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摘　要:目的　调查北京市鼠形动物巴尔通体感染状况和遗传特征.方法　采用夹夜法在北京市１６个区捕获鼠形动

物,使用PCR方法检测巴尔通体gltA 基因,测序后进行系统发育树分析.结果　共采集７属９种鼠形动物样本４４８份,检测

到巴尔通体阳性样本４６份,总阳性率为１０．３％,且阳性率在鼠种间、地区间和生境间的差异均具有统计学意义(χ２
鼠种 ＝

１１４９８０,χ２
地区 ＝２２．１３３,χ２

生境 ＝９６．４６６,P 均＜０．００１).系统发育树分析显示,４０份样本序列位于进化树上的８个不同分支,提
示北京市鼠形动物巴尔通体感染存在遗传多样性.结论　巴尔通体在北京市鼠形动物中广泛存在,并具有遗传多样性,本地

人群存在一定的感染风险.
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InvestigationofBartonellainfectioninmurineＧlikeanimalsinBeijing,China
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Abstract:ThisstudyaimedtoinvestigatetheinfectionandgeneticcharacteristicsofBartonellainmurineＧlikeanimalsin
Beijing．ThemurineＧlikeanimalswerecollectedusingthetrapＧatＧnightmethodinthe１６districtsofBeijingandweretestedfor
theBartonellagltAgenebyPCR．PhylogenetictreeanalysiswasperformedonthebasisofthegltAgenesequence．Atotalof
４４８samplesfrom９speciesofmurineＧlikeanimalsfrom７generawerecollected,and４６sampleswerepositiveforBartonella
sp．,withatotalpositivityrateof１０．３％．Thedifferencesinpositivityratesacrossspecies,regionsandhabitatswerestatistiＧ
callysignificant(χ２

species＝１１４．９８０,P＜０．００１;χ２
regions＝２２．１３３,P＜０．００１;χ２

habitats＝９６．４６６,P＜０．００１)．PhylogenetictreeanalＧ

ysisshowedthatthesequencesof４０positivesamplesclusteredinto８differentbranchesonthephylogenetictree．Thisresult
indicatedthegeneticdiversityinBartonellainfectedbymurineＧlikeanimalsinBeijing．Inconclusion,Bartonellaspecieswith

geneticdiversitywerewidespreadamongmurineＧlikeanimalsinBeijing．Thereisariskoflocalpopulationsbeinginfectedby
Bartonella．
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　　巴尔通体(Bartonella)属于革兰氏阴性菌,能 感染宿主的红细胞和内皮细胞[１].巴尔通体种类较

多,目前已发现３６个种及亚种,至少有１７个种或亚

种对人和动物致病[２].巴尔通体感染导致的疾病谱

较广,可引起人发热、猫抓病、卡里翁病、杆菌性血管

瘤病和感染性心内膜炎等[３Ｇ５].巴尔通体病常因临

床表现复杂,症状不特异而发生误诊、漏诊[６].巴尔

通体宿主广泛,可感染多种类型的哺乳动物,鼠类作
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为巴尔通体的主要宿主,在其存储和传播中发挥重

要作用[７Ｇ９].人类可因与携带巴尔通体的鼠类接触、
或被鼠咬伤或是伤口被其排泄物污染而感染,也可

能由携带巴尔通体的媒介生物如蚤类和蜱等叮咬而

感染[１０].
北京市周边生态环境良好,鼠形动物种类丰富.

近年来,随着人与野外自然环境接触频率的增加,部
分鼠传疾病呈增多趋势[１１Ｇ１２].由于巴尔通体感染导

致的疾病尚无疫苗可预防,因此对动物宿主和媒介

的防制仍为主要防控措施之一.目前,尚未有文献

全面报道北京市鼠形动物感染巴尔通体状况,为此,
本研究调查北京市１６个区鼠形动物巴尔通体感染

状况和遗传特征,为制定本地相关疾病的防控措施

提供依据.

１　材料与方法

１．１　样本采集　２０１９年３—１０月在北京市１６个区

采用夹夜法捕获鼠形动物,通过记录捕获样本的体

长、尾长、前后足长和毛色等形态特征,根据鼠科动

物检索记录表进行鼠种鉴定[１３].生物安全柜中无

菌操作取动物样本的肝、脾脏,并置于圆形冻存盒

中,－７０℃保存.

