
微小按蚊（Anopheles minimus）分布在亚洲东部的 丘陵地区，包括我国北纬 32°30′以南，西至印度的北

方邦，南至马来西亚半岛，东至中国台湾和日本的琉球

群岛的广大地区，是该地区重要的传疟媒介之一［1］。

随着分子生物学技术在媒介生物学中的应用，近几年

·论 著·
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摘要：目的 研究 20世纪以来广西壮族自治区（广西）微小按蚊的种群密度和地理分布，为疟疾防治提供参考。方法

收集广西20世纪50－90年代微小按蚊资料及疟疾发病率，于2004－2010年在不同经纬度原以微小按蚊为主要传播媒介

的疟疾流行区收集该蚊成蚊，采用形态学和PCR方法鉴定采集的微小按蚊样品。结果 1957－1998年对全自治区不同

经纬度媒介按蚊调查，92个县中有56个县存在微小按蚊；2004－2007年在该蚊活动频繁的36个县的乡村收集按蚊，仅在

20个县40个媒介点采集到微小按蚊244只；采用种类分子鉴定，除百色市旺甸村有微小按蚊种类A存在外，其他地区均

为微小按蚊种类C。2008年后全自治区各县疟疾疫情发病率已降至0.1/万。结论 目前在广西存在微小按蚊种类A和C
两种，以种类C为主；全自治区不同经纬度的微小按蚊种群密度和分布范围已经明显减少，该蚊有可能不再是该区域疟

疾传播的主要媒介。
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Abstract: Objective To study the geographical distribution of population density of Anopheles minimus and molecular
identification of the species since the 20th century in Guangxi Zhuang Autonomous Region for providing scientific data for its
prevention and control. Methods Data on An. minimus and malaria incidence from 1950s to 1990s in Guangxi were collected,
with the adult An. minimus collected in 2004 to 2010 in the Autonomous Region in the malaria endemic areas at different
longitude and latitude where An. minimus was previously the major vector and the collected samples identified by morphology and
PCR assay. Results It was found that of all of the 92 counties of the Region, there were 56 counties at different longitude and
latitude locations in which An. minimus existed from 1957 to 1998. An. minimus were collected in the villages of 36 counties from
2004 and 2007 where the insects were prevalent. Only 244 An. minimus were collected at the 40 surveillance sites of 20 counties,
and PCR molecular identification of the species revealed that An. minimus from Wangdian village, Baise district was of An. minimus
A. The insects collected from other sites were all of An. minimus C. The incidence of malaria in all the counties of the Region was
reduced to 0.1/10 000 after 2008. Conclusion Currently there exist two species of An. minimus in Guangxi, with An. minimus C
being the predominant species and An. minimus A about to die away. There is a substantial decrease in the population density and
geographical distribution range of An. minimus in Guangxi. It is likely that An. minimus will no longer be the major vector for
malaria in the region.
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国内外的研究发现，微小按蚊种群的地理分布、种类密

