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中国鼠疫自然疫源地分型研究
V．鼠疫宿主生物学特征

秦长育许磊 张荣祖刘起勇 李贵昌 方喜业

【摘要】 目的研究中国鼠疫自然疫源地鼠疫宿主生物学特征。方法应用现代动物分类

学技术，鉴定整理中国鼠疫自然疫源地鼠疫宿主种属区系分布，通过微生物学动物生态学综合实

验，确定鼠疫主要宿主在鼠疫自然疫源地的分布型。结果中国鼠疫自然疫源地有鼠疫宿主86

种(主要宿主14种、次要宿主和偶然宿主72种)。结论明确了中困鼠疫自然疫源地鼠疫主要宿

主分布型生物学特征和生态作用。
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(y)pestis in China．Methods Species and genera of natural reservoirs of y．pestis in China and their
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中国鼠疫自然疫源地分布的哺乳类、鸟类动物

至少1000余种，但是鼠疫宿主却只有86种。而这些

鼠疫宿主。在鼠疫自然疫源地的生态作用并非完全

相同，可区分为鼠疫主要宿主、次要宿主和偶然宿

主。鼠疫主要宿主是造成鼠疫危害的“罪魁祸首”，
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在鼠疫自然疫源地对形成鼠疫生物群落、维持鼠疫

自然疫源性、维护鼠疫生物群落的延续起主要作

用。鼠疫次要宿主和偶然宿主不具有鼠疫主要宿主

的生物学特征，对维持鼠疫自然疫源性、维护鼠疫

生物群落的种族延续不起主要作用。明确鼠疫主要

宿主、主要宿主分布型及其在鼠疫自然疫源地的生

物学基础地位和生物学特征．是认知中国鼠疫自然

疫源地生物学的核心问题，可为中国鼠疫预防控制、

应急反恐、生物安全、监测预报软件技术平台体系建

设以及鼠疫自然疫源地分型指征的标准建立提供基

础理论依据。

资料与方法

1．资料：中国(除台湾地区)鼠疫自然疫源地资
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源、综合自然地理环境要素、鼠疫生物地理群落基础

要素、鼠疫主要宿主的分布、鼠疫主要媒介的分布、

鼠疫菌主要基因组型的分布资料；中国综合自然

地理区划、植被分布区划、动物分布区划、动物地

理、哺乳动物分布等基础背景资料¨。J。

2．确定宿主分类方法及指征标准f1弓]：

(1)鼠疫主要宿主：①对形成鼠疫生物群落，维

持鼠疫自然疫源性和生物群落延续起主要作用；②

鼠疫茵主要基因组型的长期优势带菌者；③与鼠疫

菌主要基因组型生态位相适应的宿主动物；④与鼠

疫菌主要基因组型生态位相对感受性、敏感性、抗性

的宿主动物；⑤具有频率较高菌血症的宿主动物；⑥

冬眠或隐性带菌的宿主动物；⑦鼠疫自然疫源地分

布广泛的优势动物种群；⑧具有季节性、不间断周期

性的动物鼠疫流行规律的宿主动物；⑨主要宿主动

物的洞穴结构，直接为鼠疫媒介、闻接为鼠疫菌生存

创造稳定的小气候生态环境。

(2)鼠疫次要宿主：①不具有鼠疫主要宿主生物

学特征；②参与动物鼠疫流行，有加速和扩大动物鼠
疫流行的作用。

(3)鼠疫偶然宿主：①不具有鼠疫主要宿主、次

要宿主生物学特征；②在鼠疫自然疫源地只是偶然

被鼠疫菌感染，是鼠疫的受波及者。

结 果

I．主要宿主分布型阻“：

(1)基本概念：①中国综合自然地理环境形成的

三大自然区(东部季风区、西北干旱区、青藏高原区)

和三大自然带(温度带、湿度带、垂直温度一湿度带)

地域差异和自然景观分异，促成了中国鼠疫自然疫

源地鼠疫生态地理景观多态性(鼠疫生态地理景观

型)，导致形成了惟中国自身独有的鼠疫主要宿主分

布型。②自然地势奠定了中国鼠疫生态地理景观型

和鼠疫主要宿主分布型的基础。③鼠疫主要宿主、

鼠疫主要媒介、鼠疫菌主要基因组型对环境生态位

的适应。④综合自然地理环境多态性、重复性引发

鼠疫生物群落物种间行为生态的互相适应。

(2)指征：鼠疫生态地理景观型、植被型、鼠疫菌

生物型和鼠疫主要宿主4个指征。

(3)宿主种群组成【5J】：根据1945—2001年全国

鼠疫自然疫源地鼠疫疫情信息资源统计，鼠疫宿主

有2纲(哺乳纲、鸟纲)8目17科55属86种(表1)。

(4)主要宿主b冉⋯：根据鼠疫主要宿主的指征标

准及鼠疫宿主动物实验已明确中国鼠疫自然疫源地

衷I宿丰种群组成
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纲 同(8) 科(17) 属(55) 种(86)

