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福建省蚤类携带巴尔通体调查及基因特征分析
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【摘要】　目的　了解福建省蚤类携带巴尔通体（犅犪狉狋狅狀犲犾犾犪狊狆狆．）情况以及基因特征。　方法　在福建省晋江市、平和

县、三明市沙县区、上杭县及古田县采用笼日法捕获鼠类并采集其体表寄生蚤，对蚤类进行鉴定分类。提取蚤标本

ＤＮＡ，采用ｑＰＣＲ扩增巴尔通体ｓｓｒＡ基因，阳性样品采用ＰＣＲ扩增巴尔通体ｇｌｔＡ基因并测序，进行序列比对分析。　

结果　共采集各类蚤６３２匹，ｑＰＣＲ扩增巴尔通体ｓｓｒＡ基因阳性２２６匹，巴尔通体感染率３５．７６％。其中，印鼠客蚤、不

等单蚤、缓慢细蚤、近端远棒蚤感染率分别为３６．４５％（２２２／６０９）、１２．５０％（１／８）、１６．６７％（１／６）、１００．００％（２／２），适存病

蚤、猫蚤、福建新蚤均未检出巴尔通体。不同蚤种跳蚤巴尔通体感染率差异无统计学意义（犘＞０．０５）。５个采样点采集

的蚤类均检出巴尔通体，其中晋江市感染率为４６．６０％（８９／１９１），平和县为３３．９５％（５５／１６２），古田县为３１．５０％（４０／

１２７），沙县区为２４．２１％（２３／９５），上杭县为３３．３３％（１９／５７）。不同地区蚤类巴尔通体感染率差异具有统计学意义（χ
２
＝

１６．６６３，犘＜０．０５）。不同性别（χ
２
＝１４．２５０）、宿主（χ

２
＝１５．３０１）、生境（χ

２
＝１３．２６４）的蚤类巴尔通体感染率差异均有统

计学意义（均犘＜０．０５）。福建省蚤类感染的巴尔通体存在犅．狋狉犻犫狅犮狅狉狌犿、犅．狇狌犲犲狀狊犾犪狀犱犲狀狊犻狊、犅．犲犾犻狕犪犫犲狋犺犪犲、犅．狉狅犮犺

犪犾犻犿犪犲和犅．犮狅狅狆犲狉狊狆犾犪犻狀狊犲狀狊犻狊等５种巴尔通体基因型，其中犅．狋狉犻犫狅犮狅狉狌犿 占３６％，为福建省优势种。　结论　福建

省蚤类巴尔通体感染率较高且具有多样性特征，存在将巴尔通体传染给人及动物的风险。
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　　随着新冠肺炎疫情席卷全球，新发传染病的发生