度、与传疟作用的关系及对杀虫剂敏感性方面均存在

差异。广西壮族自治区（广西）原是全国三大高疟区之

一，自从1935年冯兰洲教授在广西的龙胜等地发现并

证实微小按蚊为当地的主要传疟媒介以来，20 世纪

50－60年代科技工作者对广西各县调查发现有 56个

县存在微小按蚊，种群密度比为6.53%～82.70%，微小

按蚊的平均自然感染率为0.11%（0.01%～2.10%）。存

在微小按蚊的区域县疟疾年平均发病率为 4.38%
（2.03%～22.43%），因此将微小按蚊确定为全自治区

的主要传疟媒介［2］。90年代对原高密度微小按蚊地区

调查发现，该蚊的种群密度比下降至 0.26%～6.06%，

该区域的疟疾年平均发病率控制在 1/万以下。但 20
世纪以来广西境内微小按蚊种群密度、地理分布及种

类组成情况如何尚不清楚，为此进行了调查研究，现将

结果报道如下。

1 材料与方法

1.1 资料来源 收集广西50－90年代以来历年各县

微小按蚊调查研究的资料。

1.2 微小按蚊样品来源 2004－2007年在全自治区

不同经纬度原微小按蚊活动频繁的乡村采取半通宵全

捕人牛房按蚊及诱蚊灯通宵诱蚊收集蚊虫的方法，所

捕按蚊经形态鉴定后将微小按蚊单只单管保存在99%
乙醇中用于种类分子鉴定。

1.3 微小按蚊DNA制备 根据文献方法提取DNA［3］。

取单只雌性微小按蚊在离心管内充分研磨，120 μ l
DEB 液和 1.5 μl RNA 酶，3 μl 蛋白酶 K，水浴 50 ℃

1 h，而后加等量酚和氯仿（1∶1），混匀 10 min，300×g
离心 10 min；取上清液加 300 μ l 的 100% 冰冻乙

醇，-20 ℃冻存60 min，而后混匀，离心10 min，移去上

清液，70%冰冻乙醇洗涤2次，室温空气干燥，加100 μl
双蒸水-20 ℃贮存备用。

1.4 扩增 rDNA ITS2 和测序 用 PCR 扩增蚊 rDNA
ITS2 片段，使用与5.8S 编码区保守系列互补的上游引

物：ATC ACT CGG CTC ATG GAT CG；与28S编码区保

守序列互补的下游引物：ATG CTT AAA TTT AGG
GGG TAG TC［4］。反应体积50 μl；DNA模板 5.0 μl，5 μl
10×缓冲液（1 mmol/L Tris⁃HCl pH 9.0，5 mmol/L KCl，
20 mmol/L MgCl2，0.01% Triton⁃X100），1.0 μ l dNTPs，
引物各 1.5 μ l。94 ℃预变性 2 min 后，94 ℃ 1 min，
60 ℃ 2 min，72 ℃ 2 min。在PE-480 PCR仪进行32次

循环，72 ℃延伸10 min。取10 μl PCR产物，经1.2%琼

脂糖（含5 μg/ml EB）电泳后，在紫外灯下观察，柯达成

像仪中摄影分析。

2 结 果

2.1 20世纪50－90年代广西微小按蚊及疟疾发病率

1957－1998年对全自治区不同经纬度媒介按蚊调查发

现，全自治区92个县，其中56个县有微小按蚊存在。90
年代后期全自治区疟疾发病率控制在1/万以下（图1）。

2.2 21 世纪全自治区微小按蚊捕捉及疟疾发病率

2004－2007年在全自治区不同经纬度原疟疾流行高

发区有微小按蚊活动频繁的 36个县不同的乡村捕捉

按蚊，结果在 20个县的 40个捕蚊点共收集微小按蚊

244 只（表1）；2008－2010年对以上原调查有微小按蚊

的捕蚊点再次反复收集，除捕获中华按蚊（An. sinensis）
及少量其它按蚊外，未捕到微小按蚊。2008年后全自

治区疟疾发病率控制在0.1/万以下（图1）。
2.3 微小按蚊种类分子鉴定情况 对 2004－2008年

收集的 244只（其中有 217只微小按蚊成功提取DNA
并进行扩增，仅有1只为种类A，其余均为种类C）微小

按蚊采用复合 PCR 鉴定，结果显示为 2 种条带种类

（图 2）。 经比对，具有特异条带 294 bp者为微小按蚊

种类 A，112 bp 条带者为微小按蚊种类 C。经 PCR⁃
ASA鉴定的微小按蚊种类A来自百色旺甸，其他地区

均为微小按蚊种类C。用采自云南省思茅市的微小按

蚊与广西采集到的微小按蚊种类A比较，发现扩增出

大约 112 bp的条带，说明两地微小按蚊为同一种类。

中华按蚊样品DNA扩增无条带显示（图2）。
3 讨 论

对微小按蚊种类的研究主要是为了解不同种类微

小按蚊的生态习性与疟疾传播之间的关系，国外的研

究发现微小按蚊种类C更能适应一些砍伐森林后开垦

的农业生态系统，微小按蚊种类A则适应在破坏很少

的森林和传统的稻田生态系统［5］；Rwegoshora等［6］对泰

图1 广西20个县不同年代微小按蚊密度和
全自治区疟疾发病率

Fig. 1 The relationship between the density of An. minimus and
malaria incidence at different times in 20 counties of Guangxi

Zhuang Autonomous Region
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国等地微小按蚊的研究认为微小按蚊种类A、C 均嗜

