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日本血吸虫种群资源保存及传代的意义
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摘要： 概述了全球范围和中国流行的血吸虫病的流行现状和血吸虫相关生物资源的获取和保存策略，重点介绍了中国在

血吸虫病防治新时期，对日本血吸虫和湖北钉螺的种群资源开展的保藏措施，指出了种群水平的日本血吸虫和湖北钉螺的生

物资源是开展相关科学研究和实施血吸虫病精准防控策略的基础和保障。依托国家寄生虫资源库钉螺与血吸虫保藏基地，中

国已成功建立了日本血吸虫和湖北钉螺的种群传代系统。该系统可最大限度地传递种群遗传信息，并稳定传递遗传结构，遗

传信息具有可追溯性；此外，也提高了中国血吸虫资源的利用率和相关标准化平台的建设水平，并延续日本血吸虫种群资源的

生物学和遗传学特征，从而使其适用于对野外种群的防控措施的制定，以达到消除血吸虫病的最终目标。
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Abstract： This article provides an overview of the current prevalence of schistosomiasis worldwide and in China， as 
well as the strategies for acquiring and preserving schistosomiasis-related biological resources.  It particularly highlights ap⁃
proaches to preserve and replicate Schistosoma japonicum and Oncomelania hupensis during the elimination stage of schis⁃
tosomiasis control in China.  It emphasises the value of biological resources of S.  japonicum and O.  hupensis populations 
for conducting scientific research and implementing specific control strategies for schistosomiasis.  A passage system at the 
population level for S.  japonicum and O.  hupensis has been established and proven to have optimal efficiency in transmit⁃
ting population genetic information while maintaining stable genetic structures across generations， with fully traceable ge⁃
netic profiles.  Moreover， it has also improved the utilisation rate of schistosome resources in China and the construction 
level of related standardised research platforms， while maintaining the biological and genetic characteristics of the Schisto⁃

soma japonicum population resources.  This thus enables them to contribute to the formulation of control measures for 
wild populations， ultimately achieving the goal of eliminating schistosomiasis.
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1 血 吸 虫 病 的 流 行 现 状 对 其 生 物 资 源 获 取 的

