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放归普氏野马核心区黑腹胃蝇疫源分布特点

张　 科１ꎬ２ꎬ张　 钰１ꎬ王　 臣３ꎬ葛　 炎３ꎬ初红军４ꎬ张彦豹５ꎬ张　 东１ꎬ李　 凯１ꎬ∗

１ 北京林业大学生态与自然保护学院ꎬ北京　 １０００８３

２ 中国科学院西北高原生物研究所高原生物适应与进化重点实验室ꎬ西宁　 ８１０００１

３ 新疆卡拉麦里山有蹄类自然保护区ꎬ昌吉　 ８３１１００

４ 新疆林业科学院森林生态研究所ꎬ乌鲁木齐　 ８３００６３

５ 新疆野马繁育研究中心ꎬ乌鲁木齐　 ８３１７００

摘要:黑腹胃蝇是新疆荒漠草原优势种马胃蝇ꎬ对放归至当地普氏野马构成了严重威胁ꎮ 该蝇将卵产在牧草上并以此感染采食

者———马科动物ꎬ其幼虫于宿主消化道营寄生生活ꎬ至三龄老熟幼虫随宿主粪便进入环境化蛹ꎬ成为当年新的疫源ꎮ 于黑腹胃

蝇幼虫两个发生峰期(４—５ 月和 ８ 月)对普氏野马核心区新鲜粪便和黑腹胃蝇幼虫点位进行了调查ꎬ采用最小凸多边形法

(ＭＣＰ)和固定核域法(ＦＫＥ)计算粪便分布范围ꎬ并通过核密度分析(ＫＤＥ)辨识幼虫聚集区域和特征ꎮ 结果表明:(１)在黑腹胃

蝇种群第一、第二峰期ꎬ野马采食草场拥有最多的胃蝇幼虫采集占比(５７.２５％、４１.９４％)ꎬ其次是驴道、山坡、水源地区域ꎻ(２)最
小凸多边形法(９５％利用率)和固定核域法(９５％利用率、０.００６ 带宽值)均能较好估算野马粪便分布范围ꎬ第一峰期普氏野马粪

便范围(６０—７０ ｋｍ２)稍大于第二峰期(５０—６０ ｋｍ２)ꎮ 在所调查的八个水源地ꎬ两个发生高峰期均包含红柳、５ 号、６ 号 ３ 个水源

地ꎬ并形成了以水源地为重要支撑点、依托毗邻草场交叉传播的连续、非均匀疫源地分布特点ꎻ(３)水源地附近草场具有更高的

黑腹胃蝇幼虫分布密度ꎬ但其在第一、第二峰期空间位置存在一定差异ꎬ至最近水源地平均距离分别为(１３６７±８３１) ｍ、(１７５６±
１２９７)ｍꎮ 荒漠草原水源地及其毗邻草场是普氏野马活动和聚集的主要场所ꎬ由此成为黑腹胃蝇发生的重要平台ꎬ承载着“黑腹

胃蝇￣牧草￣马科动物”演绎关系ꎮ 普氏野马既是马胃蝇寄生的受害者也是马胃蝇的传播者ꎬ其与水源地的紧密关系使之成为当

地马胃蝇蛆病流行的重要参与者ꎮ 黑腹胃蝇种群双峰发育增加了宿主感染机率ꎬ加重了当地马科动物感染程度ꎬ这也是该地区

普氏野马连续重度感染黑腹胃蝇的重要原因之一ꎮ
关键词:荒漠草原ꎻ黑腹胃蝇幼虫ꎻ普氏野马粪便ꎻ疫源地ꎻ水源地
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４ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙꎬ Ｕｒｕｍｑｉ ８３００６３ꎬ Ｃｈｉｎａ

５ Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｅｎｔｒｅ ｆｏｒ Ｂｒｅｅｄｉｎｇ Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ｓ Ｈｏｒｓｅꎬ Ｕｒｕｍｑｉ ８３１７００ꎬ Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｇａｓｔｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ｐｅｃｏｒｕｍ ｉｓ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｈｏｒｓｅ ｂｏｔ ｆｌｙ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ ｏｆ Ｘｉｎｊｉａｎｇꎬ ｗｈｉｃｈ ｐｏｓｅｓ ａ ｓｅｒｉｏｕｓ ｔｈｒｅａｔ