１．２　核酸提取　剪取黄豆粒大小的肝、脾脏,使用

QiagenTissueLyserII破碎仪进行组织破碎,并按

DNeasyBlood& TissueKit(Qiagen,德国)商品化

试剂盒的说明书进行核酸提取,提取的核酸置于

－７０℃保存备用.

１．３　PCR扩增和测序　使用文献报道的巴尔通体

gltA 特异引物[１４],上游引物:BhCS．７８１p(５′ＧGGGＧ
GACCAGCTCATGGTGGＧ３′)和下游引物:BhCS．
１１３７n (５′ＧAATGCAAAAAGAACAGTAAACAＧ
３′)进行PCR扩增.扩增体系:２× AmpliTaqGold
３６０MasterMix(ThermoFisher公司)１２．５μL,上、
下游引物(１０μmol/L)各１μL,模板５μL,去离子水

补足至２５μL;反应条件:９４℃预变性３min;９４℃
变性３０s,５６℃退火３０s,７２℃延伸３０s,３５个循

环;７２℃延伸１０min.PCR产物经 QiagenQIAxＧ
cel电泳仪检测,选择片段大小在３７９bp附近的特

异性条带送生工生物有限公司,采用 Sanger测序

法,在 ABI３７３０平台进行DNA序列测定.

１．４　序列比对和分析　测得的序列使用 SeqMan
软件进行手工校正和拼接,并提交美国国立生物技

术信息中心 (NCBI)网站进行 Blast比对.使 用

MEGA６软件进行序列处理和比对,采用邻接法

(NeighborＧjointing,NJ)构 建 基 于 KimuraＧ２ＧPaＧ
rameter(K２P)模 型 的 系 统 发 育 树,自 展 值 设 为

１０００次.

１．５　统计学分析　使用SPSS１９．０软件进行统计

学分析,不同特征间的鼠形动物阳性率的比较采用

χ２ 检验,两两比较的P 值采用Boferroni法进行校

正,P＜０．０５为差异有统计学意义.

２　结　果

２．１　样本采集情况　在北京市１６个区的居室及周

边环境、山地、林地和农田４种生境中,共捕获鼠形

动物样本４４８只,其中褐家鼠２３３只、小家鼠９２只,
主要采集于居民区及周边环境;社鼠５３只、中华姬

鼠３０只、黑线姬鼠２５只、岩松鼠６只、仓鼠４只、棕
背鼠平３只和鼩鼱２只,主要采集于山地、林地和农田

(表１).

２．２　样本检测情况　共检出４６份巴尔通体阳性样

本,总阳性率为１０．３％;除岩松鼠,仓鼠和棕背鼠平

外,各鼠种均有阳性检出;城区中,海淀区(１５．０％)
和石景山区(２８．６％)有阳性检出,其余各区均为阴

性;近郊区中,顺义区(３．１％)和门头沟区(３４．２％)
有阳性检出,其余各区均为阴性;远郊区中,除平谷

区外均有阳性检出,阳性率均 ＞２５．０％(表１).

２．３　不同特征鼠形动物巴尔通体感染情况　对不

同鼠种之间的巴尔通体阳性率进行比较,结果显示

不同鼠种间的阳性率差异具有统计学意义(χ２＝
１１４．９８０,P＜０．００１);其中,社鼠(４１．５％)、黑线姬鼠

(３６．０％)和中华姬鼠(３０．０％)的阳性率显著高于褐

家鼠(０．４％)与小家鼠(４．３％)的阳性率,而社鼠、黑
线姬鼠和中华姬鼠的阳性率差异无统计学意义,褐
家鼠和小家鼠之间的阳性率差异无统计学意义.对

不同采样区域之间的巴尔通体阳性率进行比较,结
果显示不同采样区域之间的阳性率差异具有统计学

意义(χ２＝２２．１３３,P＜０．００１);其中,远郊区的阳性

率(２１．７％)显著高于近郊区(６．５％)和城区(５．９％)
的阳性率,但近郊区和城区之间的阳性率差异无统

计学意义.对不同生境之间样本的巴尔通体阳性率

进行比较,结果显示不同生境样本的阳性率差异具

有统计学意义(χ２＝９６．４６６,P＜０．００１);其中,山地

(３３．３％)和林地(３１．５％)的阳性率显著高于居室和

周围环境的阳性率(１．７％),但山地和林地间的阳性

率差异无统计学意义,此外,农田(８．８％)的阳性率

显著低于山地的阳性率(表２).
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表１　北京市鼠形动物样本采集及检测情况

