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中国鼠疫自然疫源地分型研究
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鼠疫菌基因组型与鼠疫生态地理景观型及其主

要宿主、媒介密切相关，自然组合形成鼠疫生物群

落，互相依赖，互相制约，相互适应，同步进化，维持

鼠疫自然疫源性和生物群落的延续。鼠疫菌差异区

段／多位点串联重复序列(DF形ML讼)基因组型反
映了鼠疫自然疫源地生物学特征。其型别对认识鼠

疫菌自然疫源地生物学具有重要意义。通过对鼠疫

菌基因组型的鉴定，可实现对鼠疫菌的追踪溯源，追

溯出所代表的鼠疫主要宿主、主要媒介及其生态地

理景观型的生物学特征。因此。鉴定鼠疫菌基因组

型、主要基因组型对中国鼠疫预防控制、应急反恐、

生物安全、监测预报及软件技术平台体系建设具有

实践和理论指导意义。

本文探讨中国鼠疫菌DFR／MLVA基因组型的

生物学特征与中国鼠疫自然疫源地生物学的基本

规律。
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1．中国鼠疫菌DFR／MLVA基因组型种群组成“4】：

(1)鼠疫菌DFR基因组型种群组成：中国鼠疫

菌DFR基因组型经DNA芯片比较基因组杂交和抑

制消减杂交方法，在基因组上推定出22个基因簇。

用DFR分型法对中国各鼠疫自然疫源地分离的260

株鼠疫菌鉴定结果，发现存在14个DFR主要基因组

型；当鼠疫菌增加至909株时，则扩增至36个DFR

主要基因组型。

【2)鼠疫菌MLVA基因组型种群组成：对全国

12个鼠疫自然疫源地抽取的1100余株鼠疫菌进行

鉴定表明，中国鼠疫自然疫源地存在114个MLVA

基因组型。

2．中国鼠疫自然疫源地鼠疫茵DFR／MLVA主

要基因组型的分布及生物学特征阻”1：

(1)A天山森林草原灰旱獭长尾黄鼠疫源地型：

该疫源地型有3个疫源地亚型(图1)。

Al西段森林草原灰旱獭长尾黄鼠温泉la型疫

源地亚型。包括2个鼠疫菌DFR基因组型(温泉1a、

2a型．其中la型是主要基因组型)和2个MLVA基因

组型(12、13型，其中12型是主要基因组型)。主要

宿主是灰旱獭(Marmota baibacina，Brunalt，1843)、

长尾黄(Spermophilus undulatus，Pallas。1778)及其

主要寄生蚤。该疫源地型分布于温泉、伊宁、尼勒克

等地区。
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图1中国鼠疫自然疫源地鼠疫菌DFR／MLVA

主要基因组型分布

A2中段森林草原灰旱獭长尾黄鼠精河3型疫

源地亚型。包括3个鼠疫菌DFR基因组型(精河l～

3型，其中3型是主要基因组型)和4个MLVA基因

组型(14，17型，其中14型是主要基因组型)。主要

宿主为灰旱獭、长尾黄鼠及其主要寄生蚤。该疫源

地型分布于精河、乌苏等地区。

A3东段森林草原灰旱獭长尾黄鼠玛纳斯2a型

疫源地亚型。包括7个鼠疫菌DFR基因组型(1a、玛

纳斯2a、2b、15、16、21、29型，其中玛纳斯2a型是主

要基因组型)和7个MLVA基因组型(1～7型，其中3

型是主要基因组型)。主要宿主是灰旱獭、长尾黄鼠

及其主要寄生蚤。该疫源地型分布于玛纳斯、乌鲁

木齐、呼图壁、昌吉、乌苏、若羌、沙湾等地区。

(2)B帕米尔高原南天山高寒草原长尾旱獭灰

旱獭疫源地型：该疫源地型只有1个疫源地亚型

(图1)。

Bl帕米尔高原(南天山)高寒草原长尾旱獭灰

旱獭乌恰4a型疫源地亚型。包括6个鼠疫菌DFR

基因组型(2a、lb、2b、乌恰4a、16、26型，其中乌恰4a

型为主要基因组型)和4个MLVA基因组型(8～11

型，其中lO型是主要基因组型)。主要宿主是长尾

旱獭(Marmota caudate，Jaguemont，1844)、灰旱獭及