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ
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ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｈｏｓｔｓ′ ｆｅｃｅｓ ｔｏ ｐｕｐａｔｅ ａｎｄ ｂｅｃｏｍｅ ａ ｎｅｗ ｅｐｉｄｅｍｉｃ ｆｏｃｕｓ ｉｎ ｔｈａｔ ｙｅａｒ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ａｒｅａ ｏｆ ｔｈｅ Ｇ. ｐｅｃｏｒｕｍꎬ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ ｆｅｃｅｓ ｏｆ Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ｓ ｈｏｒｓｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｉｔｅｓ ｏｆ
Ｇ. ｐｅｃｏｒｕｍ ｌａｒｖａｅ ｗｅｒｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｌａｒｖａｅ ｐｅａｋ ｐｅｒｉｏｄｓ (Ａｐｒｉｌ—Ｍａｙꎬ Ａｕｇｕｓｔ) ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｈａｂｉｔａｔ ｏｆ ｒｅｌｅａｓｅｄ
Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ｓ ｈｏｒｓｅｓ ｉｎ Ｋａｌａｍａｉｌｉ Ｕｎｇｕｌａｔｅ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅꎬ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｉｎ ２０２１. Ｔｈｅ ｆｅｃｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｎｇｅ ｗａｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ
ｗｉｔｈ Ｍｉｎｉｍｕｍ Ｃｏｎｖｅｘ Ｐｏｌｙｇｏｎ ( ＭＣＰ ) ａｎｄ Ｆｉｘｅｄ Ｋｅｒｎｅｌ Ｅｓｔｉｍａｔｏｒ ( ＦＫＥ)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌａｒｖａｅ ａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ Ｋｅｒｎｅｌ Ｄｅｎｓｉｔｙ Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ (ＫＤＥ). Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ: (１) ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄ
ｐｅａｋ ｐｅｒｉｏｄｓ ｏｆ Ｇ. ｐｅｃｏｒｕｍ ｌａｒｖａｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ (５７.２５％ ａｎｄ ４１.９４％) ｏｆ ｌａｒｖａｅ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｔｈｅ
ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ ｓ ｈｏｒｓｅｓ ｇｒａｚｅꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｄｏｎｋｅｙ ｒｏａｄ ( ｔｈｅ ｐａｔｈ ｆｏｒ ｅｑｕｉｎｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅ ｉｎ
ｆｏｒｍａｔｉｏｎ)ꎬ ｈｉｌｌｓｉｄｅ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅ ａｒｅａ. ( ２) Ｔｈｅ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ Ｍｉｎｉｍｕｍ Ｃｏｎｖｅｘ Ｐｏｌｙｇｏｎ ( ９５％ ｕｔｉｌｉｔｙ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ) ａｎｄ Ｆｉｘｅｄ Ｋｅｒｎｅｌ Ｅｓｔｉｍａｔｏｒ (９５％ ｕｔｉｌｉｔｙ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ａｎｄ ０.００６ ｂａｎｄｗｉｄｔｈ) ｃｏｕｌｄ ｗｅｌｌ ｅｓｔｉｍａｔｅ ｔｈｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｎｇｅ ｏｆ Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ｓ ｈｏｒｓｅ ｆｅｃｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｎｇｅ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐｅａｋ ｐｅｒｉｏｄ (６０—７０ ｋｍ２) ｗａｓ ｓｌｉｇｈｔｌｙ
ｌａｒｇｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｐｅａｋ ｐｅｒｉｏｄ (５０—６０ ｋｍ２). Ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄꎬ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅｓꎬ
Ｈｏｎｇｌｉｕꎬ Ｎｏ. ５ ａｎｄ Ｎｏ. ６ ｗｅｒｅ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｐｅａｋ ｐｅｒｉｏｄｓ ａｎｄ ａ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｕｎｉｆｏｒｍ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ｅｐｉｄｅｍｉｃ ｆｏｃｕｓ ｗａｓ ｆｏｒｍｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅ ａｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｓｕｐｐｏｒｔ ｐｏｉｎｔ ａｎｄ ｒｅｌｙｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ａｄｊａｃｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｏ ｃｒｏｓｓ
ｓｐｒｅａｄ. (３) Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ Ｇ. ｐｅｃｏｒｕｍ ｌａｒｖａｅ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｎｅａｒ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅꎬ ｂｕｔ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ
ｃｅｒｔａｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｐｅａｋｓꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅ ｂｅｉｎｇ
(１３６７±８３１) ａｎｄ (１７５６±１２９７) ｍꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ ａｎｄ ｉｔｓ ａｄｊａｃｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｗｅｒｅ ｔｈｅ
ｍａｉｎ ｐｌａｃｅｓ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ ｓ ｈｏｒｓｅｓ ｒｏａｍ ａｎｄ ｇａｔｈｅｒꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐｌａｔｆｏｒｍ ｆｏｒ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ Ｇ.
ｐｅｃｏｒｕｍꎬ ｃａｒｒｙｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅｄｕｃｔｉｖｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ Ｇ. ｐｅｃｏｒｕｍ￣ｈｅｒｂａｇｅ￣ｅｑｕｉｎｅ. Ｔｈｅ Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ ｓ ｈｏｒｓｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｔｈｅ
ｖｉｃｔｉｍꎬ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｔｈｅ ｓｐｒｅａｄｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｐａｒａｓｉｔｉｓｍꎬ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅ ｍａｄｅ ｉｔ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｐａｒｔｉｃｉｐａｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｌｏｃａｌ ｍｙｉａｓｉｓ ｅｐｉｄｅｍｉｃ. Ｔｈｅ ｂｉｍｏｄａｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｇ. ｐｅｃｏｒｕｍ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ
ｈｏｓｔ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ａｇｇｒａｖａｔｅｄ ｔｈｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｌｏｃａｌ ｅｑｕｉｎｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ａｌｓｏ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｅａｓｏｎｓ ｗｈｙ ｔｈｅ
Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ｓ ｈｏｒｓｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ａｒｅａ ｓｕｆｆｅｒ ｆｒｏｍ Ｇ. ｐｅｃｏｒｕｍ ｃｏｎｓｔａｎｔｌｙ ａｎｄ ｓｅｖｅｒｅｌｙ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅꎻ Ｇａｓｔｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ｐｅｃｏｒｕｍ ｌａｒｖａｅꎻ Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ｓ ｈｏｒｓｅ ｆｅｃｅｓꎻ ｅｐｉｄｅｍｉｃ ｆｏｃｕｓꎻ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅ

胃蝇蛆病是严重威胁马科动物消化道健康的一种寄生虫疾病ꎬ其病原体为胃蝇科胃蝇属幼虫ꎬ全世界共

记录 ９ 种ꎬ中国新疆地区已报道 ６ 种[１—２]ꎮ 在世界大部分国家和地区ꎬ肠、鼻胃蝇为马科动物主要流行病原

体[３—４]ꎬ而由于气候和环境ꎬ新疆卡拉麦里有蹄类自然保护区形成了以黑腹胃蝇(>９０％)为绝对优势种、多种

类胃蝇共存的独特胃蝇区系特征ꎬ并且该地区普氏野马种群高感染量(１９００ 只 /匹)也远高于世界其他地区

(<５００ 只 /匹)ꎬ成为重引入普氏野马健康管理和野化进程中的一大阻碍[５]ꎮ
胃蝇属物种为变态发育ꎬ分为卵、幼虫、蛹和成虫四个虫态ꎬ一年一代[６]ꎮ 幼虫在宿主消化道汲取营养ꎬ

发育成熟后随粪便排出体外ꎬ就近钻土化蛹和躲避天敌ꎬ经蛹期发育、破壳羽化为成虫[７—８]ꎬ寄生蝇成虫羽化

后一般在很短的时间内即可交配、产卵ꎬ随后感染宿主[９—１０]ꎮ 与同属八种胃蝇不同ꎬ黑腹胃蝇不将卵直接产

在宿主体表ꎬ而是产在当地一种广泛分布植物镰芒针茅上ꎬ这种植物同时也是马科动物最喜食植物[１１—１２]ꎬ普
氏野马采食带有黑腹胃蝇卵的针茅后从而被感染ꎮ

水源是荒漠地区野生动物生存所依赖的重要生态因子ꎬ影响着荒漠动物的种群分布、数量等[１３—１４]ꎮ 普氏

野马每日会从采食草场前往水源地饮水ꎬ尤其是旱季ꎬ这些野生动物更容易聚集在水源地及附近区域[１５—１６]ꎮ
由于黑腹胃蝇幼虫随野马粪便排出ꎬ在一个月蛹期发育后羽化为成虫ꎬ从而具有大规律侵染这片草场的能力ꎮ
这些与马科动物粪便相关联的黑腹胃蝇幼虫在离开宿主后会污染野马活动区域ꎬ马科动物在其幼虫种群高峰

