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中国鼠疫菌核糖体型地理分布

魏建春 俞东征 海荣

【摘要】 目的 了解鼠疫菌核糖体型在中国的地理分布情况。方法 用限制性内切酶对鼠疫菌

染色体进行消化，电泳后，用!"#$%&#$’#()*+基因探针进行,-./01(2杂交。结果 把分离自中国不
同地区的鼠疫菌共分成了三个核糖体型，每种类型的杂交图谱大概一致，区别仅在于!!%个酶切片
段的有无。核糖体+型及3型较常见，分布于中国较大范围的地理区域内，4型最少，只见于某一特
殊地区；核糖体型与中国鼠疫自然疫源地之间有一定的对应关系，一种疫源地对应一种核糖体型常

见。结论 核糖体型在中国鼠疫自然疫源地内比较稳定，不同核糖体型在中国的分布具有明显的地

域性；+、3、4三种核糖体型具有不同的来源，而+型与4型的亲缘关系更近。
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鼠疫耶尔森菌（,2:7%’%&B278%7）是一种相对来
说比较保守的细菌，只有一种血清型、一种噬菌体型

和三种生物型。目前，基因分型方法在许多病原体

中得到了广泛的发展和应用，鼠疫菌在这方面的研

究也已广泛开展。核糖体分型方法即是其中之

一［!$’］。本项研究选用杜邦公司的 )6@-:(62/1(
I6>(-@67=407(7>/1(6G7/6-2,9#/1C对分离自中国不
同疫源地的鼠疫菌进行了研究。

材料与方法

!A菌株来源：由国家菌库青海鼠疫菌种保存中
心提供，所有菌株均根据其致病特征和噬菌体裂解

试验确定为鼠疫耶尔森菌。菌株分离自我国!5个
鼠疫自然疫源地，分属于!J个不同的生态型。

作者单位：!5%%5"北京，中国疾病预防控制中心传染病预防控

制所人畜共患病室

%A染色体D*+的提取：鼠疫菌接种于赫氏琼
脂斜面，培养KL0，收获细菌，生理盐水洗%次，加裂
解液（!M ,D,，5A"C<／C=蛋白酶 N，!%#<／C=
)*7#1）作用%!&0，用酚、酚$氯仿、氯仿抽提，8F透
析%K0，O%5P保存。

&A主 要 设 备：)6@-:(62/1( I6>(-@67=407(7>$
/1(6G7/6-2,9#/1C。

KA试剂：限制性内切酶F>-)"、()*+基因探
针等由杜邦公司提供，提取染色体的常规试剂由华

美公司提供。

’A主要步骤：染色体 D*+ 提取以后，使用

)6@-:(62/1(I6>(-@67=407(7>/1(6G7/6-2,9#/1C进行

D*+样本的处理与分析，使用限制性内切酶F>-)
"，!"#$%&#$’#()*+基因探针。

结 果

鼠疫菌染色体D*+经限制性内切酶F>-)"
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消化、电泳后，!"#$基因探针的杂交图谱表明，有

%!&条清晰可见的酶切片段可被!"#$基因探针
识别，按主要杂交带得到’种不同的图形，有(种图
谱每种都只在)株菌中发现，其余’*株菌分属*个
不同的类型，三种类型图谱的大致轮廓一致，区别仅

在于缺少或存在)!+个酶切片段（图)）。研究结果
把所试菌株划分为*型（$、,、-型），其中具有*.、

)*、/0’、(0)、+01、)0(23%个酶切片段的菌株，将其
称为,型，多出%0)和)0&23+条片段的称为$型，
多*条%0)、)0&、&0%23酶切片段的为-型。$型最
常见（11／’’），,型次之（*(／’’），-型最少，只局限
于某一地区（1／’’），另外(株因所得图形特殊，且分
别只有)株，故未进行分类。鼠疫菌核糖体型在中
国的分布情况见图+，可以看出鼠疫菌核糖体型的
分布具有明显地域性，在一定地区内，基本上是以一

种核糖体型为主；$型和,型分布广泛，存在于我国
的广大地区内。核糖体型与我国鼠疫自然疫源地之

间有一定的对应关系，其具体情况详见表)。

*1..+和)+%..)为核糖型$；’1.)/为核糖型,；&&.’+为核糖

型-；其他图形包括)%、/、#.)..)*、)&、)’
图! 中国不同疫源地分离的鼠疫菌456""酶切后的核糖体型

讨 论

国内外学者曾对鼠疫菌的分型进行了广泛的研

究，在我国广泛应用的是纪树立等人在+.世纪’.
年代初建立的生态分型系统，他们根据多种生化特

图" 中国鼠疫菌核糖体型地理分布
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表! 中国鼠疫疫源地与核糖体型的对应关系

疫源地类型 分布地区
核糖
体型

!青藏高原喜马拉雅旱獭鼠疫自然疫源地 青海、甘肃、西
藏、新疆、四川

!、"

"天山山地灰旱獭鼠疫自然疫源地 新疆 "
#帕米尔高原长尾旱獭鼠疫自然疫源地 新疆 !