好吸食牛血。Trung 等［7］的调查表明，微小按蚊种类A
较之微小按蚊种类C有较高的嗜人血习性和叮人率，

从而认为微小按蚊种类A 的传疟作用高于种类C。微

小按蚊种类A对DDT等杀虫剂较敏感［8］。

微小按蚊种群的分类从最初的成蚊形态学分类［9］，

到遗传学采用生殖隔离现象来证实，不同地理位置的

微小按蚊存在生殖隔离现象［10-11］。曾经有科学家企图

用按蚊的染色体分析来区分［12］，再到采用同工酶方法

来区别微小按蚊种类［13-15］，自从采用分子生物学方法

从成蚊的DNA区分不同种类的微小按蚊，并将微小按

蚊分为A、C和E 3个种类［16-17］，给现场微小按蚊种类的

鉴定带来更为便捷准确的方法，并广泛用于微小按蚊

种类生态习性与疟疾传播方面的研究［5］，由此国内外

将微小按蚊不同种类的叮咬率和季节性进行了研

究［6］。中国在有微小按蚊活动的地区发现有A、C两个

种类［18-20］。Chen等［21］于 2000－2002年对东南亚及中

国南方地区的微小按蚊种类进行了初步调查，其中在

广西的凌云、隆林和龙胜县只发现有微小按蚊种类C，
在上思县发现微小按蚊种类C和 A。2004年后在同地

点收集的微小按蚊试验均为种类C，而在百色右江区

旺甸捕获的 3只微小按蚊中仅 1只为种类A。微小按

蚊种类E仅在日本的琉球群岛发现，并得到国际公认，

只是因为该地为非疟区，关注比较少［17］。

本世纪对广西不同经纬度微小按蚊曾经活动频

繁、种群数量多且疟疾发病率高的村屯进行调查发现，

该蚊在全区的分布范围正大面积减少，而且在其种群

数量上也呈现急剧减少现象，主要表现在原有微小按

蚊存在的地区已不易捕捉到，微小按蚊种群密度曾经

很高的地区捕到该蚊的数量也极少，一些地区反复多

次调查也未捕到。导致这一现象的原因主要是由于边

远山区的经济发展，人们的生活环境得到根本改善，农

业及公共卫生杀虫剂在广大农村广泛使用，曾经微小

按蚊种群密度高的地区由水田改种旱地甘蔗，农业机

械化的推广，耕牛的减少，农村沼气池的普及等所致。

综上所述，尽管目前在广西发现有微小按蚊种类A和

C，以种类C为主；但其中微小按蚊种类A种群即将消

失；全自治区不同经纬度的微小按蚊种群密度和分布

范围已经明显减少；微小按蚊将有可能不再是该区域

疟疾传播的主要媒介。随着全球气候变暖，微小按蚊

这一物种是否在该地区逐渐消失有待进一步观察。
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Fig. 2 PCR⁃ASA identification of An. minimus A and C，and of An. minimus and An. sinensis in Guangxi and Yunnan province
表1 2004－2007年广西微小按蚊种类分子鉴定结果
Table 1 Molecular identification of An. minimus from

2004 to 2007 in Guangxi
地区

凭祥

宁明

上思

龙州

崇左

大新

百色汪甸

武鸣

金秀

隆林

环江

融安

凌云

南丹

融水

永福

天峨

三江

龙胜

资源

合计

注：括号内数据为微小按蚊种类A，其它均为微小按蚊种类C。

地理位置
（经、纬度）

22°12′N 106°75′E
22°12′N 107°08′E
22°17′N 107°98′E
22°37′N 106°85′E
22°42′N 107°37′E
22°85′N 107°21′E
23°9′N 106°6′E
23°17′N 108°27′E
24°1′N 110°1′E
24°7′N 105°3′E
24°8′N 108°2′E
24°25′N 109°37′E
24°35′N 106°55′E
24°98′N 107°55′E
25°N 109°2′E
25°N 109°98′E
25°02′N 107 °17′E
25°7′N 109°5′E
25°7′N 110°E
26°03′N 110°67′E

试验蚊虫
只数

4
21
8

14
5

27
6
2
6
6
9

11
12
7

14
2

72
13
2
3

244

试验结果
只数

2
19
7

12
4

23
3
2
6
5
7

11
11
5

14
2

67
12
2
3

217

基因型
只数

2
19
7

12
4

23
2（1）
2
6
5
7

11
11
5

14
2

67
12
2
3

216（1）
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该地中华按蚊的溴氰菊酯抗性可能仅由代谢酶活性增

高引起，其具体的抗药性机制还有待进一步研究。
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