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准噶尔盆地鼠疫自然疫源地大沙鼠寄生蚤
群落结构及其鼠疫流行病学分析

张渝疆 阿扎提雒涛 阿布力克木王启果阿不力米提李冰

孟卫卫郭荣戴翔 曹汉礼

【摘要】 目的了解准噶尔盆地鼠疫自然疫源地大沙鼠体蚤群落的结构，解释其体蚤群落结

构与动物鼠疫流行的关系。方法采用群落生态研究方法分析2005--2010年采自准噶尔盆地的

大沙鼠体蚤，采用统计学方法分析所得到的各聚类群落与动物鼠疫流行的病原学和血清学相关指

标。结果大沙鼠体蚤具有复杂群落结构，体蚤群落19种，但常见仅3种，16种为稀有种类，蚤群

落平均丰富度和多样性较高，分别为1．66和1．5556，优势度不显著，为0．332，均匀性适中

(o．5283)。群落蚤类间具有共寄生性，染蚤率、蚤指数及主要寄生蚤的比例变化是影响体蚤类群

落结构的关键因素，可分为5个聚类群。结论准噶尔盆地大沙鼠体蚤群落存在地理区域异质

性，并与动物鼠疫流行强度相关。
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【Abstract】 Objective To understand the community structure ofRhombomys opimus parasitic
fleas in the natural plague foCUS in Junggar Basin．SO as to explain the relationship between the

community structure and the prevalence of animal plague in this area．Methods The bodv fleas of

R．opimus which were collected in 2005—2010 from the Junggar Basin was analysed by community

ecology method，an each clustered flea community was compared with information of pathogenic and

serological indicators of animal plague epidemic by statistic method．Results The community

structure of R．opimus parasitic fleas included 1 9 species and was very complicated．with only 3 were

identified as‘common’species but the others belonged to‘rare’species．Both the average richness

and diversity offlea community were hi曲er，as 1．66 and 1．5556，with dominance not obvious(0．332)
and the homogeneity as moderate(0．5283)．Tlle community structure of R．opimus parasitic fleas

could be changed by the following factors as：the rates of flea parasitic／flea index and the proportions

of main fleas etc．The flea community could be divided into 5 clusters according to the above said

elements．A11 these data showed that the fleas of R．opimus parasitic fleas possess the nature of

multi．parasitism．Conclusions The community of R．opimus parasitic fleas existed heterogeneous of

geographic region，and this phenomenon associated with the animal plague epidemic strength．
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鼠疫存在于特定的生态环境中，是由鼠疫菌、鼠

疫菌赖以生存的宿主(主要是啮齿动物)，以及传播
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·监钡Ⅱ·

鼠疫菌的媒介(主要为寄生在啮齿动物的蚤类)形

成一种不依赖于人类且在特定动物间循环的自然

疫源性疾病。在全球范围内，因鼠疫自然疫源地构

成的生态景观、地理地貌、动物植物等不同而呈现

多样性n]。在我国，现已发现12种类型的鼠疫自然

疫源地，其中准噶尔盆地鼠疫自然疫源地是2005年

在新疆地区发现的一类新型鼠疫自然疫源地口]，与
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中亚荒漠鼠疫自然疫源地的地理生态景观相似，是

典型的平原荒漠型鼠疫自然疫源地。现已调查证

实，准噶尔盆地鼠疫疫源地的主要宿主动物是大沙

鼠(Rhombomys opimus)，其寄生蚤种类多达16种，蚤

类群落的构成复杂，并在粗鬃客蚤(Xenopsylla

hirtipes)、簇鬃客蚤(Xenopsylla sk啦bini)、臀突客蚤

(Xenopsylla minax)、同形客蚤指名亚种(Xenopsylla

conformis conformis)和长吻角头蚤(Echidnophaga

oschanini)分离出多株鼠疫菌乜】。前期对该疫源地不

同鼠种体蚤群落的研究，已发现大沙鼠体蚤群落在

该疫源地动物鼠疫流行中的作用列各鼠体蚤群落的

第一层次口1。因此，系统分析大沙鼠体蚤群落构成

及其与动物鼠疫流行的关系，对了解和认识该鼠疫

疫源地具有重要意义。

资料与方法

1．资料：来源于2005--2010年捕获于准噶尔盆

地鼠疫自然疫源地14个采集地区的活体大沙鼠，捕

获的大沙鼠均单只检蚤、分类鉴定计数。大沙鼠采

集地区分布见图1。

’一-j 。～一j

r～7)

