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七鳃鳗遗传多样性与演化研究进展
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摘要 : 七鳃鳗 (Petromyzonidae)是目前已知最古老的脊椎动物中惟一的幸存者。对其资源保护和演化发

育生物学的研究正日益受到重视。本文从染色体、蛋白质和 DNA水平总结近年来七鳃鳗遗传多样性与

演化方面的研究进展。重点介绍了限制性酶切片段长度多态性、DNA随机扩增多态性、DNA扩增片段长

度多态性、微卫星 DNA标记等技术及线粒体 DNA和功能基因研究应用于七鳃鳗种群遗传多样性、遗传

分化、遗传结构、种质鉴定与渔业资源管理及系统进化等方面的新进展。

关键词 : 七鳃鳗 ;遗传多样性 ;演化

中图分类号 :Q951　文献标识码 :A　文章编号 :025023263 (2009) 012159208

Genetic Diversity and Evolution of Lamprey

LIN Bin2Bin　ZHANG Zi2Ping
33 　WANG Yi2Lei

3 　ZHANG Ya2Zhi
( The Key Laboratory of Science and Technology for Aquaculture and Food Safety , Fisheries College ,Jimei University , Xiamen　361021 , China)

Abstract: Lamprey is a modern representative of the ancient jawless vertebrates. Studies on its natural resource

protection and evolution have received increasing attention in recent years. In this paper , the progress of genetic

diversity and systematic evolution of lamprey have been reviewed at of level chromosome ,protein and DNA. The

emphasis of the paper concentrates of RFLP ,RAPD ,AFLP ,SSR ,mtDNA and functional genes in the study of genetic

diversity ,genetic differentiation ,genetic structure ,germplasm identification ,fisheries resources and systematic evolution

in lamprey.
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　　七鳃鳗隶属于圆口纲 (Cyclostomata)七鳃鳗

目 ( Petromyzoniformes) 七鳃鳗科 ( Petromyzoni2
dae) 。广泛分布于寒、温带的淡水和近海水域 ,

包括非寄生、淡水寄生及洄游寄生种类。全世

界现存七鳃鳗目包括 1 科 3 亚科 11 属 48 种 ,

其中有 32 个种栖息于淡水 ,18 个种营寄生生

活。我国有 1属 3种 ,均分布在东北 ,即东北七

鳃鳗 ( Lampetra morii) 、雷氏七鳃鳗 ( L . reissneri)

