（Dong et al.，2014a）。用 Mega-X10.2.2

构建基因进化树（Zhang et al.，2019）。 
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表 1  吸虱和尖叫虱 trnL1(tag)和 trnL2(taa)共享的等同序列长度 

Table 1  The length of identical sequence shared by trnL1(tag) and trnL2(taa) genes in sucking lice and screamer louse 

物种 Species 科 Family 属 Genus 
trnL1(tag)登录号
GenBank ID of

trnL1(tag) 

trnL2(taa)登录号
GenBank ID of

trnL2(taa) 

等同序列长度（bp）
Identical sequence 

length（bp） 

参考文献 

References 

阴虱 
Pt. pubis 

阴虱科 
Pthiridae 

阴虱属 
Pthirus 

EU219995.2 EU219994.2 35, 32 
Shao et al. ，
2012 

头虱 
Pe. capitis 

虱科 
Pediculidae 

虱属 
Pediculus 

JX080388.1 JX080389.1 34, 33 
Shao et al. ，
2012 

黑猩猩虱 
Pe. schaeffi 

虱科 
Pediculidae 

虱属 
Pediculus 

KR706168.1 KR706169.1 34, 32 
Herd et al. ，
2015 

体虱 
Pe. humanus 

虱科 
Pediculidae 

虱属 
Pediculus 

FJ499473.1 FJ499474.1 33, 32 
Shao et al. ，
2009 

钝猴虱 
Pe.obtusus 

猴虱科 
Pedicinidae 

猴虱属 
Pedicinus 

MT792498.1 MT792499.1 32, 32 Fu et al.，2020

红疣猴虱 
Pe. badii 

猴虱科 
Pedicinidae 

猴虱属 
Pedicinus 

MT721732.1 MT721733.1 32, 16 Fu et al.，2020

亚洲多板虱 
Po. asiatica 

多板虱科 
Polyplacidae 

多板虱属 
Polyplax 

KF647757.1 KF647752.1 28 
Dong et al. ，
2014a 

羊驼虱 
M. praelongiceps 

微胸虱科 
Microthoraciidae 

微胸虱属 
Microthoracius

KX090389.1 KX090380.1 27, 10 
Shao et al. ，
2017 

棘多板虱 
Po. spinulosa 

多板虱科 
Polyplacidae 

多板虱属 
Polyplax 

KF647763.1 KF647767.1 25, 11 
Dong et al. ，
2014a 

弯多板虱 
Po. reclinata 

多板虱科 
Polyplacidae 

多板虱属 
Polyplax 

MV142333 MV142334 25, 10 
本研究 

Present study 

锯多板虱 
Po. serrata 

多板虱科 
Polyplacidae 

多板虱属 
Polyplax 

MV142329 MV142330 21 
本研究 
Present study 

野猪血虱 

Ha. apri 

血虱科 
Haematopinidae 

血虱属 
Haematopinus

KC814615.1 KC814616.1 16, 12, 11 
Jiang et al. ，
2013 

猪血虱 
Ha. suis 

血虱科 
Haematopinidae 

血虱属 
Haematopinus

KC814606.1 KC814607.1 16, 10, 9 
Jiang et al. ，
2013 

驴血虱 
Ha. asini 

血虱科 
Haematopinidae 

血虱属 
Haematopinus

KF939322.1 KF939324.1 15 
Song et al. ，
2014 

麝鼩钩板虱 
A. crocidurae 

拟血虱科 
Haematopinoididae 

钩板虱属 
Ancistroplax

MV142331 MV142332 8 
本研究 
Present study 

克氏甲胁虱 
Ho. kitti 

甲胁虱科 
Hoplopleuridae 

甲胁虱属 
Hoplopleura

KJ648937.1 KJ648933.1 7 
Dong et al. ，
2014b 

太平洋甲胁虱 
Ho. pacifica 

甲胁虱科 
Hoplopleuridae 

甲胁虱属 
Hoplopleura

MV142327 MV142328 7 
本研究 
Present study 

尖叫虱 
B. macrocnemis 

长角鸟虱科 
Philopteridae 

Bothriometopus EU183542.1 EU183542.1 7 
Cameron et al.，
2007 

 

2  结果与分析 

2.1  吸虱亚目 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的二

级结构比较 

17 种吸虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因均有

典型的三叶草结构（图 1）。34 个 tRNA 基因的

反密码子臂均有 5 对碱基，共有 10 对错配，其

中 6 对 GU 错配，2 对 UU 错配，1 对 CU 错配，

1 对 CC 错配。所有的 37 个 tRNA 基因的反密码

子环有 7 个碱基，可变臂有 4 个碱基。在虱科虱

属（体虱、头虱和黑猩猩虱）、猴虱科猴虱属（钝 
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图 1  吸虱和尖叫虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因二级结构图 

