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背景：日本血吸虫是唯一的动物性传播具有重要意义的血吸虫，目前在菲律宾和

中国仍为一重要公共卫生问题。在中国部分流行区耕牛被疑作重要传染源，但在菲

律宾除人外各种哺乳动物在其传播中的相对地位尚待评定。因此，我们在菲律宾开

展了日本血吸虫种群基因研究，旨在描述其在各种宿主间以及地区间传播方式。 

方法和重要发现：在菲律宾 Samar省 2个试区，收集人、狗、猪和鼠的粪便，孵化

收集日本血吸虫毛蚴；对中间宿主钉螺进行逸蚴，收集尾蚴；实验室内采用 7个微

卫星基因位点分析各群蚴虫标本基因型。推算的血吸虫种群间遗传距离（FST）和

种群系统发生树提示各血吸虫终宿主间，尤其是狗和人间有着高度基因流。尽管尾

蚴标本显示一定程度种群地区间差异，但源于终宿主血吸虫毛蚴标本则表明无明显

种群地区间差异，后者可能归究于流行区间频繁的感染输出与输入。 

结论与意义：研究表明日本血吸虫在各终宿主间高度传播，并提示在制定控制项

目时应考虑狗在传播中作用。同时，当一地区人群流动频繁时建议采取地区性化疗

项目。 