和日本七鳃鳗 ( L . japonica) ,其中日本七鳃鳗是

我国惟一的海淡水洄游种类。七鳃鳗的外形特

征与蛇、黄鳝 ( Monopterus albus)相似 ,体呈鳗形 ,

尾部侧扁。头的两侧各在眼睛之后有一行 7个

分离的鳃孔 ,鳃孔与眼睛排成一直行 ,外观上形

成 8个像眼睛的点 ,故也通称八目鳗。七鳃鳗

的脂肪含量高 ,为名贵食用鱼类 ,其蛋白质、维

生素 A、D的含量也都较高。七鳃鳗还可入药 ,

具有很高的药用价值[1 ]。近年来 ,由于产卵场

和幼体的生活环境遭到了严重破坏 ,加上水质

污染影响生存环境 ,部分七鳃鳗资源量急剧下



降 ,遗传多样性遭到严重破坏 ,有些种类已处于

濒危状态。因此研究七鳃鳗的遗传多样性对七

鳃鳗的资源保护具有重要意义。

七鳃鳗是已知最古老的脊椎动物中惟一

的幸存者 ,三十多亿年前就已存在 ,在系统进化

过程中几乎没有形态学上的变化 ,故有活化石

之称。七鳃鳗作为联系无脊椎动物与脊椎动物

之间的重要桥梁 ,反映了无脊椎动物的进化历

史。同时 ,作为脊椎动物最直接的祖先 ,七鳃鳗

又是脊椎动物演化发育生物学研究的重要模式

动物。这方面的研究在 19 世纪初就开始受到

了广泛重视[2 ]
,尤其是对七鳃鳗的遗传多样性

和系统演化关系的研究最为突出。本文主要从

染色体水平、蛋白质水平及 DNA水平 3个层次

上简要概述国内外在该领域的研究进展。

1　研究进展

111　染色体水平　脊椎动物的起源与演化是

生命科学中备受关注的课题之一。现在被广泛

接受的理论是 ,脊椎动物的祖史物种通过全基

因组水平的染色体加倍 ,为生物的演化创新提

供了物质基础 ,使得与无脊椎动物的结构有显

著不同的脊椎动物 (具有脊索、背神经管、鳃裂

和分节的肌肉等)得以产生[3 ]。故此 ,七鳃鳗作

为已知最古老的脊椎动物中惟一的幸存者 ,研

究它的染色体对于探讨脊椎动物的起源与演化

有重大意义。Sasaki 和 Potter 等研究雷氏七鳃

鳗 ( Eutosphenum〈Lampetra〉reissneri) 和短头七

鳃鳗 ( Mordacia mordax)的染色体[4 ,5 ] ,观察到染

色体数目在不同种类间有较大的变化 ,2n = 60

～168。到目前为止 ,有 10 多种七鳃鳗的染色

体被研究报道 ,结果表明 ,北半球的七鳃鳗具有

极高的染色体数目 2n = 142～168 ,且大多数是

端部或近端部着丝点染色体 ;南半球七鳃鳗则

具有相对低的染色体数目 2n = 60～156 ,且多数

是中部或亚中部着丝点染色体[6 ]。然而 ,由于

七鳃鳗的染色体数目多且体积非常小 ,进行核

型分析有很大困难 ,所以这方面的研究进展不

大。但是上述的研究结果已为脊椎动物起源的

染色体倍增学说提供了部分证据。另外 ,从一

些学者提出的硬骨鱼类发生过特异的染色体倍

增的假说[7 ]得到启示 ,我们还认为 ,七鳃鳗中一

些种类的染色体数目是另一些种类染色体数目

的两倍甚至更多 ,可能表明在七鳃鳗的演化中

除了发生过与脊椎动物的起源有关的全基因组

水平的染色体倍增之外 ,还发生过七鳃鳗特异

的染色体倍增。当然这仍需进一步的研究以证

实我们的看法。

112　蛋白质水平　蛋白质 (酶)多态性研究主

要是运用蛋白质电泳技术从基因的表达产物

———蛋白质水平探讨遗传变异。鱼类的蛋白质

遗传多样性的研究主要集中在同工酶 (等位

酶) 、血清蛋白、血红蛋白、肌肉蛋白等 ,其中同

工酶分析技术应用较为广泛。但国内关于七鳃

鳗同工酶方面报道并不多 ,仅见李淑兰[8 ]等通

过聚丙烯酰胺凝胶电泳研究了乳酸脱氢酶在雷

氏七鳃鳗 5种不同组织中的表达。而该技术在

国外应用于七鳃鳗遗传多样性的研究已较为普

遍。Engelhorn 等[9 ]测定了 17 种等位酶在普氏

七鳃鳗 ( Lampetra planeri ) 、福氏七鳃鳗 ( L .

f luviatilis) 、乌克兰七鳃鳗 ( Eudontomyzon mariae)

和海七鳃鳗 ( Petromyzon marinus ) 的多态性分

布 ,发现了 16个种间特异性位点 ,可用于种间

鉴别。Krueger 等[10 ]和 Peter 等 Ξ利用淀粉水平

凝胶电泳对海七鳃鳗群体遗传结构进行了研

究 ,发现不同地理群体间在多个多态位点上有

显著差异 ,并且在美国东部存在 3个显著分化

的组群 :第一个是洄游性群体 ;第二个是上游四

大湖 (苏必利尔湖、休轮湖、密歇根湖和伊利湖)