１４８５　 １４ 期 　 　 　 张科　 等:放归普氏野马核心区黑腹胃蝇疫源分布特点 　
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期的活动范围也因此决定着一个多月后的黑腹胃蝇重灾区ꎮ 黑腹胃蝇在该地区为双峰种群分布ꎬ分别在春季

和夏末秋初两个时期集中离开宿主ꎬ对宿主形成双倍侵染压力[１７]ꎮ 因此ꎬ本研究在黑腹胃蝇两个种群高峰期

跟踪普氏野马种群ꎬ调查其新鲜粪便及黑腹胃蝇幼虫分布特征ꎬ明晰黑腹胃蝇污染重点和潜在区域ꎬ为普氏野

马寄生虫生态防控提供合理建议ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究地区

卡拉麦里山有蹄类自然保护区(８８°３０′—９０°０３′Ｅꎬ４０°３６′—４６°００′Ｎ)位于中国新疆准格尔盆地(图 １)ꎬ面
积为 １４８５６.４８ ｋｍ２ꎬ属于典型温带大陆性气候ꎬ夏季炎热干燥ꎬ冬季寒冷漫长ꎮ 年均温 ２.４℃ꎬ最热月 ７ 月均温

为 ２５—３０℃ꎬ极端温度可至 ５０℃ꎬ最冷月 １ 月均温在￣ ２０℃以下ꎬ极端温度低至￣ ３８℃ꎻ年降雨量约为 １６０ ｍｍꎬ
年蒸发量为 ２０００ ｍｍ 左右[１８]ꎮ 该地区水资源紧缺ꎬ现存水源地多为浅层裂隙溢出水源地及人工水源ꎬ旱季容

易造成荒漠动物在水源地聚集ꎮ 保护区为典型荒漠景观ꎬ区内分布有放归普氏野马、蒙古野驴、鹅喉羚等野生

动物ꎬ以及季节性迁徙家马ꎻ植被组成较为简单ꎬ分布稀疏ꎬ盖度一般为 ２０—３０％[１９]ꎮ

图 １　 研究地点和对象

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｓｉｔｅ ａｎｄ ｏｂｊｅｃｔ ｏｆ ｓｔｕｄｙ

１.２　 调查方法

２０２１ 年黑腹胃蝇两个种群集中期(４—５、８ 月) [１７]ꎬ本研究在卡山保护区核心区域保持一段距离跟踪普氏

野马群体ꎬ观察其排粪行为ꎻ待普氏野马家族群离开一定距离ꎬ前往排粪点用镊子拨开新鲜粪便ꎬ将幼虫从粪

便中分离出来(图 １)ꎬ幼虫暂存于洁净 ５０ ｍＬ 离心管中ꎬ然后立即被带回实验室于体视镜下进行鉴定ꎮ 采用

手持全球定位系统(ＧＰＳ)仪(佳明 ｅＴｒｅｘ３０９ｘ)记录新鲜粪便经纬度、海拔及粪便所处地形ꎻ期间以≥５ 天 /周
频次开展调查ꎬ调查时间为:９:３０—２０:００ꎬ调查区域涉及卡山保护区野马频繁利用水源地及草场范围ꎮ

根据野马活动习性ꎬ每 １—２ 日会前往水源地饮水ꎬ因此将其粪便点位分为近水源地区域(≤５０ ｍ)、驴道

(马科动物队形前往水源地的小径)、自由采食草场、山坡(站休区域)４ 个类型ꎮ 调查涉及 ８ 个野马种群(繁
殖群:１０、９、８、８、１３、７ 匹ꎻ公马群:３、２ 匹)ꎬ共计 ６０ 匹放归野马ꎻ共涉及 ８ 个水源地(５ 个永久性水源地ꎬ３ 个人

工水源地)及其辐射草场区域ꎮ 在记录粪便信息的同时ꎬ同时检查新鲜粪便(≤５ ｍｉｎ)中黑腹胃蝇幼虫数量ꎮ
幼虫鉴定方法参考已发表文献中胃蝇属三龄幼虫鉴定方法[２０]ꎬ依据体色、体长、各体节宽、棘刺排列及尖锐程