Tab．１　InformationonthecollectionanddetectionofmurineＧlikeanimalsamplesinBeijing

区域 采样地点 采集生境

褐家鼠 小家鼠 社鼠 中华姬鼠 黑线姬鼠 其他鼠种

样本数
阳性数

(％)
样本数

阳性数

(％)
样本数

阳性数

(％)
样本数

阳性数

(％)
样本数

阳性数

(％)
样本数

阳性数

(％)

城区 东城区 居室及周边环境 １２ ０(０．０) ６ ０(０．０) ０ － ０ － ０ － ０ －

西城区 居室及周边环境 ６ ０(０．０) ２１ ０(０．０) ０ － ０ － １ ０(０．０) ０ －

朝阳区 居室及周边环境 １６ ０(０．０) ４ ０(０．０) ０ － ０ － ０ － ０ －

海淀区
居室及周边环境、
山地

２ ０(０．０) ０ － １ ０(０．０) １５ ２(１３．３) ０ － ２ １(５０．０)

丰台区 居室及周边环境 ７ ０(０．０) １２ ０(０．０) ０ － ０ － ０ － ０ －

石景山区 居室及周边环境 １ ０(０．０) １３ ４(３０．８) ０ － ０ － ０ － ０ －

近郊区 顺义区 居室及周边环境 ３２ １(３．１) ０ ０(０．０) ０ － ０ － ０ － ０ －

昌平区 居室及周边环境 ２５ ０(０．０) ２０ ０(０．０) ０ － ０ － ０ － ０ －

大兴区 居室及周边环境 ３０ ０(０．０) ０ － ０ － ０ － ０ － ０ －

通州区
居室及周边环境、
农田

２７ ０(０．０) ８ ０(０．０) ０ － ０ － １ ０(０．０) ０ －

房山区 居室及周边环境 ３３ ０(０．０) ０ － ０ － ０ － ０ － ０ －

门头沟区 山地、林地、农田 ０ － １ ０(０．０) ２９ ９(３１．０) ４ ２(５０．０) ４ ２(５０．０) ０ －

远郊区 怀柔区
居室及周边环境、
山地

２ ０(０．０) ０ － １０ ６(６０．０) ０ － １ １(１００．０) ６ ０(０．０)

密云区
居室及周边环境、
山地

２ ０(０．０) ７ ０(０．０) １０ ６(６０．０) ３ １(３３．３) ７ ３(４２．９) ３ ０(０．０)

平谷区 居室及周边环境 ３３ ０(０．０) ０ － ０ － ０ － ０ － ０ －

延庆区 林地 ５ ０(０．０) ０ － ３ １(３３．３) ８ ４(５０．０) １１ ３(２７．３) ４ ０(０．０)

小计 ２３３ １(０．４) ９２ ４(４．３) ５３ ２２(４１．５) ３０ ９(３０．０) ２５ ９(３６．０) １５ １(６．７)

　　注:其他鼠种包括岩松鼠、仓鼠、棕背鼠平和鼩鼱

表２　不同特征鼠形动物巴尔通体感染情况

Tab．２　BartonellainfectionsaccordingtodifferentcharacteristicsofmurineＧlikeanimals

　特征 样本数 阳性数(％) χ２ 值 P 值

鼠种 １１４．９８ ＜０．００１

　褐家鼠 ２３３ １(０．４)

　小家鼠 ９２ ４(４．３)

　社鼠 ５３ ２２(４１．５)

　中华姬鼠 ３０ ９(３０．０)

　黑线姬鼠 ２５ ９(３６．０)

　其他鼠种 １５ １(６．７)

采样区域 ２２．１３３ ＜０．００１

　城区 １１９ ７(５．９)

　特征 样本数 阳性数(％) χ２ 值 P 值

　近郊区 ２１４ １４(６．５)

　远郊区 １１５ ２５(２１．７)

采样生境 ９６．４６６ ＜０．００１

　山地 ６３ ２１(３３．３)

　林地 ５４ １７(３１．５)

　农田 ３４ ３(８．８)

　居室及周

围环境
２９７ ５(１．７)