j

一／’ 1＼
、

、、 、一、
＼

、

r、～
．，，， o布尔津 ＼

)

克拉玛依 O和丰夏子盖
／

／f霄控m日● ●莫索湾0和丰石西 、～———～

’了括河。＆潮·7碟未垒
、

‘

+。呼圈壁 奇台 ．

， ，．
米东区～。

．．

／

·虬一 ．’’ ．_|

∥一j，：

图1准噶尔盆地大沙鼠采集地区分布

2．方法：

(1)染蚤率和蚤指数：按公式计算。

染蚤率=面嵩羔丽X100％总蚤指数=1函磊曩墓‰各蚤指数=_匿害誓霎器某种蚤的染蚤率=1熹蓑荛蓑淼×100％
(2)丰富度、平均种类丰富度和相对稀有种类
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数：按张骏等方法计算。即平均种类丰富度Sa=

∑Si／M，相对稀有种类数尺=100×Sr／S(S为鼠体蚤

类种类数，5i为每个采集点捕获某种鼠类蚤类种类

数，sr为未达到总数量5％的种类数，M为采集点数)。

(3)多桦陛、均匀性和优势度：见公式(1)一(3)。
S

Ⅳ’=一∑尸iln Pi (1)
l—l

式中日7为群落的多样性指数；只为物种i的个体数占

群落中总个体数的比例；．s为群落中的物种数。

．，=f，／^k。(鼠。=In S) (2)

式中．，为均匀性指数，日为实测多样性值，风。是理论

上群落多样性的最大值，-s为种类数。
S S

c’=一∑(M／Ⅳ)2=∑(只)2 (3)
i一1 l—l

式中C’为群落优势度指数；m为物种i的个体数；Ⅳ

为群落中所有物种的总个体数；P；为物种i的个体数

占群落中总个体数的比例；S为群落中的物种数。

3．统计学分析：以蚤类群落组成的染蚤率、总蚤

指数、各蚤指数为变量，采用SPSS 17．0软件对准噶

尔盆地鼠疫疫源地鼠体蚤类群落进行聚类分析。对

应各聚类群，进行2005--2012年准噶尔区域各采集

点鼠疫菌检出数和大沙鼠血清鼠疫抗体阳性数统计

分析。

结 果

1．鼠体蚤群落组成：在准噶尔盆地鼠疫疫源地

14个区域共采集大沙鼠2422只，蚤22 188匹(8科

10属19种)。大沙鼠平均染蚤率为85．I％，总蚤指数

为9．16，其中簇鬃客蚤占52．9％，是疫源地大沙鼠的

主要鼠体蚤，其次为臀突客蚤和粗鬃客蚤，分别占

16．8％和12．9％，其他16种蚤占17．3％(表1)。不同

区域大沙鼠主要鼠体蚤组成有差异，其中克拉玛依

以西大沙鼠主要鼠体蚤为臀突客蚤，而呼图壁以东

部区域则以簇鬃客蚤为主。西部区域阿拉山口、乌

苏和克拉玛依3个地区臀突客蚤占大沙鼠体蚤总数

的62．4％，簇鬃客蚤占2．5％，而东部区域两种蚤则分

别占0．3％和70．2％。

2．鼠体蚤群落结构：对准噶尔盆地鼠疫疫源地

大沙鼠体蚤群落的6项指标分析表明，该区域大沙

鼠体蚤群落的蚤种数达19种，但仅有3种为常见种，

其余16种为稀有种类，蚤群落平均丰富度和多样性

较高，分别为1．66和1．5556，优势度不显著，为

0．332，均匀性适中，为0．5283。但不同区域蚤类群

落的结构有所不同(表2)。
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表l准噶尔盆地鼠疫疫源地大沙鼠体蚤群落组成