其主要寄生蚤。该疫源地型分布于乌恰、阿克陶、阿

合奇等地区。

(3)C青藏高原高寒草甸草原高寒草原喜马拉

雅旱獭疫源地型：该疫源地型有5个疫源地亚型

(图1)。

C1巴颜喀拉山高寒草甸草原喜马拉雅旱獭扎

多5型疫源地亚型。包括9个鼠疫菌DFR基因组型

(1a、扎多5、7、10、16、17、19、23、24型，其中扎多5型

是主要基因组型)和13个MLVA基因组型(35～47

型，其中44、45是主要基因组型)。主要宿主是喜马

拉雅旱獭(Marmota himalayana，Hodgson，1841)及

其主要寄生蚤。该疫源地型分布于扎多、治多、当

雄、昌吉、丁青、玉树、昌都、察雅、格尔木、共和、冷

湖、阿克赛等地区。

C2念唐古拉山高寒草甸草原喜马拉雅旱獭那

曲6型疫源地亚型。包括3个鼠疫菌DFR基因组型

(5、那曲6、10型，其中那曲6型是主要基因组型)和

5个MLVA基因组型(30～34型，其中34型为主要基

因组型)。主要宿主是喜马拉雅旱獭及其主要寄生

蚤。该疫源地型分布于那曲、比如、聂荣等地区。

C3祁连山高寒草甸草原喜马拉雅旱獭祁连8型

疫源地亚型。包括7个鼠疫菌DFR基因组型(1b、5、

7、祁连8、13、24、25型，其中祁连8型是主要基因组

型)和14个MLVA基因组型(1、2、18～29型，其中26

型是主要基因组型)。主要宿主是喜马拉雅旱獭及

其主要寄生蚤。该疫源地型分布于共和、湟源、海

晏、茫崖、甘南、门源、德令哈、祁连、肃南、肃北、夏

河、贵德、天祝等地区。

c4中昆仑山高寒草原喜马拉雅旱獭和田1l型

疫源地亚型。包括3个鼠疫菌DFR基因组型(和田

1l、16、30型，其中和田11型是主要基因组型)和4个

MLVA基因组型(106、108～110型，其中106型是主

要基因组型)。主要宿主是喜马拉雅旱獭及其主要

寄生蚤。该疫源地型分布于和田、洛浦等地区。

C5冈底斯山唐古拉山高寒草原喜马拉雅旱獭

仲巴10型疫源地亚型。包括6个鼠疫菌DFR基因

组型(5、仲巴10、17、19、23、16型，其中仲巴10型是

主要基因组型)和5个MLVA基因组型(7l一75型，

其中75型是主要基因组型)。主要宿主是喜马拉雅

旱獭及其主要寄生蚤。该疫源地型分布于格尔木、

仲巴、堆龙德庆、错那、达孜、葛尔、拉萨、墨竹工卡、

乃东等地区。

(4)D蒙古高原典型草原西伯利亚旱獭达乌尔黄

鼠疫源地型：该疫源地只有1个疫源地亚型(图1)。
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D1呼伦贝尔典型草原西伯利亚旱獭达乌尔黄

鼠满洲里101型疫源地亚型。该疫源地亚型无原始

鼠疫菌株。鼠疫菌DFR主要基因组型暂时预测为

满洲里101型；鼠疫菌MLVA基因组型待定。主要宿

主是西伯利亚旱獭(Marmota sibirica，Radde，1862)、

达乌尔黄鼠(Spermophilus如uricus，Brundt，1843)及

其主要寄生蚤。该疫源地型主要分布于满洲里、陈

巴尔虎、喜桂图等地区。

(5)E察哈尔丘陵松辽平原典型草原达乌尔黄鼠

疫源地型：该疫源地型只有1个疫源地亚型(图1)。

E1察哈尔丘陵(松辽平原)典型草原达乌尔黄

鼠通辽102型疫源地亚型。包括5个鼠疫菌DFR基

因组型(7、通辽1 02、18、19、28型。其中通辽102型是

主要基因组型)和14个MLVA基因组型(76～89型，

其中81型是主要基因组型)。主要宿主是达乌尔黄

鼠及其主要寄生蚤。该疫源地型分布于内蒙古、吉

林、辽宁、黑龙江省的正白旗、正蓝旗、苏尼特旗、长

岭、白城等地区。

(6)F甘宁黄土高原荒漠草原阿拉善黄鼠疫源

地型：该疫源地型只有1个疫源地亚型(图1)。

Fl甘宁黄土高原半荒漠草原阿拉善黄鼠海原

13型疫源地亚型。包括3个鼠疫菌DFR基因组型

(7、海原13、17型，其中海原13型是主要基因组型)