２．４　系统发育树分析　PCR阳性扩增产物经测序,
共获得４０条符合质量的序列,与 GenBank中获取

的国内外３３条不同种属的巴尔通体gltA 基因序列

进行比对,截齐后的片段对应Bartonellahenselae
(L３８９８７．１)gltA 基因的碱基位置为８２３~１０８５,并
基于该部分序列构建系统发育树.如图１所示,４０
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份样本位于进化树上的８个不同分支;其中,２５份

样本与巴尔通体(Bartonellaspp．)未定种位于同一

个分支;样本 MTG４、MTG１１和 HD１与分离自美

国社田鼠的B．grahamii (KT３２７０３３．１)亲缘关系

最近,序列相似性大于 ９８％;样本 MTG３、MY３、

MY６和 MY７与 B．rattimassiliensis(AY５１５１２５．
１)亲 缘 关 系 最 近,相 似 性 大 于 ９６％;MTG１９ 和

MY３２与B．queenslandensis(EU１１１７９８．１)亲缘关

系最 近,相 似 性 大 于 ９７％;HD６ 与 B．taylorii
(AF１９１５０２．１)亲缘关系最近,相似性为９２％;YQ７
与B．elizabethae(KT３２７０３２．１)亲缘关系最近,相
似性为９６％;HD４、MTG５和 YQ１与B．japonica
(AB２４２２８９．１)亲缘关系最近,相似性大于 ９９％;

YQ３１与B．phoceensis(AY５１５１２６．１)亲缘关系最

近,相似性为９９％.

系统发育树上各分支上方数字为bootstrap值

图１　基于巴尔通体gltA 部分序列构建的系统发育树

Fig．１　PhylogenetictreeconstructedonthebasisofpartialsequencesofBartonellagltA

３　讨　论

本研究首次在北京市全市范围内对鼠传巴尔通

体的感染情况进行调查,结果显示,鼠形动物巴尔通

体的总感染率为１０．３％,与我国福建、海南等地报道

的感染率接近[１５Ｇ１６].我国各地鼠类的巴尔通体感染

率差异较大,其中,黑龙江和内蒙古等地的感染率可

高达１３．８％~５７．７％和５６．４％,这与当地气候、生态

环境和啮齿动物种群分布有关[１７Ｇ１８].北京市地形以

山地和平原为主,周边远郊区域多为山地,城区和近

郊区多为平原,生态环境、鼠形动物种群密度和种类
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分布差异较大.本研究结果显示,远郊区的阳性率

(２１．７％)显著高于近郊区(６．５％)和城区(５．９％)的
阳性率,但近郊区和城区之间的阳性率差异无统计

学意义.由于巴尔通体宿主具有多样性,山地、林地

等环境的生态系统复杂,动物种群丰富,而远郊区样

本多采集于山地、林地,因此,阳性率高于城区或近

郊区的农田或居室及周围环境.不同鼠种间,社鼠

和姬鼠阳性率(３０．０％~４１．５％)显著高于褐家鼠、
小家鼠的阳性率(０．４％~４．３％),但姬鼠之间和家

鼠之间阳性率差异无统计学意义,这主要与北京市

远郊区山地、林地的优势鼠种为社鼠和姬鼠,而城区

和近郊区的居室及周边环境的优势鼠种为褐家鼠、
小家鼠有关.系统进化树分析结果显示,本次检测

到的巴尔通体位于进化树上的８个不同分支,其中,

２５份样本与巴尔通体(Bartonellaspp．)未定种位

于同一个分支,而其他样本则分别与７个不同种巴

尔通体聚为一个分支,同时,多个鼠种均可检出不同

种的巴尔通体,表明北京市鼠形动物感染巴尔通体

具有多样性特征.本次调查检测到的巴尔通体中,

B．grahamii和B．elizabethae 被认为与人类疾病

相关,可导致发热、心内膜炎和菌血症等[１９],表明本

地鼠形动物至少携带２种对人致病的巴尔通体.鼠

类是多种传染病病原体的宿主[２０Ｇ２１],随着本地农业、
旅游和商业开发等的发展,对周边自然环境的改造

可能会改变鼠类原有生态环境,造成鼠类迁徙、流
窜;同时,人与自然环境的接触频率增加,使得人类

感染的概率增加.因此,有效的鼠类控制措施,特别

是对远郊区县的动物宿主和传播媒介的控制,将有

助于减少本地人群感染巴尔通体的风险.
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