捕获地点 宿主毒手总蚤
只数高指数

蚤 指 数

Xs Xm Xh N12 Cla Pr Pt Eo Xcc Nt Cdd Rc Sm Ntt Sc Et Ok Sf Mes

乌鲁木齐市米东区

昌吉市五家渠

玛纳斯县漠索湾

博乐市阿拉山口

布尔津县

和布克赛尔县夏子盖

和布克赛尔县石西油田

呼图壁县马桥城

吉木萨尔县五彩湾

乌苏市甘家湖

精河县沙山子

克拉玛依市自碱滩

木垒县北沙窝

奇台县北沙窝

140 97．1 24．7l 18．943 0243 3．750 Q693 0200 0．000嗍0229 n607 n000 0．014 n呓1 n000 0舢OD00 0．000 O脚()(X】0 n(X)o
82 915 l 0129 Z7∞0000 n085 1．195 056l O伪O蝴0037 0390 0000 o．037 O旺)4 n07：3 O(X)0 O旺弭0．000 0脚O<)00 0．012
414 85．7 6．81 4．862 OD68 1205 OD39 O_0昕0213 0220 OD02 O．002 OD00 O．000 O舶5 0036 O．150 0000 0000 O矮)0 0000伽()D

276 884 lQ66 n0凹7．112 n935 O．899 0．138 1．159 n120 n105 00D0 0D04 n054 0．101 00∞n000 ODoo OD00 0脚()(X】o n004
42 6＆7 5．67 4024 n143 0旺)4 0810 0262 n0。0 n000 0．0∞n190 0．000 O．000 0214 0加O Q000 0．000 0D00 Q0()0 0』X)o O(X)0

88 852 725 4．977 O旺13 0D00 1．182 n193 0．01l n000 0568 Q000 n000 ODll n034 0250 QD00 0．000 0伪O n000 0．000 O』X】0

113跎3 6．1l 5044 0．000 0．000 0230 Q177 0．位7 nor71 0．018 OD00 0345 0．159 n陀7 o．009 OD00 00∞Q000 OD00 OD00 OⅡ)o

46 935 16．67 ll舶9 2T087 01000 1．348 0457 0．000 O．89l 0DOO 0．0∞O．000 0．043 o．239 00∞0D00 00∞O．000 00∞OD00 0伽
516 893 8．60 5．944 n000 1．692 0．190 O．136 n000 0219 0308 0．019 0D43 Q035 0m8 OD吃0．002 0000 n000 0．0吃OD吃n000

45 644 6．29 0489 3_578 l口)o 0689 0378 0D00 OD00 0D67 0000 0．067 O舶0 n000 0肛挖ODOo 0．000 0．a的0|000 0D00 OD00

168 65-5 3．29 1．815 0．024 n452 0202 0280 0|000 0304 n071嘞OD36 0旬B6 n000 o．000 0删0I"l 0加O OD00 n000 0彻
309 799 8．03 0372 4．644 n583 0307 0．748 0．9卯O．058 n107 OD36 00∞O．039 0013 n029 OI)61 0D00 n032 00∞n000 0伽
68 912 ln75 6397 n000 2．412 0294 0．147 0．485 0235 0279 On29 0000 0．19l 0．191 OD00 Q000 0鹏8 Q000 OD00 OD00 0』X】0

115 89．6 1136 6．748 OD09 2D87 0．19l 0496㈣1383 0．0口8 0．113 0．183 0052 0．0Do 0脚Q000 0．017 00∞0∞0 0舢n0[)o
合计 2422 85．1 9．16 4．872 1．523 1．171 0．422 0255 0307 0219 0,143 0．066 0．037 0．039 0．033 0．022 0．033 0．009 0．004 0．001 0．001 0．001