哺乳纲 兔形目

啮齿目

食虫目

树晌目

食肉目

偶蹄目

鸟纲 雀形目

卑形目

鼠兔科

兔科

松鼠科

鼠科

跳鼠科

鼹形鼠科

仓鼠科

晌睛科

树嗣科

鼬科

犬科

猫科

灵猫科

牛科

鹿科

鸫科

鹰科

鼠疫主要宿主有14种：灰旱獭(Marmota baibacina

Brunalt，1843)，长尾旱獭(Marmota caudata Jaguemont，

1844)，喜马拉雅旱獭(MarmDta himalayana Hodgson，
1841)．西伯利亚旱獭(Marmota sibirica Radde，

l 862)，长尾黄鼠(Spermophilus undulatus Pallas，

1778)，达乌尔黄鼠(Spermophilus dauricus Brundt，

l843)，阿拉善黄鼠(Sperm田philus alashanicus

Biichner，l 888)，长爪沙鼠(Meriones unguiculatus

Milne-Edwards，1 867)，大沙鼠(Rhombomys opimus

Lichtenstein，1823)，青海田鼠(Lasiopodomys触c船
Biichner，l 889)，布氏田鼠 (Lasiopodomys brandtii

Radde，1861)，玉龙绒鼠(Eotuenomys proditor

Hinton，1923)，高山姬鼠(齐氏姬鼠)(Apodemus
chevrieri Milne．Edwards，l 868)，黄胸鼠(Rattus

tanezumi Temminck，l844)o

(5)生物学特征【1。·12’13l：

A天山森林草原疫源地灰旱獭长尾黄鼠分布

型：分布于天山高原、高寒、高旱森林草原鼠疫生态

地理景观，由古典生物型鼠疫菌引发的旱獭黄鼠型

鼠疫自然疫源地(图1)。

B帕米尔高原南天山高寒草原疫源地长尾旱獭

灰旱獭分布型：分布于帕米尔高原南天山。高原、高

旱、高寒草原鼠疫生态地理景观，由古典生物型鼠疫

菌引发的早獭型鼠疫自然疫源地(图1)。

C青溅高原高寒草甸高寒草原疫源地喜马托雅

旱獭分布型：分布于青藏高原，高原、高寒、高旱．高

寒草甸高寒草原鼠疫生态地理景观，由古典生物型

鼠疫菌引发的旱獭型鼠疫自然疫源地(图2)。
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图1长尾旱獭、灰旱獭、长尾黄鼠分布犁