和4个MLVA基因组型(107、112一114型，其中114

型是主要基因组型)。主要宿主为阿拉善黄鼠

(Sperm_0philus alashanicus，Buchner，1888)及其主要

寄生蚤。该疫源地型主要分布于固源、会宁、灵武、

靖远、海原等地区。

(7)G蒙古高原荒漠草原长爪沙鼠疫源地型：该

疫源地型只有1个疫源地亚型(图1)。

Gl鄂尔多斯荒漠草原长爪沙鼠二连111型疫源

地亚型。包括5个鼠疫菌DFR基因组型(二连111、

12、17、19、20型，其中二连“1型为主要基因组型)和

16个MLVA基因组型(90～105型，其中102型是主

要基因组型)。主要宿主是长爪沙鼠(Meriones

unguiculatus，Milne-Edwards，1867)及其主要寄生

蚤。该疫源地型分布于二连、西苏尼、四子王、盐池、

多伦、宝昌、鄂托克、银川、定边、化德、康宝、黄旗等

地区。近年来随着疫源地生态地理景观荒漠化扩

大，该亚型地区随之扩大。

(8)H准噶尔盆地荒漠大沙鼠疫源地型：该疫源

地型只有1个疫源地亚型(图1)。

Hl阿拉山口荒漠大沙鼠阿拉山口15型疫源地

亚型。鼠疫菌DFR基因组型只有1个(阿拉山ISl 15

型)；鼠疫菌MLVA基因组型待定。主要宿主为大沙

鼠(Rhombomys opimus，Lichtenstein，1823)及其主要

寄生蚤。该疫源地型主要分布于克拉玛依、阿拉山

口等地区。

(9)I青藏高原高寒草甸草原青海田鼠疫源地

型：该疫源地型只有1个疫源地亚型(图1)。

Il石渠高寒草甸草原青海田鼠石渠14’型疫源

地哑型。包括2个鼠疫菌DFR基因组型(石渠14’、

22型，其中石渠14‘型是主要基因组型)和3个

MLVA基因组型(65～67型，其中67型是主要基因

组型)。主要宿主为青海田鼠(Lasiopodomys触c瑚，

Buctmer，1889)及其主要寄生蚤。该疫源地型主要

分布于青藏高原石渠、称多，是四川省惟一伸入青藏

高原的疫源地。

(10)J蒙古高原荒漠草原布氏田鼠疫源地型：该

疫源地型只有1个疫源地亚型(图1)。

儿锡林郭勒荒漠草原布氏田鼠阿巴嘎142型疫

源地亚型。包括2个鼠疫菌DFR基因组型(阿巴嘎

141、3l型，其中阿巴嘎142型是主要基因组型)和3个

MLVA基因组型(68—70，其中68、70型是主要基因

组型)。主要宿主为布氏田鼠(Lasiopodomys

brandtii，Radde，1861)及其主要寄生蚤。该疫源地

型主要分布于内蒙古北部阿巴哈纳尔、阿巴嘎旗等

地区。

(11)K滇两南横断Il|三江并流纵谷玉龙绒鼠

高山姬鼠疫源地型：该疫源地型有2个疫源地亚型

(图1)。

K1横断山三江并流纵谷剑川玉龙绒鼠高山姬

鼠剑川7型疫源地亚型。包括2个鼠疫菌DFR基

因组型(剑川7、9型，其中剑川7型是主要基因组

型)和3个MLVA基因组型(48—50型，其中48型是

主要基因组型)。主要宿主是玉龙绒(Eotuenomys

proditor，Hinton，1923)、高山姬鼠(Apode,,uts

chevrieri，Milne．Edwards，1868)及其主要寄生蚤。该

疫源地型分布于剑川地区。

K2横断山三江并流纵谷丽江玉龙绒鼠高山姬

鼠(基因组型待定)疫源地亚型。该鼠疫菌基因组型

等待定，主要宿主是玉龙绒鼠和高山姬鼠及其主要

寄生蚤。该疫源地型分布于丽江地区。