和传播已成为全球性的公共卫生问题。巴尔通体病是

一种人兽共患传染病，也是近年来国内新发传染病之

一，其主要通过跳蚤等吸血节肢动物作为传播媒介感

染哺乳动物及人类。目前已确认的巴尔通多达４０余

种，其中部分巴尔通体种及亚种对人体具有致病性［１］，

可导致心内膜炎、淋巴结肿大和视网膜神经炎等症状。

蚤类能够携带高度多样性的巴尔通体菌属，在国外已

有多种跳蚤被证实感染人畜共患巴尔通体种，如汉赛

巴尔通体（犅．犺犲狀狊犲犾犪犲）
［２］、克氏巴尔通体（犅．犮犾犪狉

狉犻犱犵犲犻犪犲）
［３］、五日热巴尔通体（犅．狇狌犻狀狋犪狀）

［４］、格拉汉

姆巴尔通体（犅．犵狉犪犺犪犿犻犻）
［５］、伊丽莎白巴尔通体（犅．

犲犾犻狕犪犫犲狋犺犪）
［６］等。

福建省作为我国重要的外贸大省及沿海开放省

份，人员和货物流动频繁，且福建省位于亚热带地区，

属亚热带湿润季风气候，森林覆盖率高，加之沿海地区

常年温暖湿润，为跳蚤的生长和繁殖提供了适宜的生

态环境。本研究拟调查福建省部分地区的蚤类感染巴

尔通体情况，分析福建省蚤类感染巴尔通体的流行特

征和分子生物学特征。

材料与方法

１　标本采集

在福建省内陆和沿海选取５个点，包括晋江市、平

和县、沙县区、上杭县及古田县，采用笼日法捕鼠（晚放

晨收）并鉴定鼠种。从鼠类体表及装鼠布袋中收集蚤

类，每只动物采集跳蚤１～２只（若存在不止一种跳蚤，

则每种跳蚤各采集１只），经分类鉴定后计数登记，分

装于盛有７５％酒精的试管中，２０℃保存。

２　蚤类鉴定

参考《中国动物志：昆虫纲蚤目》［７］，用体视显微镜

观察蚤的颊栉、眼鬃、前胸栉、臀前鬃、雄性抱器体、雌

性第七腹板等部位的形态特征，进行形态学分类鉴定，

对于难以鉴定的种类采用基于ＣＯ Ⅰ基因的ＤＮＡ条

形码鉴定技术辅助鉴定［８］。

３　蚤类感染巴尔通体检测

３．１　ＤＮＡ提取　将跳蚤置于室温下解冻，移至研磨

管中，采用研磨机将其研碎，然后加入２００μＬ菌体消

化液及２０μＬ蛋白酶 Ｋ溶液，充分混匀，按照细菌基

因组ＤＮＡ提取试剂盒（西安天隆科技有限公司）说明

书提取蚤基因组ＤＮＡ，置于２０℃保存备用。

３．２　巴尔通体ｓｓｒＡ基因实时荧光定量ＰＣＲ扩增　

按照文献［９］设计ｓｓｒＡ基因巴尔通体种属特异性引

物，正向引物和反向引物分别为ｓｓｒＡＦ和ｓｓｒＡＲ，探

针为ｓｓｒＡＰ（表１），引物和探针由上海生工生物工程

有限公司合成。总反应体系（２０μＬ）：模板 ＤＮＡ３

μＬ，１０μｍｏｌ／Ｌ正向引物和反向引物各０．４μＬ，１０

μｍｏｌ／Ｌ探针０．２μＬ，ＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑ酶１０μＬ，加去

离子水至２０μＬ。扩增程序：９５℃预变性５ｍｉｎ；９５℃

变性１５ｓ，６０℃退火４５ｓ，共４５个循环。ＣＴ值≤３５

判定为阳性。试验设置阳性对照和空白对照。

表１　目的基因犘犆犚扩增引物

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲狊狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

