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棘球绦虫终末宿主感染情况研究进展
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【摘要】 棘球蚴病是由棘球绦虫引起的严重人兽共患寄生虫病,其中细粒棘球绦虫和多房棘球绦虫的感染率较高,犬

科动物做为其主要终末宿主引起广泛关注。本文综述近年来国内外有关细粒棘球绦虫和多房棘球绦虫终末宿主感染情

况研究进展,以期为棘球蚴病防治提供参考。
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【Abstract】 Echinococcosis
 

is
 

a
 

serious
 

zoonotic
 

parasitic
 

disease
 

caused
 

by
 

Echinococcus
 

spp.
 

The
 

infection
 

rates
 

of
 

E.
 

granulosus
 

and
 

E.
 

multilocularis
 

at
 

a
 

high
 

level,and
 

the
 

canine
 

animals
 

as
 

the
 

main
 

terminal
 

host
 

of
 

Echinococcosis
 

have
 

attracted
 

extensive
 

attention.
 

In
 

this
 

paper,we
 

review
 

the
 

research
 

progress
 

of
 

E.
 

granulosus
 

and
 

E.
 

multilocularis
 

ter-
minal

 

host
 

infection
 

in
 

recent
 

years
 

in
 

order
 

to
 

provide
 

reference
 

for
 

the
 

prevention
 

and
 

treatment
 

of
 

echinococcosis.
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*棘球蚴病(echinococcosis)(又称包虫病hydatidosis),是由棘

球绦虫幼虫(棘球蚴)所引起的人兽共患疾病,目前公认的有4
种能感染人的棘球绦虫,即:细粒棘球绦虫(Echinococcus

 

gran-
ulosus,Eg)、多房棘球绦虫(Echinococcus

 

multilocularis,Em)、

少节棘球绦虫(Echinococcus
 

oligarthrus)和伏氏棘球绦虫(E-
chinococcus

 