影响

血吸虫病（schistosomiasis）是全球范围内被忽

视的热带病之一，流行于 78 个国家和地区，超过

2. 5亿人被感染［1］，其中 51 个国家呈中度至高度水

平的流行，需每年对其社区人群开展预防性化学

药物（吡喹酮）治疗［1］。血吸虫病为人兽共患病，人

或其他哺乳动物宿主由于接触了含有血吸虫尾蚴

的水体而被感染，尾蚴由某些特定螺类（血吸虫的

中间宿主）逸放至水体。可寄生于人体的 7 种血吸

虫［2］中，日本血吸虫（Schistosoma japonicum）由于

其产卵量大、病理损害严重、保虫宿主多，被认为

是对宿主危害最大、传染源最难控制的一类［3］。因

虫体最早于 1904 年被日本人 Katsurada 在日本片

山地区的猫体和人体内发现而得名。日本血吸虫

病目前主要流行于中国、印尼和菲律宾等国家，是

中国流行最严重的人畜共患寄生虫病［4］。日本已

消除日本血吸虫病。经过多年卓有成效的防治，

中国的日本血吸虫病已呈低度流行状态，处于迈

向传播阻断和消除的关键阶段，但中国血吸虫病

传播的高风险因素尚未发生改变［5-6］，导致血吸虫

病在中国仍存在较大的传播风险［5-6］。此外，目前

的传染源控制成果不牢固、检测和监测体系不完

善 、预 警 技 术 滞 后 等 ，导 致 血 吸 虫 病 疫 情 被 低

估［6-7］。因此，中国血吸虫病的防控仍不能放松，但

需要从粗放式向精准化转变；WHO 在 2021-2030
热带病防控规划路线图［7］中，要求进一步重视和加

强 诊 断 和 检 测 新 技 术 、替 代 药 物 和 疫 苗 等 的 研

发［7］，以适应低度流行状态下血吸虫病的防治和监

测需求。

开展上述血吸虫病相关研究，需要有一定数量

的生物学材料；特别是药物筛选实验、自动化及高灵

敏度检测技术的研发等，需要极丰富的特定阶段活

体生物学材料。目前低感染率的流行状态，导致血

吸虫的野外样本极难获取，相关研究受到了严重阻

滞。因此，在野外自然感染样本难以获取的情况下，

唯有通过模拟其生活史循环，人工感染钉螺及动物

来获取血吸虫；同时，对样本遗传背景的清晰性和稳

定性也有一定要求，以保证实验结果的可验证性、重

复性和可比较性，并要能适用于对后续现场野外种

群的实践应用。

2 国家寄生虫资源库钉螺与血吸虫保藏基地建

立的背景

血吸虫生活史复杂，且终宿主种类多。多宿主

间的传播和宿主的选择压力可导致等位基因的丢

失、变异或杂交产生新的基因型［8-10］，导致血吸虫种

群显示出丰富的遗传多样性和遗传结构上的差

异［11-12］。基因型的改变在一定程度上会影响表型，

继而使血吸虫的感染力、致病力和耐药性等特征发

生改变［12-14］。曼氏血吸虫（Schistosoma mansoni）及

光滑双脐螺（Biomphalaria glabrata）在全球近 30个
实验室通过生活史循环人工维系［15-17］，某些株系已

经历半个多世纪的传代［14，16-17］，所获取材料主要被

用于生物大分子文库的筛选、药敏试验和基因组序

列扫描等，搭建了高通量筛选平台［16， 18］。研究表

明，曼氏血吸虫在不同实验室传代后，在对同一组

药物的筛选试验中，仅有约 30% 的结果一致［15-16］。

虽然这种对药物敏感性的差异与实验室间不同的

评估体系有关，但也提示曼氏血吸虫株系经过有差

异性的传代，出现了药敏性状的变化。曼氏血吸虫

及其螺宿主传代工作起源早，传代株系早期的遗传

学资源有限，因此无法比较原始野外株系与其实验

室传代株系之间的遗传背景差异及其压力选择下

的演化规律。但已有研究证实，传代血吸虫及螺宿

主在不同实验室传代后由于瓶颈效应、宿主选择和

生 存 压 力 等 的 驱 动 发 生 了 等 位 基 因 变 异 的 现

象［8-9， 19］，并出现传代种群间或与野外种群间在遗传

结 构 、形 态 、感 染 力 、毒 力 和 药 敏 等 方 面 的 差

异［20-23］。同巴西来源、但经不同实验室数十年传代

后的曼氏血吸虫 SmBRE 和 SmLE 株系已出现了毒

力和传播模式的显著差异［24］；双脐螺和小泡螺经传

代后的子代与原始种群间均出现显著的基因差

异［25］。这些差异将对认识不同流行状态下血吸虫

病的传播模式、药物的进一步开发及现场应用带来

极大的不确定性，从而限制其在野外防治应用中的

价值。因此，掌握血吸虫及螺宿主传代系统清晰的

种群遗传结构和演化规律，对于探究和阐述相应株

系出现性状改变的原因，以及对野外种群的防治实

践是必要的。

与曼氏血吸虫和光滑双脐螺相比，日本血吸虫

与湖北钉螺（日本血吸虫唯一的中间宿主，是日本

血吸虫病传播和流行不可缺少的关键环节。因其

作为一种贝类新物种，最早于 1881 年被德国人 V.  
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Gredler 在湖北省武昌县金口镇被发现而得名。目