Fig. 1  Inferred secondary structures of trnL1(tag)and trnL2(taa) genes of sucking lice and screamer louse 
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猴虱）以及阴虱科阴虱属（阴虱）的 trnL1(tag)

和 trnL2(taa)基因除反密码子环的一个碱基不同

外，其余部分均为等同序列。在多板虱科多板虱

属中，棘多板虱、亚洲多板虱和锯多板虱的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因二级结构中有相同的

D环和D臂；在弯多板虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)

基因二级结构中有相同的 D 环、D 臂、氨基酸

接受臂以及可变臂。除拟血虱科钩板虱属的麝鼩

钩板虱以及甲胁虱科甲胁虱属的克氏甲胁虱和

太平洋甲胁虱中的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因没

有较长的等同序列，其他 14 种吸虱 trnL1(tag)和

trnL2(taa)基因有较长的等同序列。尖叫虱的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因也未发现较长的等同

序列（表 1）。 

2.2  吸虱亚目 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的序

列同源性 

用 geneious primer 2020.0.5 软件对 8 科 8 属

17 种吸虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列进行

同源性分析，其 trnL1(tag)基因长度在 62-68 bp 

之间，trnL2(taa)基因长度在 61-75 bp 之间；尖叫

虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因长度分别为65 bp

和 67 bp。17 种吸虱的 trnL1(tag)基因的 AT 含量

在 50.0%-78.8%之间，GC 含量在 21.2%-50.0%

之间；trnL2(taa)基因的 AT 含量在 55.5%-78.5%

之间，GC 含量在 21.5%-44.4%之间。尖叫虱的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的 AT 含量和 GC 含量

分别为 69.2%、68.6%、30.8%和 31.3%。除亚洲

多板虱的 trnL1(tag)基因的 AT 含量为 50.0%，其

他 16 种吸虱 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的 AT 含

量均高于 GC 含量。 

分别对 18 种寄生虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)

基因序列进行同源性比较分析，结果发现体虱、

头虱、阴虱和黑猩猩虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)

基因序列相似度高达 98.5%；钝猴虱和红疣猴虱

的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列相似度为

98.5%和 92.4%；猪血虱、野猪血虱和驴血虱的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列相似度为 61.2%- 

74.2%；亚洲多板虱、棘多板虱、弯多板虱和锯

多板虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列相似度

为 62.9%-73%；克氏甲胁虱和太平洋甲胁虱的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列相似度为 46.2%

和 52.4%；麝鼩钩板虱的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)

基因序列相似度为 47.5%；羊驼虱的 trnL1(tag)

和 trnL2(taa)基因序列相似度为 67.2%；尖叫虱的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列相似度为 56.7%。

统计结果表明吸虱 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序

列在属间相似度差异较大，属内差异较小。序列

同源性分析结果表明 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因

序列相似度高的物种，其等同序列长度也较长

（图 1，表 1，表 2）。 

2.3  吸虱亚目 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的进

化关系 

动物有 2 个亮氨酸（trnL1(tag)和 trnL2(taa)）

是比较常见的现象。发生裂化线粒体基因组的吸

虱亚目 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因有较长的等同

序列。在此，基于 trnL1(tag)、trnL2(taa)以及 trnL1(tag)

和 trnL2(taa)基因序列用 Maximum parsimony 法

分别构建了包含 17 种吸虱以及尖叫虱的 3 种进

化树，其中体虱和头虱具有完全相同的基因序列

（Shao et al.，2012）。对 trnL1(tag)基因构建的进

化树分析（图 2）发现同属吸虱的 trnL1(tag)基因

协同进化。对 trnL2(taa)基因构建的进化树分析

（图 3）发现除亚洲多板虱外，同属吸虱的

trnL2(taa)基因协同进化。对 trnL1(tag)和 trnL2(taa)

基因构建的进化树分析发现典型单一环状线粒

体基因组尖叫虱中的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因

在不同的分支上，他们是独立进化的（图 4）。

在裂化线粒体基因组吸虱中 trnL1(tag)和 trnL2(taa)

基因既有独立进化又有协同进化。虱科虱属（体

虱、头虱和黑猩猩虱）、猴虱科猴虱属（钝猴虱

和红疣猴虱）以及阴虱科阴虱属（阴虱）的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因彼此协同进化；血虱