的群体 ;第三个是安大略湖和 3个纽约州湖泊

的群体。Wright等[11 ]对海七鳃鳗整个自然分布

区内 53个地理群体的遗传结构进行了全面研

究 ,发现不同群体间等位基因频率差异显著 ,不

同水系间的差异显著大于水系内部不同地理群

体间的差异。伊利湖和安大略湖间的生殖隔离

表明不同湖间的群体迁移有限。Ward 等[12 ]在
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普氏七鳃鳗中应用聚丙烯酰胺凝胶电泳技术确

定了 30个等位酶位点 ,每个位点的平均杂和度

为 01076±01031 ,这与其他脊椎动物所记载的

相关数据有很高的相似性。Yamazaki等[13 ]利用

等位酶电泳分析了来自欧亚东部不同区域的叉

牙七鳃鳗的亲缘关系 ,结果显示来自俄罗斯阿

穆尔河 (即黑龙江) 上游的雷氏叉牙七鳃鳗

( Lethenteron reissneri )与来自鄂毕流域、勒拿流

域、阿穆尔河中部、库页岛和北海道的黑尾叉牙

七鳃鳗 ( L . kessleri)亲缘关系较近 ,它们与来自

日本群岛和南韩半岛的雷氏叉牙七鳃鳗北部与

南部类型 ( Lethenteron sp . N〈 northern form〉和

Lethenteron sp . S〈 southern form 〉)亲缘关系较

远。阿穆尔河上游雷氏叉牙七鳃鳗的躯体肌节

数(63～76)与黑尾叉牙七鳃鳗的躯体肌节数

(64～73)非常接近 ,却与来自日本群岛和南韩

半岛的雷氏叉牙七鳃鳗北部 (51～66)和南部类

型 (49～62)的躯体肌节数有显著差异。据此 ,

Yamazaki等[13 ]提出 ,来自阿穆尔河上游的雷氏

叉牙七鳃鳗与黑尾叉牙七鳃鳗应具有相同的分

类地位 ,可称为雷氏叉牙七鳃鳗混合种 ;在日本

叉牙七鳃鳗 ( L . japonicum) 、雷氏叉牙七鳃鳗混

合种与雷氏叉牙七鳃鳗北部类型之间的亲缘关

系较密切 ;而雷氏叉牙七鳃鳗南部类型与叉牙

七鳃鳗 ( Lethenteron) 、七鳃鳗 ( Lampetra) 、楔齿七

鳃鳗 ( Entosphenus)等其他种类之间亲缘关系较

远。同时 ,根据遗传和形态上的差异 ,应将来自

日本群岛和南韩半岛的雷氏叉牙七鳃鳗北部与

南部类型分为两个独立的种。将日本叉牙七鳃

鳗、雷氏叉牙七鳃鳗混合种、雷氏叉牙七鳃鳗北

部类型作为单源群 ,用减约法重新构建的分子

树显示 ,过去提出的七鳃鳗的非寄生种起源于

寄生种的理论可能需要重新探讨。另外 ,雷氏

叉牙七鳃鳗南部类型可能是叉牙七鳃鳗、七鳃

鳗以及楔齿七鳃鳗的直接祖先。

113　DNA水平 　近年来 ,DNA 分子标记技术

迅速发展 ,相继建立了限制性酶切片段长度多

态性 ( restriction fragment length polymorphism ,