f’峨‘：l～：∽‘ⅢM‘∽。⋯Ⅲ¨‘黼’，+’，‘：l·．，～ ．

图2喜马拉雅旱獭、西伯利亚旱獭分布型

D蒙古高原呼伦贝尔典型草原疫源地蒙古旱獭

分布型：分布于蒙古高原，高原、高寒、高旱典型草原

鼠疫生态地理景观，由古典生物型鼠疫菌引发的旱

獭型鼠疫自然疫源地(图2)。

E蒙古高原察哈尔丘陵松辽平原典型草原疫源

地达乌尔黄鼠分布型：分布于察哈尔丘陵松辽平原，

高原、高寒、高旱典型草原鼠疫生态地理景观，由古典

生物型鼠疫菌引发的黄鼠型鼠疫自然疫源地(图3)。

F甘宁黄土高原海原半荒漠草原疫源地阿拉善

黄鼠分布型：分布于甘宁黄土高原，高原、高寒、高旱

半荒漠草原鼠疫生态地理景观，由中世纪生物型鼠

疫菌引发的黄鼠型鼠疫自然疫源地(图3)：

G蒙古高原鄂尔多斯荒漠草原疫源地长爪沙鼠

分布型：分布于蒙古高原。高原、高温、高旱荒漠草原

鼠疫生态地理景观，由中世纪生物型鼠疫菌引发的

沙鼠型鼠疫自然疫源地(图4)：

奏占高鲧察哈尔f碱松土￡甲原{Il}掣草JS哒乌尔菏鼠分开，型f掌 +．

图3达鸟尔黄鼠、阿扣善黄鼠分布型

图4长爪沙鼠、大沙鼠分布型

H准噶尔盆地阿拉山口荒漠疫源地大沙鼠分布

型：分布于准噶尔盆地，高原、高温、高旱荒漠鼠疫生

态地理景观，由中世纪生物型鼠疫菌引发的沙鼠型

鼠疫自然疫源地(图4)。

I青藏高原巴颜喀拉山石渠高寒草甸疫源地青

海田鼠分布型：分布于青藏高原高寒草甸草原，高

原、高寒、高旱鼠疫生态地理景观，由田鼠生物型鼠

疫菌引发的田鼠型鼠疫自然疫源地(图5)。

J蒙古高原锡林郭勒半荒漠草原疫源地布氏田

鼠分布型：分布于蒙古高原，高原、高寒、高旱荒漠鼠

疫生态地理景观，由田鼠生物型鼠疫菌引发的田鼠

型鼠疫自然疫源地(图5)。

K横断山系三江并流纵谷混交林疫源地玉龙绒

鼠、高山姬鼠(齐氏姬鼠)分布型：分布于横断山剑

川I、丽江三江并流纵谷景观区，高原、高寒、高旱与平

原、高温、高湿过渡带鼠疫生态地理景观，由古典生
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图6玉龙绒鼠、高1Ij姬鼠(齐氏姬鼠)分布型

L滇西南(南横断山)闽粤川平原居民区农田疫

源地黄胸鼠分布型：分布于滇西南闽粤川平原，平

原、高温、高湿居民区农田生态地理景观，家鼠型鼠

疫自然疫源地(图7)。

2．主要宿主分布型与动物地理区划关系：鼠疫

主要宿主分布型与动物地理区划密切相关，但是二者

并非完全一致。因为鼠疫主要宿主的分布，除了受动

物地理区划的影响之外，还要受鼠疫生态地理景观型

(多态性)、鼠疫主要宿主、鼠疫主要媒介、鼠疫菌主要

基因组型的生态生理遗传生物学及对环境生态位适

应性选择作用的影响。因此，鼠疫主要宿主分布型与

动物地理区划之间具有相关性，但并不完全吻合。如

果用动物地理区划代替鼠疫主要宿主分布型，体现不

_}f{鼠疫主要宿主分布型原有的生态生物学特征。因

为鼠疫主要宿主分布型在一定程度上取决于鼠疫地
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图7黄胸鼠分布型

理景观型(多态性)特征的影响，进而形成鼠疫自然疫

源地特有的鼠疫主要宿主分布型一’。

3．鼠疫主要宿主的生态作用：鼠疫主要、次要和

偶然宿主在相对独立的鼠疫自然疫源地，可能有多

种动物同时被鼠疫菌感染成为鼠疫宿主。这些鼠疫

宿主的区系分布、生态生理遗传生物学特征，决定了

鼠疫自然疫源地的性质、疫源地的结构和鼠疫自然

疫源地生物学基本规律。

鼠疫主要宿主有特定的分布区、特定的鼠疫生

态地理景观型、鼠疫主要媒介和鼠疫菌主要基因组

型。鼠疫主要宿主的生态生理遗传学特性直接影

响动物鼠疫流行的季节性、年际数量消长、空间分

布和动物鼠疫流行的周期性变化规律。研究鼠疫

主要宿主是具有实践价值和理论意义的重要课题．

因此，几十年来受到学术界高度重视。在理论上普

遍认为鼠疫主要宿主对维持鼠疫自然疫源性、维护

鼠疫生物群落延续起主要作用。如果鼠疫主要宿

主种群消失，鼠疫自然疫源性便自然消失，鼠疫生

物群落便自然解体，鼠疫自然疫源地即不复存在。

鼠疫主要宿主生态学特征和生物学基本规律是制

定中国鼠疫预防控制、监测预报、防治措施、战略对

策的理论基础。

4．主要宿主分布型的生态作用：鼠疫主要宿主

分布型受综合地理环境(三大自然区和三大自然带、

地域差异和自然景观分异)的影响，形成了鼠疫生态

地理景观多态性(鼠疫生态地理景观型)．进而促成

了鼠疫主要宿主对环境生态位适应性和鼠疫生物群

落物种间相互适应性，结果形成了惟中国独有的鼠

疫主要宿主分布型。

分布在中国鼠疫自然疫源地型、鼠疫自然疫源

地亚型的鼠疫主要宿主生态生理遗传生物学差异、
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鼠疫主要宿主分布型的不同，致使中国鼠疫自然疫