vogeli)。我国流行细粒棘球蚴和多房棘球蚴引起

的囊型棘球蚴病(cystic
 

echinococcosis,CE)和泡型棘球蚴病

(alveolar
 

echinococcosis,AE)[1],严重影响人群的健康,并带来

了极大的经济负担。犬科动物是细粒棘球绦虫和多房棘球绦

虫的主要终末宿主[1],人主要因摄入的棘球绦虫卵而感染致

病。因此了解犬科动物棘球蚴病感染的情况对于棘球蚴病的

精准防控有着重要意义,本文就棘球绦虫终末宿主感染情况研

究进展进行综述。

1 棘球绦虫分布情况

细粒棘球绦虫呈世界性分布[1]。以犬科和猫科动物为终

末宿主,以绵羊、山羊、黄牛等家养牲畜为主要中间宿主[2]。犬

细粒棘球绦虫感染率高的区域主要位于欧亚大陆的地中海、俄

罗斯联邦以及非洲、大洋洲和南美洲。在我国,细粒棘球绦虫

及多房棘球绦虫主要分布于西藏、新疆、青海、四川、甘肃、内蒙

古等西部牧区[3]。

多房棘球绦虫的分布仅限于北半球,主要分布于在中欧和

东欧,北亚和北美部分地区。此外,其中流行较严重的地区,包

括中欧、波罗的海国家、土耳其、俄罗斯、吉尔吉斯斯坦、蒙古、

日本、阿拉斯加西部[3]和我国的西部地区,其典型循环为犬科

食肉动物和啮齿动物间的野生循环,主要终末宿主为犬科食肉

动物[4]。

2 棘球绦虫终末宿主感染情况

在大多 数 地 中 海 国 家,家 犬 的 感 染 率 很 高,最 高 可 达

65%[5]。一项在摩洛哥西北部的Sidi
 

Kacem省开展的研究显

示,研究者通过槟榔碱导泻法得出家犬的细粒棘球蚴感染率为

35.3%,且靠近农村屠宰场与高感染率呈正相关。农村地区犬

的感染风险(38.0%)高于城市地区(18.8%),有屠宰场的农村

地区(62.7%)高于无屠宰场的农村地区(29.1%)[6]。据估计,

利比亚 无 主 犬 和 家 犬 中 Eg抗 原 阳 性 率 分 别 为21.6%和

25.8%[7]。Chaabane-BanaouesR等[8]分别从突尼斯四个不同

的气候区(半湿润,半干旱,干旱和沙漠)收集了1
 

095份犬粪,

通过分子检测技术得出不同地区的犬粪便被细粒棘球绦虫卵

污染指数为8.3%~41.3%。在斯洛伐克,Jarosova等[9]在110
份家犬的粪便样本中,从3份粪便中检测到多房棘球绦虫

DNA,总体阳性率为2.7%。此外,家犬也被认为是潜在的重

要宿主,通过与主人一起旅行或非法进口宠物将多房棘球绦虫

引入新的非流行区地区,以及由于它们与人类的密切联系,在

流行区传播多房棘球蚴病[10-11]。在我国,家犬作为细粒棘球绦
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虫和多房棘球绦虫的主要终末宿主,同时也是石渠棘球绦虫的

潜在终末宿主[12-13]。根据2018-2019年全国棘球蚴病监测分

析[14],2019年全国所有监测点筛查犬粪共计63
 

363份,检出棘

球绦虫抗原阳性712份,阳性率1.12%。各流行省、自治区和

兵团监测点阳性率不同(χ2=50.99,P<0.01),其中最高的为

陕西(2.59%),其次为云南(2.03%)和青海(1.40%)。将2016
年至2019年各流行省区(兵团)监测点阳性率进行趋势检验,

全国监测点阳性率总体呈下降趋势(Z=18.69,P<0.01),其
中陕西省阳性率呈上升趋势(Z=-3.36,P<0.01),四川、宁夏

和新疆生产建设兵团阳性率无明显变化(P>0.05),其余各省

区阳性率均呈下降趋势(P<0.05)。新疆全区犬粪棘球绦虫抗

原阳性率为2.63%[15],在新疆喀什地区,研究者用细粒棘球绦

虫犬粪抗原ELISA检测试剂盒对收集的760份犬粪样品进行

检测,共检测出27份阳性样品,总感染率为3.55%(27/760);

其中,牧区5.12%(19/371),农区2.06%(8/389)[16]。同样,尉
犁县为38.71%[17],泽普县为41.63%[18]。在四川西部,董国

兴等[19]于2021年通过夹心ELISA方法对阿坝州、甘孜州、凉
山州以及雅安市的犬粪样本进行检测。结果显示,阿坝县阳性

率为1.0%(2/200),德格县阳性率为5.5%(11/200),乡城县

阳性率为4.5%(9/200),木里县阳性率为5.0%(10/200),天
全县阳性率为0.5%(1/200),其余市(县)均未检测出阳性样

本。与2012年(32.3%)、2018年(8.1%)四川省犬细粒棘球绦

虫感染率相比,2021年(1%)四川省犬棘球绦虫感染率明显降

低。2011-2016年甘肃省[20]天祝县犬棘球绦虫感染率由7.
38%下降为3.04%,下降55.64%,并呈逐年下降趋势,2011年

与2016年感染率比较,差异有统计学意义(χ2=47.8,P<0.
001)。在内蒙古,王玉莹等[21]利用夹心ELISA法,对终末宿主

家犬的棘球绦虫抗原检测结果表明,2010-2019年内蒙古自治

区犬棘球绦虫抗原阳性率率较高的地区主要集中在新巴尔虎

右旗和西乌珠穆沁旗,分别为6.734%和3.418%。研究人员

分别调查了青海省湟中县[22],民和县[23]
 

,都兰县[24],其犬棘球

绦虫抗原阳性率分别为12.2%(11/90),2.8%(5/180),53.3%
(16/30)。2012-2017年云南省棘球蚴病流行病学调查中[25],

云南省犬棘球绦虫粪抗原总阳性率为4.87%(965/19
 

812),阳
性率>5.00%的有隆阳区(8.41%,28/333)、香格里拉市(8.
13%,263/3

 