RFLP) 、随机扩增多态性 DNA (random amplified

polymorphic DNA ,RAPD) 、扩增片段长度多态性

(amplified fragment length polymorphism , AFLP) 、

微卫星 DNA (microsatellite DNA)和线粒体 DNA

(mitochondrial DNA ,mtDNA)等专门技术 ,已成为

七鳃鳗遗传多样性研究的主要手段。七鳃鳗

mtDNA和功能基因研究则使脊椎动物系统演化

关系的研究更进一步得到拓展。

11311　RFLP研究　RFLP技术为 Grodzicker等

1974年所创建[14 ]
,1980 年 Bostein 首先提出了

利用 RFLP作为标记构建遗传图谱[15 ] ,开创了

直接应用 DNA多态性发展遗传标记的新阶段。

Docker等[16 ]利用筛选出的 5个 RFLP标记对太

平洋七鳃鳗 ( Entosphenus tridentatus)线粒体基因

片段 ( ND2 和 ND5)进行遗传变异研究。他们

用 2种或 3种限制性内切酶酶切 ND2 和 ND5

基因 ,并扩增酶切片段。这两个片段在 1 246

个样品中分别检测到了 18个变异位点和 29个

单倍型 (haplotypes) 。这些标记可用于其他地理

种群遗传分化的研究。

11312 　RAPD 研究 　RAPD 由 Williams 等于

1990年发明[17 ]。RAPD已被广泛用于遗传多样

性分析和基因作图。但因其受反应条件影响较

大 ,故而重复性较差。Mejia等[18 ]从 8个引物组

合中产生了 88 个 RAPD标记用于墨西哥的双

生七鳃鳗 ( Lampetra geminis) 5个种群 77个样品

的遗传多样性分析。数据分析表明种群内遗传

差异显著 ,而种群间缺乏遗传变异 ,这可能与该

七鳃鳗种群具有低 DNA变化率这一特征有关。

由于不同种类七鳃鳗的幼体难以从形态学上进

行鉴别 ,Yamazaki等[19 ]利用 4种日本的七鳃鳗 ,

即日本叉牙七鳃鳗、黑尾叉牙七鳃鳗、来自北部

和南部的两种叉牙七鳃鳗和太平洋七鳃鳗成体

样品同时进行 RAPD分析 ,他们成功地从 65个

RAPD标记中筛选出 7 个具有太平洋七鳃鳗种

的特异性的 RAPD标记。并证实过去曾报道有

太平洋七鳃鳗成体存在的位于日本本州岛东部

的那珂川也有太平洋七鳃鳗幼体的存在 ,提示

了该河流是太平洋七鳃鳗可能的定居点之一。

11313　AFLP研究　AFLP结合了 RFLP技术的

可靠性和 RAPD技术的高效性。已在物种的遗

传多样性、高密度遗传图谱的构建、遗传育种操
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作效应监测、种质鉴定、基因的定位及分离、系