科血虱属（猪血虱、野猪血虱和驴血虱）的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因彼此独立进化；拟血

虱科钩板虱属（麝鼠钩板虱）的 trnL1(tag)和

trnL2(taa)基因彼此独立进化；甲胁虱科甲胁虱属

（克氏甲胁虱和太平洋甲胁虱）的 trnL1(tag)和

trnL2(taa)基因彼此独立进化且相距较远；多板虱

科多板虱属（亚洲多板虱、棘多板虱、弯多板虱

和锯多板虱）的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因彼此 
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表 2  17 种吸虱和尖叫虱 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因的碱基组成 (%)和同源性比较 (%) 

Table 2  Base composition (%) and homology comparison (%) of trnL1(tag) and trnL2(taa) genes in  
17 species of sucking lice and screamer louse (%) 

trnL1(tag)基因 (%)  
trnL1(tag) genes (%) 

trnL2(taa)基因 (%)  
trnL2(taa) genes (%) 物种 

Species 
A C G T A+T G+C A C G T A+T G+C 

同源性比较 
(%) 

Homology 
comparison（%）

阴虱 Pt. pubis 32.4 13.2 19.1 35.3 67.7 32.3 33.8 13.2 17.6 35.3 69.1 30.9 98.5 

头虱 Pe. capitis 33.8 11.8 19.1 35.3 69.1 30.9 35.3 11.8 17.6 35.3 70.6 30.9 98.5 

黑猩猩虱 Pe. schaeffi 32.8 10.4 19.4 37.3 70.1 29.9 34.3 10.4 17.9 37.3 71.6 29.4 98.5 

体虱 Pe. humanus 31.8 12.1 19.7 36.4 68.2 31.8 33.3 12.1 18.2 36.4 69.7 28.4 98.5 

钝猴虱 Pe. obtusus 40.0 7.7 15.4 36.9 76.9 23.1 41.5 7.7 13.8 36.9 78.5 30.3 98.5 

疣虱 Pe. badii 37.9 12.1 16.7 33.3 71.2 28.8 37.3 11.9 16.4 34.3 71.6 21.5 92.4 

亚洲多板虱 Po. asiatica 27.3 18.2 31.8 22.7 50.0 50.0 32.4 16.2 22.1 29.4 61.8 28.4 63.6 

羊驼虱 M. praelongiceps 34.4 12.5 23.4 29.7 64.1 35.9 38.5 12.3 18.5 30.8 69.3 38.2 67.2 

棘多板虱 Po. spinulosa 38.1 9.5 20.6 31.7 69.8 30.2 35.9 10.9 20.3 32.8 68.7 30.8 73.0 

弯多板虱 Po. reclinata 41.9 11.3 17.7 29.0 70.9 29.0 42.9 9.5 15.9 31.7 74.6 31.3 67.7 

锯多板虱 Po. serrata 35.5 12.9 22.6 29.0 64.5 35.5 39.7 9.5 17.5 33.3 73.0 25.4 62.9 

野猪血虱 Ha. apri 37.9 6.1 16.7 39.4 77.3 22.7 33.3 14.7 17.3 34.7 68.0 27.0 74.2 

猪血虱 Ha. suis 40.9 7.6 13.6 37.9 78.8 21.2 34.7 14.7 17.3 33.3 68.0 32.0 68.2 

驴血虱 Ha. asini 32.8 10.4 20.9 35.8 68.6 31.3 33.3 14.5 18.8 33.3 66.6 32.0 61.2 

麝鼩钩板虱 A. crocidurae 31.7 12.7 25.4 30.2 61.9 38.1 29.5 16.4 23.0 31.1 60.6 33.3 47.5 

克氏甲胁虱 Ho. kitti 33.8 12.3 20.0 33.8 67.6 32.3 31.7 20.6 23.8 23.8 55.5 39.4 46.2 

太平洋甲胁虱Ho. pacifica 33.3 20.6 22.2 23.8 57.1 42.9 31.7 15.9 22.2 30.2 61.9 44.4 52.4 

尖叫虱 B. macrocnemis 32.3 12.3 18.5 36.9 69.2 30.8 35.8 13.4 17.9 32.8 68.6 38.1 56.7 

 

 
 

图 2  用 MP 法构建表种吸虱 trnL1(tag)基因序列的进化关系 

Fig. 2  Evolutionary relationship inferred from trnL1(tag) gene sequence of 17 species of sucking lice using MP methods 
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图 3  用 MP 法构建 17 种吸虱 trnL2(taa)基因序列的进化关系 