(12)L滇闽粤川平原居民区农田黄胸鼠疫源地

型：该疫源地型只有1个疫源地亚型(图1)。

L1滇闽粤川平原(居民区农田)黄胸鼠弥渡9型

疫源地亚型。包括6个鼠疫菌DFR基因组型(7、8、

弥渡9、18、26、27型，其中弥渡9型是主要基因组型)
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和14个MLVA基因组型(51～64型，其中59型是主

要基因组型)。主要宿主是黄胸鼠(Rattus tanezumi，

Temminck，1844)及其主要寄生蚤。该疫源地型主

要分布于云南、广东、广西、贵州、福建等省区，国外

亦有广泛分布。

3．中国鼠疫菌DFR／MLVA主要基冈组型的生

物学和生态学意义：目前学术界对鼠疫菌基因组型

多态性及其生物学特征进行了广泛研究。根据鼠疫

菌对磷酸盐还原、阿拉伯糖代谢的差异、主要宿主的

不同，将鼠疫菌分成4个生物型。根据鼠疫菌糖酵

解能力、形成亚硝酸的能力、对氨基酸的需求、对鼠

疫菌素的产生及其敏感性、色素沉着特征稳定性、内

毒素含量、电泳型、营养型等多项指标，将我国鼠疫

菌分成(A，B，c，D，E)5群17个生态型。但是随着

分子生物学技术的发展，采用表型特征进行分型的

方法逐渐显露弊端。由于表型特征分型法分辨率

低、稳定性不足很难区分鼠疫菌，即不同的鼠疫菌基

因变异，可能导致出现同样表型特征，而表型一致的

鼠疫菌却不能完全反映鼠疫菌遗传基因的一致性；

且在分型理念上未能区分主次要基因组型，导致出

现一型在多疫源地、多型在同一疫源地出现的假

象。这些传统的表型特征分型法和分型理念，很难

确切反映出鼠疫菌真实遗传基因间的差异，致使多

年来在鼠疫菌基础研究上无重大突破性进展。

应用分子生物学技术(鼠疫菌全基因组测序、

DNA芯片技术、抑制削减杂交技术、基因组比较研

究等)深化了对鼠疫菌基因组学应用研究，推动鼠疫

自然疫源地生物学研究的进展【lJq“。本文是在比较

了传统表型分型法和分子生物学基因组分型法的基

础上，确定了鼠疫菌DFR／MLVA基因组分型法作为

鼠疫自然疫源地分型研究的最佳方法“引。DFR基

因组型分型法和MLVA基因组分型法相结合(DFR／

MLVA)，用于鼠疫自然疫源地分型研究，恰在很大

程度上解决了传统表型分型法分辨率低、不够稳定

的难题‘9“⋯。本文研究了鼠疫菌DFR／MLVA基因组

型与鼠疫自然疫源地进化适应性的关系，揭示了鼠

疫菌进化遗传及自然疫源地结构的内在联系，基本

上掌握了中国鼠疫自然疫源地、鼠疫生态地理景观

型、鼠疫菌主要基因组型、主要宿主、主要媒介的相

互关系及生物学特征。中国鼠疫菌DFR／MLVA基

因组型多态性是鼠疫菌、鼠疫自然疫源地起源进化、

生物地理群落即鼠疫自然疫源地生物学的基础。鼠

疫自然疫源地鼠疫菌基因组型、主要基因组型、次要

基因组型客观真实反映了鼠疫自然疫源地原生态生

物学特征。

鼠疫菌主要基因组型经历了自然选择，是基因

组中稳定遗传下来的优势种群，是维持鼠疫自然疫

源性、延续生物群落发挥主要作用的基因组型。而

那些在生物进化中对生存环境不适应，可能被淘汰

的生物群落，自然降为次要基因组型。鼠疫菌基因

组型的划分，对中国鼠疫自然疫源地区划及自然疫

源地生物学规律的认识均具有理论与现实的重要

意义。
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