$松辽平原达乌尔黄鼠鼠疫自然疫源地 吉林、黑龙江、
内蒙古、辽宁

!、"

%甘宁黄土高原阿拉善黄鼠鼠疫自然疫源地 甘肃、宁夏 !、"

&内蒙古高原长爪沙鼠鼠疫自然疫源地 内蒙古、宁夏、
陕西、河北

#

’锡林格勒高原布氏田鼠鼠疫自然疫源地 内蒙古 !
(滇西北山地大绒鼠鼠疫自然疫源地 云南 "
)滇西居民区黄胸鼠鼠疫自然疫源地 云南 "
*青藏高原青海田鼠鼠疫自然疫源地 四川 !

征、宿主、传播媒介并结合地形、地貌等环境因素利

用糖酵解、营养型、内毒素等指标将我国的鼠疫菌划

分为$%个生态型，分属于$&个疫源地［’()］。*&&&
年又新增加了一种疫源地———青藏高原青海田鼠鼠

疫自然疫源地［+］。这种分型方法反映了我国鼠疫

菌与外环境的密切关系，具有极大的流行病学意义。

对我国的鼠疫防制发挥了较大的指导作用。随着分

子生物学的发展，各种分子生物学技术广泛地用于

细菌的分型工作中。核糖体分型是近年来在微生物

领域应用最广泛的分型方法之一，在许多细菌中，核

糖体分型已经成为比较经典的分型方法［$$($,］。该

方法在鼠疫菌的研究中也曾有报道。-./01.23
等［,，4］在$++,年曾经应用该方法对鼠疫菌的流行
进行了调查，表明这种方法具有稳定性、重复性及可

分型性。

在本研究中，应用该方法把分离自我国不同疫

源地的鼠疫菌分成了三个不同的核糖体型。核糖体

型与我国的疫源地及生态分型之间有一定的对应关

系。从结果来看，基本上是一种生态型对应一种核

糖体型，一种生态型对应两种核糖体型的情况较少

见，只在两种生态型中出现（松辽平原!型和黄土
高原"型）。同样，在我国的鼠疫自然疫源地内，同
一疫源地对应两种核糖体型的情况也不多，只有青

藏高原喜玛拉雅旱獭鼠疫自然疫源地、松辽平原达

乌尔黄鼠鼠疫自然疫源地及甘宁黄土高原阿拉善黄

鼠鼠疫自然疫源地内存在这种情况，而后两种疫源

地内主要是核糖体!型占优势，"型的出现仅为个
别现象，估计为偶然因素影响进入该疫源地。而在

青藏高原喜玛拉雅旱獭鼠疫自然疫源地内，!、"两
种核糖体型的鼠疫耶尔森菌平分秋色，西部（冈底斯

山型、昆仑山型）主要为!型，东部（青藏高原型、祁
连山型）则以"型为主。
核糖体型在鼠疫自然疫源地内比较稳定，例如

天山山地灰旱獭鼠疫自然疫源地中的菌株，分离时

间跨度近5&年，分离宿主也不尽相同，而核糖体型
皆为"型；其他疫源地情况与之大致相似，核糖体
型都极为稳定。根据这一特点，我们也可以用于判

断一个疫源地内发生的鼠疫，是它固有的鼠疫菌引

起的，还是由外面输入的，从而有助于快速的查找出

传染来源，采取相应的措施。

此前我们在对四川省石渠县分离的鼠疫菌进行

的研究已经显示出了核糖体分型在这方面的作

用［$&］。在该项研究中，由于从患者分离的鼠疫菌与

从当地主要宿主青海田鼠分离的菌株核糖体型不一

致，结合其他情况得出结论，患者感染的鼠疫并非由

当地菌株引起，而是从外地输入的。该结果也为判

定青海田鼠疫源地的性质提供了重要的参考依据。

在该研究中我们选取了部分全国其他地方的菌株与

其进行对比，与本项研究结果比较发现，当时选取的

对照菌株皆为核糖体"型，与该患者体内分离的鼠
疫菌核糖体型一致。而青海田鼠体内分离的菌株皆

为核糖体!型。与本试验结果一致。
从图*可以看出，鼠疫菌核糖体型在我国的分

布具有明显的地域性。"型在我国从西北到东南的
广大地域内都有分布，其中间隔着大片不存在鼠疫

的地区。#型的分布区域紧邻!型分布区。从图$
可以看出，!型与#型的图型极为相似，它们与"
型的差别最大，结合其地理分布可以推测，!、"、#
三型具有不同的起源，而!型与#型的亲缘关系更
近一些。