注：凰簇鬃客蚤；Xm臀突客蚤；Xh粗鬃客蚤；Ⅳ{f秃病蚤指名亚种(Nosopsyllus laeviceps laiveceps)；Cla叶状切唇蚤突高亚种(Coptopsylla

lamellifer ardua)；Pr后弯怪蚤(Paradoxopsyllus repandus)；Pt无额突怪蚤(Paradoxopsyllus teretifrons)；Eo长吻角头蚤(Echidnophaga oschanini)；

Xcc同形客蚤指名亚种(Xenopsylla CO咖rmis conformis)；Nt四鬃病蚤(Nosopsyllus tersus)；Cdd修长栉眼蚤指名亚种(Ctenophthalmus dolichus

doz如忍Ⅲ)；Rc宽臂纤蚤(Rhadinopsylla cedestis)；sm子午狭蚤(Stenoponia meridiana)；m￡土库曼病蚤指名亚种(Nosopsyllus turkmenicus

turkmenicus)；Sc重要狭蚤(Stenoponia conspecta)；Et铁氏角头蚤(Echidnophaga tiscadaeo)；Ok长突眼蚤(Ophthalmopsylla kiritschenkoi)；S1长

鬃合板蚤(Synosternus longispinus)；Mes真凶中蚤精河亚种(Mesopsylla eucta shikho)

表2准噶尔盆地鼠疫疫源地大沙鼠体蚤群落结构参数

3．鼠体蚤群落空间聚类：以不同区域大沙鼠体

蚤群落的各蚤指数、群落结构参数为变量，采用组内

平方Euclidean距离聚类法得到聚类图(图2)。

由聚类图可见，以CASE值5为标准，不同地区

大沙鼠体蚤群落可归纳为5个聚类群，即准噶尔中

东部群(A)、准噶尔边缘群(B)、准噶尔西部阿拉山

口一克拉玛依群(C)、准噶尔中南缘呼图壁群(D)和

准噶尔东南缘米东群(E)。

对5个群的蚤类群落分析表明，不同区域大沙

CASE 0 5 10 15 20 25

Label NHm L———————————L——．———．—-—．L．．．．．——————L———————————L———．-——．-J

术垒县北沙窝

奇台县北沙窝

昌吉市在家渠

玛纳斯县漠索湾

吉木萨尔县五彩湾

和布克赛尔县夏子盖

和布克赛尔县石两油【【

布尔津县

精河县沙山子

岛苏市1f家湖

博乐』十J|j【lf拉山口

克拉玛依市臼碱滩

呼图壁县马桥城

乌鲁术齐巾米东区

图2准噶尔盆地鼠疫疫源地大沙鼠寄生蚤

群落的空间聚类图

鼠体蚤群落存在一定程度的差异。准噶尔中东部群

(A)的簇鬃客蚤平均比率显著高于其他组，差异有

统计学意义(￡=一61．756，P=0．000)；准噶尔北部和

西南边缘群(B)染蚤率显著低于其他组，差异有统

计学意义(￡=一3．341，P=O．013)；准噶尔西部阿拉

山口一克拉玛依群(C)的臀突客蚤比率显著高于其

他组，差异有统计学意义(t=一4．663，P=0．001)；准

噶尔东南缘米东群(E)和准噶尔中南缘呼图壁群

(D)总蚤指数显著高于其他组，差异有统计学意义

(t一---一17．122。P=0．000；≠：一12．223，P=0．ooo)。但两
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者问臀突客蚤和粗鬃客蚤占体蚤总数的比率呈相反