234)、泸水县(7.21%,22/305)、洱源县(7.15%,

263/3
 

677)、福贡县(6.54%,20/306)和牟定县(5.18%,16/

309),各县之间犬棘球绦虫抗原阳性率差异有统计学意义(P
<0.05)。康珠益西等[26]于2016年8月-10月调查西藏自治区

犬棘球绦虫的感染情况,西藏自治区犬棘球绦虫的犬粪抗原阳

性率为6.13%,那曲、阿里、山南、拉萨、昌都、日喀则、林芝等7
个地区(市)阳性率依次为10.08%(109/1

 

081)、8.04%(34/
 

423)、6.87%(64/932)、6.30%(66/1
 

047)、5.74%(78/1
 

358)、

4.64%(89/1
 

917)和3.59%(18/501),差异有统计学意义(P<
0.01)。

根据>3%的终末宿主多房棘球蚴感染率进行排名,结果

从高到低依次为:赤狐、北极狐、金豺、貉和狼[4]。尽管关于金

豺和北极狐的数据很少,但它们提供了证据,且寄生虫在研究

个体中的感染率很高,斯瓦尔巴群岛北极狐为10%(95%
 

CI:

6-12)[27],匈牙利金豺为4.7%(95%
 

CI:0.1-15.3)[28],支持这

两种动物可能是多房棘球绦虫的重要终末宿主,提示北极狐和

金豺在多房棘球绦虫的维持和传播中可能发挥重要作用[4]。

赤狐(Vulpes
 

vulpes)作为欧洲地区主要终末宿主,其感染

情况引起广泛关注。据估计,赤狐多房棘球绦虫的最高感染率

似乎集中在欧洲中部和东北部。Avcioglu等[29]应用分子检测

技术研究土耳其赤狐多房棘球绦虫感染情况时,查得赤狐尸体

肠道中多房棘球绦虫感染率为42%,其中埃尔祖鲁姆作为 AE
高流行 区,赤 狐 多 房 棘 球 绦 虫 感 染 率 为10.5%。Ziadinov
等[30]对吉尔吉斯斯坦中部Naryn州的赤狐寄生虫区系进行了

研究,以调查多房棘球绦虫在该高流行地区的丰度,对151只

赤狐进行了尸检,其中96只(64%)感染多房棘球绦虫,平均每

只赤狐感染8
 

669只。城市中也有发现狐狸多房棘球绦虫感染

率增高[29],在欧洲的几个城市已经报告了感染多房棘球绦虫

的狐狸,城市居民感染的风险一直在增加。在苏黎世发现存在

城市活跃的传播循环[31],这可能与人为食物投放有关。埃尔

祖鲁姆中心区的狐狸尸体和粪便样本中多房棘球绦虫的相对

高感染率表明,这些区域的狐狸已经适应了人类环境[29]。赤

狐在我国为多房棘球绦虫主要终末宿主。尚婧晔等[32]于2016
年对在甘孜州石渠县采集的野生犬科动物粪样进行宿主鉴定,

发现赤狐棘球绦虫阳性感染率为12.5%。黄荣等[33]应用分子

检测技术调查青海省野生犬科动物棘球绦虫感染情况时,发现

海晏县赤狐棘球绦虫感染率为10.53%(4/38),均为多房棘球

绦虫感染。

狼作为细粒棘球绦虫的终末宿主在北半球有广泛的自然

分布,在欧洲、意大利、保加利亚和芬兰都报道了这种寄生虫在

天然狼群中的存在[4]。研究者[34]于2012年至2017年在美国

怀俄明州调查细粒棘球绦虫在野生犬科动物中的感染和分布

情况。通过分子检测技术发现22只灰狼中有14只(63.6%),

182只土狼中有1只(0.55%)感染细粒棘球绦虫。在西班牙

27只利比里亚狼中,检测出4只带有细粒棘球绦虫DNA,阳性

率为14.81%[35]。Jarosova等[9]从斯洛伐克中部和东部三个

环境保护程度较好的地点采集狼粪便样本,112份粪样中35.
7%检测出了多房棘球绦虫DNA,其中斯洛伐克东北部的波洛

尼尼国家公园的检出率最高(51.2%)。在我国,尚婧晔等[32]