统分类和进化等方面得到了广泛应用。Lin

等[20 ]采用 7对选择性引物对 8个地理群体 ,即

分别来自美国 John Day River (JD) 、Klamath River

( KLA) 、Moose River Weir (MRW) 、Willamette River

(WR) 、North Fork Toutle River (NFT) 、Rogue River

(RR) 、Deschutes River (DR) 7 条河流和日本的

Naka River (NR) (即那珂川)的太平洋七鳃鳗 ,共

218个个体的 DNA 进行 AFLP 扩增。结果表

明 ,这些七鳃鳗的遗传变异大多数来自于群体

内个体间 ,群体间遗传变异不大 ;运用 Structure

软件对不同群体的个体重新进行遗传分组 ,结

果显示不同的群体中存在着频繁的群体间杂交

与基因渗透 ;聚类分析结果显示太平洋东北部

的 6 个群体之间差异明显小于它们与日本

(NR)和阿拉斯加 (MRW)两个地理距离相距较

远的群体间的差异。据文献调查 ,此项研究是

第一个用 AFLP研究七鳃鳗地理群体遗传学的

成功报道。

11314　微卫星DNA研究　微卫星DNA系指以

2～6个核苷酸为基本单位串联重复平均分布

于整个基因组的 DNA 序列 ,又称短串联重复

( short tandem repeat , STR) 或简单重复序列

(simple sequence repeats ,SSRs) 。由于该技术具

有丰度高、多态性高、为共显性标记、选择中性、

可自动检测等优点 ,已成为研究种群遗传学以

及种间相互关系最有效的遗传标记之一。目前

七鳃鳗微卫星标记的开发还较为有限。Bryan

等[21 ]开发了海七鳃鳗的 10 个微卫星标记 ,其

中 6个微卫星标记是直接由海七鳃鳗获得的 ,

另外 4个微卫星标记是利用相近物种中已开发

的微卫星引物对获得的。Bryan等[22 ]进一步利

用其中 8个海七鳃鳗微卫星标记研究北美大湖

区海七鳃鳗的入侵模式及遗传多样性。结果显

示 ,由于北美地区邻近湖泊物种之间的相互侵

入 ,导致了较低的基因多样性 ,遗传差异小。

Filcek等[23 ]利用 7个微卫星标记分析了 4种七

鳃鳗 ,即海七鳃鳗、美洲溪七鳃鳗 ( Lampetra

appendix) 、北方溪七鳃鳗 ( Ichthyomyzon fossor)和

银七鳃鳗 ( I . unicuspis)的遗传差异 ,结果显示 ,

后三者有很高的相似性。Takeshima 等[24 ]从墨

西哥的叉牙七鳃鳗北部类型开发了 17 个微卫

星标记 ,其中 Pma2来自海七鳃鳗 ,另有 9个微

卫星标记可用于日本叉牙七鳃鳗及叉牙七鳃鳗

南部类型的遗传多样性研究。此外 ,笔者所在

的实验室开发了太平洋七鳃鳗的 11 个微卫星

标记 Ξ ,其中 9 个是利用近源种的 SSR引物开

发的 ,这些微卫星标记用于研究来自太平洋 7

个地区[20 ]的太平洋七鳃鳗群体 210 个个体的

遗传结构 ,仅 5对 SSR引物具有较好的多态、较

强的特异性 ,结果表明 7个太平洋七鳃鳗群体

的杂合度均较高 ,不同地理群体两两之间的 Fst

值及 Nei’s遗传距离分析显示 ,阿拉斯加的群

体与其他群体之间的 Fst 值较高 ,出现了较明

显的遗传分化 ,这与本实验室中 AFLP技术的

分析结果吻合。这些标记是七鳃鳗亲缘关系分

析的有效工具。预计还可在七鳃鳗的遗传多样

性、高密度遗传图谱的构建等方面得到进一步

的应用。

11315　mtDNA研究 　mtDNA已广泛用于七鳃

鳗种群遗传学和进化遗传学的研究。Docker

等[25 ]测定了七鳃鳗属 mtDNA细胞色素 b基因

和 ND3基因全序列 ,根据序列进行了 11 种七

鳃鳗的分子进化分类研究。认为在采用 mtDNA

序列进行分子进化分析时 ,应该综合考虑物种

的繁殖模式及生态特点。Rodríguez2MuÌoz等[26 ]

利用 mtDNA研究来自北美和西班牙河流的海

七鳃鳗群体遗传 ,结果表明 ,来自这两个地区的

海七鳃鳗在溯河洄游产卵时无交叉。Waldman

等[27 ]拟通过 mtDNA多态分析技术来确定海七

鳃鳗是否为安大略湖土著种 ,试图为该物种的

资源管理模式提供参考。Yamazaki等[28 ]通过比

较两种牙叉七鳃鳗北部类型和南部类型 mtDNA

细胞色素氧化酶亚基Ⅰ序列 ,找出了可用于分

类鉴定的遗传差异。

有学者也利用 mtDNA 进行七鳃鳗的系统

进化分类与有颌类起源的研究。这是一个在生
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物学界长久以来广受重视的问题 ,如盲鳗、七鳃