趋势，前者分别为1．0％和15．2％，后者为12．5％和

0。当然在这5个蚤类群中还存在与其他群落指标

的不同(表2)。

4．鼠体蚤类群落与鼠疫流行病学指标的相关

性：根据准噶尔盆地不同区域大沙鼠体蚤群落结构

参数构建的聚类群在鼠疫流行病学指标(鼠疫菌检

出株数和血清学阳性率)上有差异(表3)。群(B)组

包括5个行政区，未分离出鼠疫菌，亦未确定任何一

个行政区为鼠疫疫源县(市)，大沙鼠血清阳性率最

低(1．4％)，远低于准噶尔盆地区域大沙鼠平均阳性

率(7．9％)，与其他群落组的差异有统计学意义(￡=

3．663，P=0．004)，属低流行组；群(A)组包括5个行

政区，已有4个(80．0％)确定为鼠疫疫源县(市)，分

离出鼠疫菌数最多(占整个疫源地分离菌株数的

54．1％)，大沙鼠血清阳性率最高(12．5％)，与其他群

落组的差异有统计学意义(t=3．444，P=0．005)，属

高流行组；群(c)组的2个行政区均以判定为鼠疫疫

源县(市)，分离出鼠疫菌株数仅次于群(A)组，占疫

源地分离菌株数的32．4％，大沙鼠血清阳性率也仅

次于群(A)组，为8．4％，两组差异无统计学意义(f=

1．843，P=0．139)，而与低流行群(B、D、E)组的差异

有统计学意义(￡=一9．352，P=0．000)；群(D)和群

(E)均为现鼠疫疫源县(市)，但两组的鼠疫流行强

度均低于群(A)组和群(C)组，但高于低流行的群

(B)组，大沙鼠血清阳性率分别为2．7％和4．0％，与高

流行组的群(A)、(C)组和低流行的群(B)组的差异

均无统计学意义(￡=一2．458，P=0．054；￡=1．829，P=

0．136)。

表3准噶尔盆地大沙鼠蚤类群落与其鼠疫流行病学相关性

A 木垒县北沙窝、奇台县北沙

窝、吉木萨尔县五彩湾、昌吉

市五家渠、玛纳斯县漠索湾

B 和布克赛尔县夏子盖、和布克

赛尔县石西油田、布尔津县、

精河县沙山子、乌苏市甘家湖

c 博乐市阿拉山口、克拉玛依

市白碱滩

D 呼图壁县马桥城

E 乌鲁木齐市米东区

奇台、吉木

萨尔、昌

吉、玛纳斯

博乐、克拉

玛依

呼图壁

乌鲁木齐

米东区

讨 论

准噶尔盆地鼠疫自然疫源地是一个复杂的鼠疫

生态系统，多种动物和媒介共同参与了该疫源地动

物鼠疫流行乜]。现有研究从实验生物学角度肯定了

大沙鼠可作为鼠疫的保存宿主n1，且其在该疫源地

的分布、数量及其体蚤与其他鼠体蚤群落对比研究

均已充分证实，大沙鼠及其体蚤在该疫源地动物鼠

疫流行中是最重要的关键因子乜·引。此外，Davis和

Nils等对中亚哈萨克斯坦大沙鼠鼠疫的长期研究表

明，大沙鼠动物鼠疫的流行与大沙鼠种群动态有密

切关系b≈·。同时，对大沙鼠及其寄生蚤的种群问关

系研究也表明，大沙鼠寄生蚤的群落结构依赖于大

沙鼠的种群动态变化一，，反映出大沙鼠鼠疫疫源地动

物鼠疫与其宿主和媒介间的密切关系。基于上述原

因，本研究从大沙鼠体蚤群落结构人手，结合动物鼠

疫流行的关键指标，解析该疫源地中大沙鼠体蚤与

动物鼠疫流行间的关系，得到一些新的有意义发现。

首先，大沙鼠体蚤群落结构复杂，其体蚤多样性

为1．5556(>1．0)，属复杂性群落结构，种类丰富度

也多达19种，远高于该疫源地其他啮齿动物携带的