基因

Ｇｅｎｅ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒｎａｍｅ

引物序列（５′－３′）

ＰｒｉｍｅｒＳｅｑｕｅｎｃｅ

扩增产物

大小（ｂｐ）

Ｓｉｚｅ

ｓｓｒＡ

ｓｓｒＡＦ
Ｆ：ＧＣＴＡＴＧＧＴＡＡＴＡＡＡＴＧＧ

ＡＣＡＡＴＧＡＡＡＴＡＡＡ

ｓｓｒＡＲ Ｒ：ＧＣＴＴＣＴＧＴＴＧＣＣＡＧＧＴＧ

ｓｓｒＡＰ
Ｐ：ＦＡＭＡＣＣＣＧＣＴＴＡＡＡＣＣ

ＴＧＣＧＡＣＧＢＨＱ１

３０１

ｇｌｔＡ
ＢｈＣＳ．７８１ｐ Ｆ：ＧＧＧＧＡＣＣＡＧＣＴＣＡＴＧＧＴＧＧ

ＢｈＣＳ．１１３７ｎ Ｒ：ＡＡＴＧＣＡＡＡＡＡＧＡＡＣＡＧＴＡＡＡＣＡ
３７９

３．３　巴尔通体ｇｌｔＡ基因ＰＣＲ扩增　对ｓｓｒＡ基因扩

增阳性标本应用栗冬梅等［１０］选择的引物对巴尔通体

ｇｌｔＡ基因进行ＰＣＲ扩增，正向引物和反向引物分别

为ＢｈＣＳ．７８１ｐ和ＢｈＣＳ．１１３７ｎ（表１），引物由上海生

工生物工程有限公司合成。反应体系（２５μＬ）：模板

ＤＮＡ３μＬ，１０μｍｏｌ／Ｌ正向引物和反向引物各１１

μＬ，ＰｒｅｍｉＴａｑ酶１２．５μＬ，加去离子水至２５μＬ。扩

增程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５８℃退火

３０ｓ，７２ ℃延伸３０ｓ，共３５个循环；７２℃再延伸５

ｍｉｎ。取ＰＣＲ产物进行１．５％琼脂糖凝胶电泳分析。

３．４　目的基因ＰＣＲ产物测序分析及系统发育分析　

将４２％的阳性扩增产物送交上海生工生物工程有限

公司进行测序，得到的ＤＮＡ序列通过美国国家生物

技术信息中心（ＮＣＢＩ）的ＢＬＡＳＴ工具进行同源性比

对分析。下载相关参考序列，应用ＢｉｏＥｄｉｔ软件对序

列进行剪接，应用 ＭＥＧＡ１１软件采用邻接法（Ｎｅｉｇｈ

ｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄ），ｂｏｏｔｓｔｒａｐ１０００构建系统发育

树。

４　统计分析

采用ＳＰＳＳ２３．０统计软件进行统计学分析。率的

比较采用χ２ 检验和Ｆｉｓｈｅｒｓ概率确切法，检验水准为

α＝０．０５。

结　果

１　蚤类捕获情况

本次调查从５个采样点共捕获褐家鼠、黄胸鼠等

啮齿动物以及臭闙?４６６只，体表采集蚤类７种共

６３２匹。其中，印鼠客蚤６０９匹，为优势蚤种，占总蚤

数的９６．３６％（６０９／６３２）。其它蚤种包括不等单蚤８

匹、缓慢细蚤６匹、猫蚤５匹、适存病蚤１匹、福建新蚤
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１匹、近端远棒蚤２匹（表２）。

表２　调查地区的蚤种构成与分布

犜犪犫犾犲２　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犳犾犲犪狊犻狀狊狌狉狏犲狔犪狉犲犪狅犳犉狌犼犻犪狀犘狉狅狏犻狀犮犲