鳗及有颌脊椎动物之间的关系等。目前存在两

种假说 ,一种为圆口类理论 ,即七鳃鳗与盲鳗属

同一圆口分化支 ,有颌类是它们的姐妹支 ;另一

个为脊椎动物理论 ,即七鳃鳗与有颌类同属脊

椎动物分化支 ,盲鳗是它们的姐妹支。Delarbre

等[29～33 ]先后测定了无颌类福氏七鳃鳗、大西洋

盲鳗 ( Myxine glutinosa)和蒲氏粘盲鳗 ( Eptatretus

burgeri ) 及 有 颌 类 小 点 猫 鲨 ( Scyliorhinus

canicula) mtDNA全序列 ,拟通过这些序列的比

较分析解决目前有颌类相互关系学说的争论。

但是通过 3 种计算方法却发现 ,基于这些

mtDNA全序列构建的演化树既不支持圆口类理

论 ,也不支持脊椎动物理论 ,无法解决它们之间

的演化问题。故此 ,该作者认为需通过核基因

组序列的比较研究才能解决有颌类起源的问

题。Lee等[34 ]测定了海七鳃鳗线粒体基因组的

全序列 ,分析了该种线粒体基因组基因的组成

情况 ,发现编码蛋白质的基因其顺序和转录方

向与其他脊椎动物线粒体中的状况基本一致 ,

表明脊椎动物线粒体基因组的结构在脊椎动物

进化的早期就已建立。

11316　功能基因演化研究 　由于七鳃鳗的重

要进化地位 ,通过对七鳃鳗功能基因的分析研

究可使我们更深入地了解脊椎动物的起源和演

化。Sower等[35 ]通过基因的结构和免疫细胞化

学分析认为海七鳃鳗中只存在一种类促性腺激

素β(gonadotropin hormone beta2like , GTH2β2like)

蛋白 ,演化树分析该基因与卵泡刺激素 (follicle

stimulating hormone , FSH ) 和 黄 体 生 成 素

(luteinizing hormone ,LH)不聚成一支 ,推测它与

FSH及 LH同样起源于一种原始的糖蛋白 ,并

非 FSH和 LH的祖先。Kawakoshi 等[36 ]对来源

于 6种不同的鱼 ,包括 3种七鳃鳗 :澳大利亚阔

口七鳃鳗 ( Geotria australis) 、日本叉牙七鳃鳗及

海七鳃鳗 ,3 种粘盲鳗 :大西洋盲鳗、新西兰粘

盲 鳗 ( Eptatretus cirrhatus ) 和 褐 副 盲 鳗

( Paramyxine atami)的心脏或脑中的一个编码

C2型促尿钠多肽 (C2type natriuretic peptide ,CNP2
4) 基因的分子系统学进行分析 ,发现该基因是

促尿钠多肽家族的祖始基因。Moriyama 等[37 ]