体蚤种类数[31，也高于山地或高原鼠疫疫源地的主

要宿主黄鼠、旱獭等的体蚤种类携带数“0’“1，与荒漠

类型的长爪沙鼠类似¨“。从群落结构分析表明，群

落的优势度不明显，为0．332，均匀性适中(0．5283)，

稀有种类数占84．2％，说明大沙鼠体蚤各种类间具

有一定共适应性，预示大沙鼠体蚤中不仅是一种主

要媒介蚤在动物鼠疫流行中起重要作用，可能存在

多种蚤类共同发挥着媒介效应，有必要对其他更多

的蚤类进行鼠疫流行病学研究；另一方面这种多媒

介共寄生现象，也表明大沙鼠可为多种蚤类提供共

同的生活环境，奠定了大沙鼠可作为该疫源地主要

宿主动物的重要生态和生理学基础。

其次，从准噶尔盆地鼠疫疫源地的大区域尺度

出发，大沙鼠体蚤群落存在一定区域内的异质性。

本研究中以不同地区大沙鼠体蚤群落各项指标为变

量获得的聚类图形，可以将准噶尔盆地鼠疫疫源地

不同区域大沙鼠体蚤分为5个聚类群，而每个聚类

群均存在于一定的范围空间内，其群落构成的指标

值问差异有统计学意义，这些差异主要表现在体蚤

群落的染蚤率、总蚤指数、主要蚤种(粗鬃客蚤、臀突

客蚤和簇鬃客蚤)比例等方面，反映出准噶尔盆地大

沙鼠体蚤的复杂性和区域构成上的不均匀性。

最后，对比分析大沙鼠蚤类群落不同聚类群的

鼠疫流行病学、病原学和血清学指标，表明不同类群

间存在鼠疫流行强度上的差异。位于准噶尔盆地北

部和西南边缘群(B)，由于其染蚤率、总蚤指数低而

与其他类群存在显著性差异，因此该区域至今尚未
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判别任何行政区为鼠疫疫源县(市)，鼠疫流行病学

指标也反映出该聚类群属低强度鼠疫流行群。与此

相反，其他几个类群均是现鼠疫流行区域，但流行强

度因群落构成的不同而有差异。准噶尔盆地中东部

群(A)具有高比例的簇鬃客蚤而与其他类群存在显

著性差异，因此该群所在区域也是该疫源地动物鼠

疫流行最活跃的地区。准噶尔盆地西部群(C)存在

高比例的臀突客蚤，中南缘群(D)和东南缘群(E)具

有高总蚤指数均与区域内较高的动物鼠疫流行指标

相对应。由此反映出大沙鼠体蚤群落结构的差异与

动物鼠疫流行存在一定程度的相关性。其一，染蚤

率、总蚤指数与动物鼠疫强度呈正相关，此结论可

解释2009年乌鲁木齐市米东区发生动物鼠疫猛烈

流行的原因¨纠；其二，大沙鼠体蚤群落中主要蚤类

构成与动物鼠疫强度相关，特别是簇鬃客蚤和臀突

客蚤的重要媒介作用，这不仅符合两种蚤是该疫源

地大沙鼠主要寄生蚤心]，也与既往大沙鼠体蚤鼠疫

菌检出相关数量一致(2005--2012年该疫源地从簇

鬃客蚤分离鼠疫菌2株、臀突客蚤分离鼠疫菌7株，

分别占大沙鼠体蚤分离鼠疫菌总数的16．7％和

58．3％‘2t1
3。1 5 3)。

综上所述，准噶尔盆地大沙鼠体蚤群落结构复

杂，不仅表现在群落蚤类组成多样，也表现在群落结

构的地理区域不同，在蚤种类构成、丰富度、染蚤率

和总蚤指数等关键指标上均有变化，且这种变化与

准噶尔盆地动物鼠疫流行强度密切相关。提示可根

据大沙鼠体蚤群落结构的关键指标预测动物间鼠疫

流行趋势，达到预测预警鼠疫流行和危害的目的。
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