2016年对在甘孜州石渠县采集的野生犬科动物粪样进行宿主

鉴定及棘球绦虫感染情况调查中发现,狼棘球绦虫抗原阳性率

为13.2%(7/53)。2014-2018年青海省称多县狼多房棘球绦虫

感染率为37.5%(3/8)[33]。

貉起源于东亚,1929年至1955年被引入前苏联的欧洲部

分地区。在它被引入后的几十年里,它在欧洲迅速扩散[36]。

在自然条件下,貉在多房棘球绦虫虫卵污染环境作用还不清

楚。据报道,貉体内的多房棘球绦虫感染率在拉脱维亚为14.
3%,在爱沙尼亚、立陶宛、波兰等其他欧洲国家和地区,多房棘

球绦虫在貉中的感染率为1.6%~8.2%[37-38]。

在北极,多房棘球绦虫依靠北极狐或家犬作为其终末宿

主,研究者2000年和2004年在挪威斯瓦尔巴特群岛解剖发现

北极狐多房棘球绦虫阳性率分别为5.04%(7/139)、41.02%
(137/334)[39]。其他研究者于1996年至2004年间对捕获的

353只北极狐进行解剖发现多房棘球绦虫阳性率为8.5%(30/

353)[40]。

2013年匈牙利报道射杀的11只金豺中发现其中一只感染

多房棘球绦虫,这是欧洲及匈牙利首次报道在金豺中首次发现
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多房棘球绦虫的记录[28]。值得注意的是,由于栖息地的需要,

北极狐被限制在欧洲北部地区和非洲大陆,但金豺种群似乎有

从欧洲东部国家和非洲大陆向西迁移的趋势,在考虑多房棘球

绦虫未来潜在传播风险时应该考虑到这一点[4]。

我国青藏高原东部牧区是世界上AE流行最严重的疫区,

藏狐和家犬是当地多房棘球绦虫重要的终末宿主,其中藏狐还

被证明在已知分布范围内是石渠棘球绦虫的终末宿主[40]。四

川省西 部 地 区 藏 狐 多 房 棘 球 绦 虫 感 染 率 为 44.4% (76/

171)[41]。研究者于2008-2011在甘孜藏族自治州查藏狐193
只,解剖发现多房棘球绦虫感染率为51.8%[42]。2012年,左清

秋等[43]应用DNA条形码技术对37份采自四川省石渠县的藏

狐粪便进行带绦虫鉴定,得出石渠县藏狐多房棘球绦虫和石渠

棘球绦虫的感染率为8.11%~40.54%。黄荣等[33]于2014-

2018年在青海省称多县应用分子检测技术调查藏狐棘球绦虫

感染率为38.46%(10/26),其中多房棘球绦虫感染率为7.

69%(2/26),石渠棘球绦虫感染率为30.77%(8/26)。

沙狐是我国内蒙古地区及俄罗斯周边地区主要的多房棘

球绦虫终末宿主,国内首次记录内蒙古呼伦贝尔草原沙狐多房

棘球绦虫感染率为33.3%(2/6)[44],大兴安岭北麓沙狐多房棘

球绦虫感染率为6.42%(12/187)[45]。研究者于1998-1999年

在内蒙古新巴尔虎右旗检查捕获的沙狐36只,发现其中一只

沙狐单独感染西伯利亚棘球绦虫,另一只沙狐混合感染西伯利

亚棘球绦虫和多房棘球绦虫[46]。另外,棘球拗病虽是呼伦贝

尔草原上常见的一种寄生虫病,群众称之为“二号癌病”,在啮

齿动物(布氏田鼠及长爪田鼠)中多房棘球绦虫感染率高,但未

见有人群病例报道,同时不排除存在泡型棘球蚴病的病例,有

关本草原人群感染此疾病的情况急待进一步调研[44]。

狮子和斑点鬣狗也被证实为棘球绦虫终末宿主,Kagendo
等[47]在肯尼亚6个野生动物保护区内发现狮子棘球绦虫感染

率为22.95%(20/122),斑点鬣狗棘球绦虫感染率为13.33%
(8/60)。此外,猫也可作为多房棘球绦虫的终末宿主,Petavy
等[48]在法国发现81只猫中有3只自然感染,但平均每只猫只