地区

Ｒｅｇｉｏｎ

蚤种Ｆｌｅａｓｐｅｃｉｅｓ

印鼠客蚤

犡．犮犺犲狅狆犻狊

不等单蚤

犕．犪狀犻狊狌狊

缓慢细蚤

犔．狊犲犵狀犻狊

猫蚤

犆．犳犲犾犻狊

其它

Ｏｔｈｅｒｓ

累计

Ｔｏｔａｌ

晋江市 １９０ ０ ０ ０ １ １９１

平和县 １６１ ０ １ ０ ０ １６２

古田县 １１４ ３ ２ ５ ３ １２７

沙县区 ９０ ４ １ ０ ０ ９５

上杭县 ５４ １ ２ ０ ０ ５７

合计Ｔｏｔａｌ ６０９ ８ ６ ５ ４ ６３２

２　蚤类巴尔通体感染情况

２．１　不同蚤种巴尔通体感染情况　在７种蚤类６３２

份标本中，蚤类感染巴尔通体总感染率为３５．７６％

（２２６／６３２）。其中，印鼠客蚤、不等单蚤、缓慢细蚤、近

端远棒蚤感染率分别为３６．４５％（２２２／６０９）、１２．５０％

（１／８）、１６．６７％（１／６）、１００．００％（２／２）。其余蚤种均未

检测出巴尔通体。不同蚤种间巴尔通体感染率差异无

统计学意义（犘＞０．０５）。

２．２　雌、雄蚤类巴尔通体感染情况　雌蚤巴尔通体感

染率为４０．９１％（１７１／４１８），雄蚤巴尔通体感染率为

２５．７０％（５５／２１４），差异有统计学意义（χ
２
＝１４．２５０，犘

＜０．０１）。

２．３　不同地区蚤类巴尔通体感染情况　５个市（县、

区）采集的蚤类均有巴尔通体感染情况，其中晋江市采

集的蚤类感染率为 ４６．６０％ （８９／１９１），平和县为

３３．９５％（５５／１６２），古田县为３１．５０％（４０／１２７），沙县

区为２４．２１％（２３／９５），上杭县为３３．３３％（１９／５７），差

异有统计学意义（χ２＝１６．６６３，犘＜０．０１）。

２．４　不同宿主寄生蚤类巴尔通体感染情况　此次调

查共从褐家鼠、黄胸鼠、黄毛鼠、白腹巨鼠、板齿鼠、小

家鼠、针毛鼠等７种啮齿动物及臭闙?体表采集蚤类，

除白腹巨鼠、板齿鼠、针毛鼠体表寄生蚤未检测出巴尔

通体，其余鼠种寄生蚤均检出巴尔通体，其中褐家鼠、

黄胸鼠、黄毛鼠、小家鼠、臭闙?体表寄生蚤巴尔通体

感染率分别为４０．７１％（１６０／３９３）、２７．８９％（５３／１９０）、

３１．０３％（９／２９）、３７．５０％（３／８）、５０．００％（１／２）差异有

统计学意义（χ２＝１５．３０１，犘＜０．０５）。

２．５　不同生境蚤类巴尔通体感染情况　采自居民区

鼠类寄生蚤巴尔通体感染率为３１．１２％（１３６／４３７），采

自野外鼠类寄生蚤巴尔通体感染率为４６．１５％（９０／

１９５），差异有统计学意义（χ
２
＝１３．２６４，犘＜０．０１）。

巴尔通体ｓｓｒＡ基因荧光定量ＰＣＲ扩增结果见图

１。不同生境、不同宿主、不同地区蚤类，以及不同蚤种

和雌、雄蚤巴尔通体感染情况见表３。

表３　福建省部分地区蚤类巴尔通体感染情况

犜犪犫犾犲３　犅犪狉狋狅狀犲犾犾犪狆狉犲狏犪犾犲狀犮犲狅犳犳犾犲犪狊犻狀狆犪狉狋狅犳犉狌犼犻犪狀犘狉狅狏犻狀犮犲

特征

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

蚤数

Ｎｏ．ｏｆ

ｆｌｅａｓ

感染数

Ｎｏ．ｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ

感染率

（％）

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

ｒａｔｅ

犮
２值

犮
２
ｖａｌｕｅ

犘 值

犘ｖａｌｕｅ

蚤种

印鼠客蚤 ６０９ ２２２ ３６．４５

不等单蚤 ８ １ １２．５

缓慢细蚤 ６ １ １６．６７

适存病蚤 １  ０

猫蚤 ５  ０

近端远棒蚤 ２ ２ １００

福建新蚤 １  ０

９．０６１ ＞０．０５ｂ

性别
雄 ４１８ １７１ ４０．９１

雌 ２１４ ５５ ２５．７
１４．２５ ＜０．０１ａ

地区

晋江市 １９１ ８９ ４６．６

平和县 １６２ ５５ ３３．９５

古田县 １２７ ４０ ３１．５

沙县区 ９５ ２３ ２４．２１

上杭县 ５７ １９ ３３．３３

１６．６６３ ＜０．０１ａ

宿主

褐家鼠 ３９３ １６０ ４０．７１

黄胸鼠 １９０ ５３ ２７．８９

黄毛鼠 ８ ３ ３７．５

白腹巨鼠 ７  ０

板齿鼠 ２  ０

小家鼠 ２  ５０

针毛鼠 １  ０

臭闙? ２９ ９ ３１．０３

１５．３０１ ＜０．０５ｂ

生境
居民区 ４３７ １３６ ３１．１２

野外 １９５ ９０ ４６．１５
１３．２６４ ＜０．０１ａ

　　注：“”表示未捕获到。“ａ”表示χ
２检验；“ｂ”表示Ｆｉｓｈｅｒ＇ｓ概率确切法。

Ｎｏｔｅｓ：“”ｉｎｄｉｃａｔｅｓｎｏｔｃａｐｔｕｒｅｄ．“ａ”ｉｎｄｉｃａｔｅｓＣｈｉｓｑｕａｒｅｔｅｓｔ；“ｂ”ｉｎｄｉｃａｔｅｓ

Ｆｉｓｈｅｒ＇ｓｐｒｅｃｉｓｉｏｎｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｔｅｓｔ．

Ｐ　阳性对照　Ｎ　阴性对照

图１　荧光定量犘犆犚扩增巴尔通体狊狊狉犃基因

Ｐ　Ｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ　Ｎ　Ｎｅｇａｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ．

犉犻犵．１　犃犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犅犪狉狋狅狀犲犾犾犪狊狊狉犃犵犲狀犲犫狔狇犘犆犚