源地型、鼠疫自然疫源地亚型的生物型特征在空间

分布、流行动态、传播途径、保存机制等诸多方面都

表现出各具特色的生物学基本规律(如旱獭、黄鼠型

疫源地，沙鼠型疫源地，家鼠型疫源地，田鼠、鼠兔型

疫源地等)。

鼠疫主要宿主分布型的生物学特征为鼠疫自然

疫源地分型研究，为区划鼠疫自然疫源地类型，为认

识掌握鼠疫自然疫源地型、鼠疫自然疫源地亚型鼠

疫生物学基本规律奠定了基础，更为鼠疫预防控制、

应急防恐、生物安全以及中国鼠疫监测预报软件技

术平台体系建设提供科学依据。

讨 论

鼠疫自然疫源地分型研究主要目的是寻求建立

预防控制鼠疫的基础理论和科学措施¨¨1。鼠疫宿

主、主要宿主是鼠疫生物群落、生物地理群落的重要

成员。鼠疫主要宿主、次要宿主和偶然宿主在鼠疫

自然疫源地内起不同作用。鼠疫主要宿主是鼠疫自

然疫源地分型研究的重要指征。在总结以鼠疫主要

宿主为中心消除鼠疫危害的历史事件中，归纳起来

有两种不同的理念：

1．改造鼠疫主要宿主生态地理景观，改变鼠疫

主要宿主生存环境。位于欧亚大陆草原旱獭

(Marnota bobak Muller，1776)鼠疫自然疫源地，是第

一次世界鼠疫大流行的起源地之一(发生于5—6世

纪，史称游西蒂安娜瘟疫)，当时流行几乎遍及所有

国家，持续50年，死亡约l亿人，距今约有1500年。

由于人类活动的影响完全改造了草原旱獭的生态地

理景观，改变了旱獭的生存环境，最终导致草原旱獭

完全被消灭。旱獭是繁殖率较低，对生存环境要求

比较严格的异温动物，一旦旱獭数量大幅度降低，若

想恢复到正常旱獭密度则存在一定难度。事实证明

在单宿主疫源地，通过改造鼠疫主要宿主的生态地

理景观，改变鼠疫主要宿主生存环境．做到消灭旱獭

是有可能的。目前欧洲的草原旱獭已经绝迹，由于

旱獭种群的灭绝，鼠疫菌和鼠疫自然疫源地便自然

不复存在。

2．大幅度降低主要宿主数量或密度，对鼠疫主

要宿主生态地理景观、生存环境基本不采取措施。

【事例一】最著名的是前苏联“灭鼠拔源”理

念。1933—1941年，在里海西北部小黄鼠鼠疫自然

疫源地进行大规模的“灭鼠拔源”。结果在拔源地

区，小黄鼠数量大幅下降，致使很难检出鼠疫菌。但

由于第二次世界大战的影响半途终止，最终并没有

完全彻底拔除鼠疫疫源，却取得了半个多世纪

(1935--2010年)疫源地健康化的效果，迄今在这一

地区再未发现一例鼠疫病例。

1958年，以我国通辽地区为中心的松辽平原达

乌尔黄鼠疫源地同样进行了“灭鼠拔源”，也取得了

疫源地健康化的效果。从1 958年至今半个多世纪，

该疫源地迄今没发现一例鼠疫病例。

【事例二】 1910—1911年和1920—1921年在

西伯利亚旱獭、达乌尔黄鼠鼠疫自然疫源地引发东

北肺鼠疫大流行，死亡人数达数十万。主要通过商

贸超数量扑杀獭(年扑杀獭量100万至200万只)来

控制疫情，持续达20余年，旱獭数量急剧下降。从

1935年至今，扑杀獭地区再未检出鼠疫菌。目前该

地区动物鼠疫已处于静息状态，但是在该疫源地未

进行扑杀獭的地区，动物鼠疫仍然存在。

上述两事例说明，虽然没有经过对主要宿主生

态地理景观的改造和彻底改变主要宿主的生存环

境，但是通过大幅度降低主要宿主密度，可以在较长

时期内取得鼠疫自然疫源地健康化的效果。但是，

个别地区仍可发生较少的动物疫情，因此，若想彻底

消灭鼠疫自然疫源性几乎是不可能的。

鼠疫菌约在1500—20000年前，由假结核耶尔

森菌突变为鼠疫耶尔森菌的观点基本上为学术界所

接受。若按鼠疫菌起源的地质年代分析，鼠疫菌被

认为是较年轻的、活跃和最具生命力的、对环境生态

位广适应性物种。从三次世界鼠疫大流行至今，鼠

疫菌克服了自然选择的压力，进化遗传演变成现代

的广适应性鼠疫菌种群。因此。现代世界鼠疫自然

疫源地范围不仅没有缩小，反而逐渐扩大，并在人类

活动的影响下，由欧亚大陆原发性鼠疫自然疫源地

扩大到美洲、非洲、大洋洲(除澳大利亚)，成为遍布

世界性的鼠疫自然疫源地。
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