有9只多房棘球绦虫。2018年,崔小玉等[49]在青海省玛沁县

收集的动物粪便中检测到家猫棘球绦虫阳性率为60%(3/5),

兔狲棘球绦虫阳性率为20%(1/5)。

3 结语

家犬是细粒棘球绦虫主要的终末宿主,其他野生犬科动物

细粒棘球绦虫感染率也较高,可能是捕食了细粒棘球绦虫阳性

的家畜或其他有蹄动物。如狼的饮食因地区而异,但它们最大

的营养来源是牲畜,其中大部分是腐肉,这是细粒棘球绦虫的

潜在来源[35]。狐狸在澳大利亚城市很常见,它们很容易接触

到在路上被杀死的大型有蹄类动物的尸体,如巨型袋鼠等,也
很容易接触到城市附近农场中死亡的羊的尸体[50]。因此加强

牲畜的管理及道路上动物尸体的回收在降低野生动物感染细

粒棘球绦虫的风险具有潜在意义。

多房棘球蚴病是野生犬科动物人畜共患病中最严重的一

种。近年来,人群AE在中欧和东欧出现,可能与赤狐和金豺

数量的增长有关,特别是由于狂犬病疫苗接种[51-52]和这些野生

犬科动物动物入侵城市地区。AE通过野生犬科动物和家犬传

播给人类,其中猎人和狩猎护林员的流行病学重要性仍然很大

程度上未知[53]。自然栖息地的破坏导致野生动物与家养动物

以及人类的接触越来越频繁,从而带来了病原体从森林向家养

或共人类循环溢出的风险[54-55]。

此外,猫也可作为多房棘球绦虫的终末宿主[48],虽然猫可

能比狗更容易感染多房棘球绦虫,但其虫卵的排出量低,估计

其在多房棘球绦虫传播方面意义不高。另一方面,狗可能在向

人类传播棘球蚴病方面发挥了非常重要的作用,但与狐狸相

比,狗对啮齿动物栖息地的污染可能没有太大影响[56]。

狼的主要食物主要是大型有蹄类动物,但也可以辅以各种

大型啮齿类动物(麝鼠、海狸、海狸鼠),它们可以从这些动物中

感染多房棘球绦虫[57],同时大型犬科动物可以显著影响小型

啮齿动物的分布和数量,这可能在很大程度上影响多房棘球绦

虫的传播动态,这一事实也必须被考虑在内[58],如在流浪犬具

有重要流行病学意义的泡型棘球蚴病流行区(四川省甘孜州石

渠县),将流浪犬控制措施与家犬拴养及犬只月月驱虫措施相

结合,可显著降低中间宿主(高原鼠兔,田鼠等)感染多房棘球

绦虫的风险,加快AE控制进程[59]。

近年来随着我国人口流动加大,畜牧业的发展,各地区间

牲畜和其他牲畜产品的流通等原因,棘球蚴病有由牧业区向农

业区和城区扩散,并呈由西部和北部向东部和南部蔓延的趋

势,我国非流行区也时有棘球蚴病新发病例报道,多为输入性

病例,这提示要加强棘球蚴病非流行区的监测及管理,加强流

行区宿主动物的检疫,限制染疫动物的流动,防止棘球蚴病蔓

延[60]。

综上所述,棘球蚴病在世界多地发生,细粒棘球绦虫和多

房棘球绦虫终末宿主涉及多种犬科食肉动物,且感染率相差各

异,今后的防控重点还需以确定驱虫重点区域,控制传染源为

主。
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