３　蚤类巴尔通体犵犾狋犃基因系统发育分析

对４２％（９５／２２６）的巴尔通体ｓｓｒＡ基因阳性蚤标

本进行ｇｌｔＡ基因ＰＣＲ扩增并测序，同源性为８４．１％

～１００％。经ＮＣＢＩ进行ＢＬＡＳＴ比对，基于ｇｌｔＡ基因

共鉴定出５种巴尔通体，分别为特立波窃巴尔通体

（犅．狋狉犻犫狅犮狅狉狌犿）、昆州巴尔通体（犅．狇狌犲犲狀狊犾犪狀犱犲狀

狊犻狊）、伊丽莎白巴尔通体（犅．犲犾犻狕犪犫犲狋犺犪犲）、罗氏巴尔通

体（犅．狉狅犮犺犪犾犻犿犪犲）和库珀巴尔通体（犅．犮狅狅狆犲狉

狊狆犾犪犻狀狊犲狀狊犻狊），其中特立波窃巴尔通体（犅．狋狉犻犫狅犮狅
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狉狌犿）为福建省优势种。特立波窃巴尔通体（犅．狋狉犻犫狅

犮狅狉狌犿）与 来 自 于 泰 国 的 ＫＴ３２４５８０ 和 福 建 的

ＭＷ７７１０８８处于同一分支，同源性１００％。昆州巴尔

通 体 （犅．狇狌犲犲狀狊犾犪狀犱犲狀狊犻狊）与 来 自 于 泰 国 的

ＫＴ３２４５５８和福建的 ＭＷ７７１０６４处于同一分支，同源

性９５．５１％～１００％。伊丽莎白巴尔通体（犅．犲犾犻狕犪犫犲

狋犺犪犲）与 来 自 于 泰 国、中 国 台 湾 的 ＪＸ１５８３５２、

ＧＵ０５６１９２以及福建的 ＭＷ７７１０７７、ＭＷ７７１０７８处于

同一分支，同源性９９．１５％～１００％。罗氏巴尔通体

（犅．狉狅犮犺犪犾犻犿犪犲）与来自于美国的 ＭＧ０２７９８８和福建

的 ＭＷ７７１１００处于同一分支，同源性１００％。库珀巴

尔通体（犅．犮狅狅狆犲狉狊狆犾犪犻狀狊犲狀狊犻狊）与来自于澳大利亚的

ＨＱ４４４１６０和福建的 ＭＷ７７１１０６处于同一分支，同源

性９４．３６％～９８．５２％（图２）。

　　▲　巴尔通体参考株（犅犪狉狋狅狀犲犾犾犪ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓｔｒａｉｎ）　　福建省啮

齿动物样本（ＲｏｄｅｎｔｓａｍｐｌｅｓｆｒｏｍＦｕｊｉａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ）
［１１］
　■　外群序列

（Ｏｕｔｇｒｏｕｐ）

图２　基于巴尔通体犵犾狋犃基因序列构建的系统进化树

▲　犅犪狉狋狅狀犲犾犾犪ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓｔｒａｉｎ　●　ＲｏｄｅｎｔｓａｍｐｌｅｓｆｒｏｍＦｕｊｉａｎ
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讨　论