Fig. 3  Evolutionary relationship inferred from trnL2(taa) gene sequence of 17 species  
of sucking lice using MP methods 

 

 
 

图 4  用 MP 法构建 17 种吸虱 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因序列的进化关系 

Fig. 4  Evolutionary relationship inferred from trnL1(tag) and trnL2(taa) gene sequence  
of 17 species of sucking lice using MP methods 
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独立进化；微胸虱科微胸虱属（羊驼虱）的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因彼此独立进化。 

3  讨论 

传统观点认为动物典型的线粒体基因组一

般是单一的环状结构，通常包含 37 个基因和一

个非编码控制区，极少发现重排（Kumar et al.，

2019），而在吸虱亚目线粒体基因组中观察到了 

大量重排的基因。本文中 17 种吸虱的线粒体基

因组均发生了裂化现象（Shao and Barker，2010；

Shao et al.，2012，2015，2017；董文鸽等，2013；

Jiang et al.，2013；Dong et al.，2014a，2014b；

Song et al.，2014；Herd et al.，2015；Fu et al.，

2020）。不同属吸虱的线粒体基因组裂变模式差

异较大，同属吸虱的线粒体基因组裂变模式差异

较小。同属吸虱个体的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基 

因二级结构相似且等同序列长度相近。在 17 种

吸虱的34个 tRNA基因中共发现10对错配碱基，

碱基的错配可以在后期校正，因此并不影响基因

行使正常功能（Lavrov et al.，2000）。常见典型

单一环状线粒体基因组物种的 t rnL1 ( tag )和

trnL2(taa)基因等同序列长度在 6-10 bp 之间

（Shao et al.，2001；Covacin et al.，2006；Cameron 

et al.，2007）。在虱属、阴虱属和猴虱属吸虱中

的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因有较长的等同序列

（32-35 bp）；在甲胁虱属和钩板虱属吸虱中的

trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因有很短的等同序列

（7-8 bp）；其余吸虱属中的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)

基因的等同序列长度介于二者之间。在外群尖叫

虱中未发现较长的等同序列。不同属吸虱等同序

列长度的变化可能是属级水平的潜在同源性状。

此外，Shao 等（2015）认为在吸虱个体中观察

到的 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因协同进化是长期

的或发生在远缘物种间，而独立进化是短期（两

次重组事件间）的或发生在近缘物种间。若重组

仅发生在部分基因间，那么协同进化将仅针对重

组部分，而基因的其他部分将独立进化。 

对于吸虱线粒体基因组裂化的原因目前仍不

清楚，早先的研究推测可能与其吸血习性相关，

但在袋鼠虱 Heterrodoxus macropus 及其他吸血性

节肢动物，如蚊、锥蝽和蜱中都没有发现裂化线

粒体基因组（Beard et al.，1993；Black and 

Roehrdanz，1998；Donson et al.，2001；Shao et al.，

2009）。David 等（2004）猜测线粒体基因组裂化

可能是达尔文进化论产生的后果，或者由随机遗

传漂变引起（Kolesnikov and Gerasimov，2012）。

而更多的推测是线粒体单链 DNA 结合蛋白

（mtSSB）的缺失以及寄生的生活方式导致了微

环形成及稳定（Taanman，1999；Cameron et al.，

2011），但 mtSSB 蛋白缺失无法解释较大的线粒

体微环（7-8 kb）的复制（Wei et al.，2012），在

没有 mtSSB 蛋白情况下，mtDNA 复制的产物大

小仅在 2 kb 左右。与此相反的观点是根据 rococo

遗传系统来解释线粒体基因组的裂化的原因，即

物种可通过返祖现象来减轻基因积累的突变和重

组，否则这些突变和重组对于生物的存活是致命

的（Landweber，2007）。此外，mtDNA 在生殖

系中也可通过纯化选择，消除严重的突变（Wai 

et al.，2008）。魏丹丹等（2014）认为线粒体基

因组裂化是重组和删除共同作用的结果。目前的

数据未能准确推测吸虱线粒体基因组最原始的祖

先排列模式，裂化的线粒体基因组有可能是吸虱

祖先的基因排列，亦或是进化的选择，还需积累

更多的数据去深入探究吸虱亚目裂化线粒体基因

组结构特征和进化机制来分析吸虱裂化线粒体

基因组的不同模式对 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基因

等同序列长度的影响及 trnL1(tag)和 trnL2(taa)基

因序列的进化关系。 
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