的研究发现 ,从海七鳃鳗的脑垂体克隆到的生

长激素基因是生长激素Π催乳素Π生长催乳素基
因家族中的祖先基因 ,且第五外显子的结构组

成也反映了这一祖先基因的结构。并认为在脊

椎动物的进化早期刺激生长的内分泌机制已经

建立。

一般认为 ,适应性免疫系统是脊椎动物特

有的。随着基因组计划的实施及生物信息学的

发展 ,七鳃鳗免疫基因的研究更是为了解适应

性免疫的起源与演化问题提供了可能。许多学

者在七鳃鳗的淋巴样细胞中证实有与 T细胞受

体 ( T cell receptor , TCR) 、白细胞分化群 4 (

cluster of differentiation 4 , CD4 ) 、CD45、CD8、

CD98、抗原处理相关转运体蛋白 ( transporter

associated with antigen processing , TAAP) 、T细胞

受体磷脂酰肌醇23 激酶 ( B2cell adaptor for

phosphoinositide 32kinase ,BCAP)和前B细胞基因

(pre2B lymphocyte gene , VpreB )等免疫相关基因

的同源基因的表达。Klein 领导的研究小组在

七鳃鳗适应性免疫系统的演化研究中贡献突

出。该小组[38 ]从海七鳃鳗类淋巴细胞的转录

产物中鉴定出 TCR和 CD4 的同源基因。这两

个基因具有适应性免疫抗原受体基因序列的基

本特征 ,推测其可能是 TCR基因和 CD4基因的

祖先基因。由于 CD45在有颌类脊椎动物中系

受体型蛋白酪氨酸激酶 ,在淋巴细胞的发育和

活化中发挥重要作用。他们[39 ]以海七鳃鳗为

模型从基因结构、剪切位点、多态性和系统发生

等角度 ,探讨 CD45 基因的演化。在海七鳃鳗

淋巴细胞中发现 CD45 免疫因子的表达 ,该基

因缺乏编码该蛋白胞外部分的外显子 ,且只有

1个结构域 ,不同于哺乳动物中含 2～3个Ⅲ型

纤维连接蛋白结构域 ;该基因的转录子由于不

同的剪切方式存在许多变异体。这些变异体有

许多在其他脊椎动物中未曾报道过。这些变异

体的多态位点不仅存在于编码蛋白分子胞质外

部分的基因片段还存在于编码蛋白分子胞质区

部分的基因片段 ;系统发生学分析推测该基因

的始祖基因可能在体腔动物从假体腔动物分化
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出来之前就已经存在。该研究小组[40 ]从海七

鳃鳗的 cDNA文库中还获得了与哺乳类的 ATP

结合盒 B9 ( ATP2binding cassette B9 : ABCB9) 、

TAP1和 TAP2蛋白高度相似的 ABCB转运因子

(Pema2ABCB9) ,它们在主要组织相容性复合体

分子的抗原呈递过程中发挥作用。该基因在内

含子和外显子的组成上与 TAP相似 ,在单倍体

基因组中是单拷贝的 ,其进化速度比 TAP1 和

TAP2基因慢 4～10倍。此外 ,该研究小组[41 ]还

在类淋巴细胞中发现了BCAP同源基因。BCAP

是脊椎动物 B 淋巴受体细胞中的一个重要的

适应性免疫基因 ,可使抗原受体结合的蛋白质

酪氨酸磷酸化 ,从而调控下游的效应分子。其

他的研究小组[42 ]也从海七鳃鳗的 cDNA文库中

筛选出与哺乳动物 B 淋巴受体的适应性免疫

基因 ( VpreB )在结构上具有同源性的基因。这

些成果提示着七鳃鳗可能存在适应性免疫系统

的原始形式。随着研究的深入 ,相信从七鳃鳗

会获得更多的证据与信息来揭示脊椎适应性免

疫应答的起源和演化。刘岑杰等[43 ]对包括七

鳃鳗在内的无颌类脊椎动物适应性免疫系统的

进化也做了很好的综述。

2　展　望

综上所述 ,七鳃鳗遗传多样性与演化方面

的研究近年来已取得了一系列进展 ,在同工酶、

mtDNA、和 cDNA基因序列等水平的研究方面都

积累了丰富的资料。但应用 AFLP、SSR ,特别是

单核 苷 酸 多 态 性 分 析 ( single nucleotide

polymorphism ,SNP)等分子标记评估种群的遗传

多样性和系统演化的研究较少 ,还有待进一步

完善和提高。目前我国在七鳃鳗种群遗传学方

面的研究相对滞后 ,缺乏对我国几种七鳃鳗地

理种群遗传多样性及遗传结构等的系统研究。

鉴于七鳃鳗在遗传、发育演化及渔业资源保护

和管理研究领域的重要理论价值与实践意义 ,

应加强对我国不同地理群体七鳃鳗的种群遗传

结构、遗传分化、种间及种内群体间遗传结构的

时空动态分布、种群间的遗传关系等遗传多样

性研究 ;要建立七鳃鳗种质资源基因库 ,并且在

此基础上 ,积极开展七鳃鳗分子标记、遗传进

化、系统分类、基因定位、构建遗传图谱等工作 ,

为长期合理利用我国七鳃鳗资源奠定良好基

础。

目前 ,在美国 NIH的资助下 ,加州理工学

院、华盛顿大学圣路易斯和密歇根州立大学等

已经对海七鳃鳗的全基因组和 EST进行了大

规模测序 (http :ΠΠwww. ncbi . nlm. nih. govΠentrezΠ
viewer. fcgi ? db = nucest &id = 116025037) 。近 期

我国学者[44 ]也开展了日本七鳃鳗肝 EST的测

序 ,随着七鳃鳗基因组拼接成功和大量 EST的

功能确认 ,在七鳃鳗遗传和演化方面的研究步

伐将大大加快。
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