前广泛分布于中国长江流域及其以南的多个省份）

的相关研究平台建设是远远滞后甚至缺失的。日

本血吸虫与钉螺在实验室的生活史循环除了在美

国生物医学研究所的血吸虫病资源中心和英国伦

敦卫生与热带医学院等［15， 26］维系外，主要在国内数

个实验室进行，但均限于通过生活史循环来获取日

本血吸虫感染动物模型或者满足特定研究要求的

活体生物学材料。这些材料的遗传学背景不清，传

代过程中多未遵循日本血吸虫种群遗传信息的传

递原则，导致研究间的可比性和重复性存疑，阻碍

了对研究结果的评价，以及对野外种群规模血吸虫

防控的实践应用。此外，由于研究早期对日本血吸

虫种群分子演化的认识不足，并未对株系的遗传学

信息进行科学保存和传递，从而局限了回溯性调查

的开展以及遗传演化与性状特征的关系研究。由

于多种因素，国内实验室日本血吸虫的生活史循环

传代目前已基本处于停滞状态，严重阻碍了日本血

吸虫的相关研究。此外，流行区钉螺生存的自然环

境越来越多地受到气候和人为因素的多种干扰，导

致钉螺生境的剧烈变化和钉螺种群样本的不稳定，

不仅对防控形成了巨大挑战；亦极大限制了血吸虫

病、灭螺药物等的研究及血吸虫传代系统的搭建。

2016 年，中共中央、国务院发布的《“健康中国

2030”规划纲要》中提出，2030 年全国消灭血吸虫

病。为适应和满足中国血吸虫病防治工作的新需

求，并为精准血防提供科技创新基础支撑和条件保

障，2020 年 7 月，中国疾病预防控制中心寄生虫病研

究所（国家热带病研究中心），在湖北省公安县钉螺

生态站成立了“国家寄生虫资源库钉螺与血吸虫保

藏基地”，武汉大学为基地建设的技术指导主体，旨

在保存血吸虫和钉螺的活体生物学和遗传资源；并

在此基础上，建立一个具有清晰遗传背景，可以有

效、稳定传递日本血吸虫及钉螺种群遗传信息和遗

传结构的生活史循环和传代体系。

3 日本血吸虫和湖北钉螺种群水平的传代系统

遵循何种标准建立及如何建立上述传代体系，

是首先要解决的科学问题。由于血吸虫生活史中

涉及的多个环节，包括钉螺体内的无性繁殖和终宿

主体内的有性繁殖等，均会影响血吸虫在不同种群

水平的遗传多样性和遗传结构［27］。钉螺内尾蚴的

聚集性分布、宿主的种类和数量、感染的方式、虫体

配对偏好等均可显著影响日本血吸虫种群的遗传

多样性和对遗传结构的传递能力，导致不同宿主体

内、不同发育阶段日本血吸虫种群的遗传结构差

异，并驱动其适应性、感染力和致病力等的差异，从

而可影响日本血吸虫病的传播和防治模式［27］。因

此，需要对生活史关键环节的操作及指标包括感染

方式、感染量、宿主种类及数量等进行明晰和量化，

以建立统一规范的标准。国家寄生虫资源库钉螺

与血吸虫保藏基地历经五年的建设，依据日本血吸

虫生活史中各发育阶段种群的遗传特征，在对人工

干预生活史循环中的各关键环节指标进行了明晰

和量化的基础上，成功建立了日本血吸虫和湖北钉

螺的种群水平传代系统［28］。通过对传代系统中不

同代际、不同发育阶段的日本血吸虫和湖北钉螺种

群的遗传多样性和遗传结构的评估，证实该种群水

平的传代系统可最大限度地传递种群遗传信息，并

稳定传递遗传结构，遗传信息具有可追溯性；可为

日本血吸虫和湖北钉螺的相关研究提供优质资源，

并有利于搭建各类标准化研究平台。至此，中国成

功建立了全球唯一的日本血吸虫种群资源的保存

和传代体系，并开展日本血吸虫资源库的智能化和

共享服务，提高了中国血吸虫资源的利用率和标准

化建设水平。

4 结  语

尽管中国血吸虫病防治工作取得了举世瞩目的

显著成绩，但仍面临诸多困难与挑战。科学防控、精

准防控、有效监测是实现和维持血吸虫病消除目标

的基础和前提。抢救性保存中国血吸虫生物样本资

源，建立血吸虫和钉螺的生物样本库，并建立活体血

吸虫和钉螺在种群水平的标准化传代体系，才能解

决血吸虫低感染率和隐匿感染状态下的检测技术研

发瓶颈、开展安全高效灭螺药物的研发与现场评价，

以及家畜血吸虫病消除关键技术的研究，从而建立

在血吸虫病流行区对感染、传播和耐药的智能化预

警体系。
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