巴尔通体可在宿主动物中引起潜伏性和复发性感

染［１２］，导致巴尔通体在啮齿动物中的高感染率。此

外，巴尔通体的有效传播被认为是维持巴尔通体在自

然环境中的高流行率必不可少的因素。啮齿动物为巴

尔通体最大的储存宿主，而在侵扰啮齿动物的体外寄

生虫中，跳蚤被认为是巴尔通体的主要媒介［１３］。有研

究发现，跳蚤不仅是巴尔通体传播的主要媒介之一，也

是巴尔通体的重要传染源［１４］。跳蚤能够携带高度多

样性的巴尔通体种，并且在巴尔通体与啮齿动物之间

表现出很高的传播效率［１５］。

目前对于巴尔通体的传染源尤其是啮齿动物的感

染情况报道较多，但对传播媒介的调查相对较少。美

国［１６］、法国［３］、智利［１７］、日本［１８］等国家报道的蚤类巴

尔通体ＤＮＡ检测阳性率由１３．１％到４０％不等。近

年国内关于跳蚤感染巴尔通体的研究取得了一定进

展，栗冬梅等［１０，１９］报道猫栉首蚤和缓慢细蚤感染巴尔

通体，并从猫栉首蚤中分离出巴尔通体，但仍然缺少关

于巴尔通体传播媒介的调查研究报道。青海省曾对蚤

类携带巴尔通体进行了调查，感染率为１２．７７％
［２０］。

本次调查福建省部分地区蚤类巴尔通体感染率为

３５．７６％，高于青海省的调查结果。但这些差异可能受

到多种因素的影响，蚤类间巴尔通体的流行很大程度

取决于不同地区跳蚤及其宿主的种类［２１］。本次调查

蚤类巴尔通体感染率显著高于文献［１１，２２］调查的福

建省啮齿动物巴尔通体感染率（１４．５７％～１４．９０％），

福建省跳蚤如此高的巴尔通体感染率可能是由于其所

具有的频繁进食以及从一个宿主转移到另一个宿主的

能力［２３］。本次调查采集的蚤类主要为印鼠客蚤，作为

优势蚤种，与以往调查的福建省蚤类分布［２４］相符。不

同蚤种巴尔通体的感染率差异无统计学意义，这可能

由于除印鼠客蚤外的其他蚤种数量及感染数量过少所

致。但多种蚤类中检出巴尔通体，提示携带巴尔通体

的蚤类具有多样性，可通过扩大样本量进行检测以了

解不同蚤种巴尔通体感染的真实情况。本次调查捕获

的鼠类绝大部分为家栖鼠，且其蚤类感染率较高，这与

印鼠客蚤主要寄生于家栖鼠的宿主选择性［７］一致。跳

蚤的宿主选择性是巴尔通体传播的重要影响因素，不

同鼠种间相互接触发生寄生虫交换［２５］，增加了蚤类感

染巴尔通体的几率，也是导致本次调查蚤类感染率较

高的可能原因。

雌性蚤类较雄性吸血量大，吸血频率高，吸血时间

长，这也解释了本次调查中雌性蚤类巴尔通体感染率

高于雄性的原因。不同地区和生境同样会影响蚤类的

丰度、生命周期及寄生习性，间接影响在蚤类的巴尔通

体感染率［２６］。本次调查中不同地区以及生境中的蚤

类均有巴尔通体感染情况，且感染率较高，反映出蚤类

有较大的机会与人类接触并传播疾病，应引起高度重

视。

巴尔通体ｇｌｔＡ基因的系统发育分析显示，福建省

蚤类感染的巴尔通体有５种基因型，分别为犅．狋狉犻犫狅

犮狅狉狌犿、犅．狇狌犲犲狀狊犾犪狀犱犲狀狊犻狊、犅．犲犾犻狕犪犫犲狋犺犪犲、犅．狉狅犮犺

犪犾犻犿犪犲和犅．犮狅狅狆犲狉狊狆犾犪犻狀狊犲狀狊犻狊，表明福建省蚤类感

染的巴尔通体具有高度多样性。其中，犅．狋狉犻犫狅犮狅

狉狌犿、犅．犲犾犻狕犪犫犲狋犺犪犲、犅．狉狅犮犺犪犾犻犿犪犲是本次调查中主

·５１０１·
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要的巴尔通体基因型，并且均具有人类致病性，可引起

心内膜炎、心肌炎、发热和神经系统疾病等。巴尔通体

基因型的高多样性可能是蚤类频繁的宿主更换及其高

效传播巴尔通体所导致的结果［１５］。将文献［１１］调查

的福建省啮齿动物感染的巴尔通体序列与本次检测结

果进行比对分析，同源性为９６．１７％～１００％，如此高

的同源性说明巴尔通体在啮齿动物和跳蚤中的高度适

应，提示跳蚤可能对啮齿动物间传播巴尔通体起着潜

在的媒介作用。已经证明跳蚤在实验条件下能传播巴

尔通体。Ｂｏｗｅｎ等
［５］报道与野外捕获的蚤共饲养４

周后的堤岸田鼠７５％（２１／２８）发生巴尔通体感染。巴

尔通体在不同物种间的适应性增加了人类以及其他动

物感染巴尔通体的风险。前期调查中还检出了犅．

犵狉犪犺犪犿犻犻、犅．狉犪狋狋犻犿犪狊狊犻犾犻犲狀狊犻狊、犅．狆犺狅犮犲犲狀狊犻狊、犅．

犼犪狆狅狀犻犮犪，但本次调查未检测出上述巴尔通体，同样可

通过扩大样本量进行检测，以期全面地了解巴尔通体

在福建省的分布多样性。

随着人们的活动范围扩大，人类与野生动物的接

触越来越频繁，这无疑增加了被跳蚤叮咬的可能性，增

大了感染巴尔通体的风险。本次调查结果表明福建省

蚤类存在巴尔通体感染，但关于跳蚤的媒介能力尚未

确定，有待进一步研究。
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