应该说明的是，分析系统还把相当一部分鼠疫

菌识别为假结核耶尔森菌，这是由于鼠疫菌与假结

核耶尔森菌在生物学上确为一个种，其67!同源
性高达+&8以上，在分类学上曾把鼠疫菌作为假结
核耶尔森菌的一个亚种，但这两种细菌引起的疾病

却截然不同，引起鼠疫的致病决定因子与9:7!无
关，故在本方法中系统把鼠疫菌识别为假结核耶尔

森菌并不奇怪［$(5，)］。在本研究中，所有被识别为假

结核耶尔森菌的鼠疫菌株皆为核糖体!型，可见核
糖体!型的鼠疫菌与假结核耶尔森菌的亲缘关系
更为接近。

本文所讨论的核糖体分型方法，是一种较为稳

定、较不敏感的分型方法，在我国鼠疫疫源地中的分
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布相当稳定，它还不能反映在已有的生态分型方法

中所反映出来的特征。把这种方法与更为敏感多变

的分型方法结合使用，可以更有效地探讨不同地区

不同时间分离的鼠疫菌株间的差异，并可反映出其

间的演化过程。

（本项研究在分析仪器及技术方面得到杜邦公司的大力

支持，特此致谢）
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·疾病控制·

新疆阿勒泰市幼儿园儿童肠道寄生虫病感染调查

伊力哈木 艾明

为了解阿勒泰市幼儿园儿童的肠道寄生虫感染情况，我

们于EBBE年F!N月按“全国人体寄生虫分布调查”的要求和
方法，对我市幼儿园儿童进行了抽样调查。

!2调查对象与方法：本市所有幼儿园（地质单位）常住儿
童为对象，进行各种寄生虫调查："粪检碘液直接涂片法，主
要调查肠道原虫，改良加藤法（J,-&4J,#$）查各种蠕虫卵及试
管滤纸培养法，查钩虫及其他线虫卵；#透明胶纸拭肛法，查
蛲虫和带绦虫卵，只查!E岁以下儿童；$免疫学诊断方法采
用皮内试验查包虫病抗体，抗原由新疆维吾尔自治区疾病预

防控制中心供给。

E2结果：共调查了EAF名儿童，查出寄生虫带虫者@U
例，阳性率为UE2N[，其中原虫U种，有蓝氏贾第鞭毛虫
（!2CB[）、溶组织阿米巴（C2E![）、结肠内阿米巴（!2TF[），
蠕虫E种，蛔虫（!2CB[）、蛲虫（EU2AF[）。"性别分布：肠
道寄生虫阳性率，男性ET2UE[（UT／!UF）、女性UT2UB[（FN／

!FB），经统计学处理差异无显著性（1!B2BF）；#虫相分布：

作者单位：AUNFBB新疆阿勒泰地区疾病预防控制中心

各种寄生虫的感染情况不同，蛔虫C例、蛲虫NA例、蓝氏贾
第鞭毛虫C例、结肠内阿米巴F例、溶组织内阿米巴!E例；
蛲虫感染率最高可达EU2AF[，其次为溶组织阿米巴虫为

C2E![，其他虫种感染率基本相同；$试管滤纸培养均为阴
性；%拭肛法蛲虫卵检出结果，对!E岁以下儿童进行透明胶
纸试肛EAF人，阳性NA例，阳性率为EU2AF[。

U2结论：此次调查发现F种人体寄生虫，总感染率为

UE2N[，发现原虫U种，蠕虫E种，蛲虫的感染率为EU2AF[，
蛲虫卵的发现以透明胶纸试肛法优于粪便检查法。以上数

据已摸清了阿勒泰市幼儿园儿童肠道寄生虫基本情况，为寄

生虫病防治工作提供了重要科学资料。由于环境卫生及个

人卫生和防护条件较差，幼儿园儿童用的餐具、玩具及卫生

设备消毒不严等，是造成肠道寄生虫传播流行的主要因素。

因此，加强粪便管理，搞好环境卫生、饮水和个人卫生是预防

肠道寄生虫病的重要措施。

（收稿日期：EBBU4BU4ET）

（本文编辑：尹廉）

·BUB!· 中华流行病学杂志EBBU年!!月第EC卷第!!期 ><(/1R6(5#G(&+，;&’#G8#$EBBU，\&+2EC，;&2!!

 