度、头部口钩等特征进行鉴定ꎮ

２４８５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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１.３　 数据分析

１.３.１　 粪便分布范围

　 　 本研究将所有获取的粪便点位通过 ＲＳｔｕｄｉｏ Ｒ 包 ａｄｅｈａｂｉｔａｔＨＲ 进行预处理[２１]ꎬ然后借助 ＡｒｃＧＩＳ １０.２ 的

Ｈｏｍｅ Ｒａｎｇｅ Ｔｏｏｌ ２.０ 插件[２２] 分别使用最小凸多边形法(ＭＣＰ) [２３] 和固定核域法(ＦＫＥ) [２４—２５] 进行估算ꎬ以获

取粪便的多边形矢量及平面家域ꎮ 本研究分别计算了 １００％、９５％、７５％ ３ 个百分比下的 ＭＣＰ 粪便面积ꎻ鉴于

ＦＫＥ 最大估计百分比为 ９５％[２６]ꎬ并且 ９５％ ＭＣＰ 可以较为准确的估计动物活动范围[２５ꎬ２７]ꎬ本研究结果也表明

９５％利用率位能较合理估算粪便点位分布情况ꎮ 因此在 ９５％ ＦＫＥ 带宽分别设定为 ０.００３、０.００６、０.００９３ 个

值ꎬ以比较不同带宽值对 ＦＫＥ 家域估计的影响ꎬ并计算了 ９５％水平 ＦＫＥ 粪便分布面积ꎮ 结合野马活动习性

和实际情况ꎬ确定 ＭＣＰ 和 ＦＫＥ 方法估算粪便分布面积的相关参数ꎬ本研究发现黑腹胃蝇两个种群集中期普

氏野马活动空间有一定重叠ꎬ因此使用 ＡｒｃＧＩＳ １０.２ 中 ＡｒｃＴｏｏｌｂｏｘ￣Ａｎａｌｙｓｉｓ Ｔｏｏｌ￣Ｏｖｅｒｌａｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ￣Ｉｎｔｅｒｓｅｃｔ 空间

处理模块计算两个时期的交叉面积ꎮ
１.３.２　 幼虫分布

核密度分析(ＫＤＥ)可以体现出分析目标在空间上的集聚情况ꎬ一般多用于点数据聚集分析[２８—２９]ꎮ 该方

法将空间中任意一点周围区域作为密度的计算范围ꎬ通过观察点密度空间变化来分析点要素的空间分布特

征[３０]ꎮ 在一定范围内ꎬ像元值越小ꎬ搜索半径越大ꎬ分辨率越高ꎮ 本研究最初使用默认系统参数分析ꎬ但考虑

到双峰时期默认参数不一致ꎬ可能会导致两个峰期结果出现偏差ꎮ 因此ꎬ本研究固定两个峰期的搜索半径与

像元值一致ꎬ从而得到比较合适的分析结果ꎬ以便直观对比两个时期的差异ꎮ 借用 ＡｒｃＧＩＳ １０. ２ 中

ＡｒｃＴｏｏｌｂｏｘ—Ｓｐａｔｉａｌ Ａｎａｌｙｓｔ—Ｋｅｒｎｅｌ Ｄｅｎｓｉｔｙ 模块计算黑腹胃蝇幼虫空间分布及密集程度ꎬ像元值设定为 ３０ꎬ
搜索半径为 １５００ ｍꎮ 并将幼虫采集点进行叠加分析以获取整体核密度值(核密度值越大ꎬ密集程度越深的地

区代表黑腹胃蝇幼虫分布位点越集中ꎬ幼虫数量越多)ꎬ辨识出野马频繁活动幼虫聚集特征区域ꎮ
１.３.３　 粪便点至水源地距离

结合保护区核心区域水源点分布情况ꎬ通过 ＲＳｔｕｄｉｏ Ｒ 包 ｇｅｏｓｐｈｅｒｅ[３１]计算每个粪便点位到 ８ 个水源地的

直线距离ꎬ并筛选出离每个粪便点位最近的水源地及确定相应的距离ꎻ远离水源地方向每隔 １００ ｍ 统计不同

距离范围内粪便数量及比例ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 粪便和幼虫采集

在黑腹胃蝇两个幼虫集中期ꎬ共调查 １７９１ 堆普氏野马新鲜粪便(表 １)ꎬ其中第一峰期调查 １１６２ 堆ꎬ含虫

粪便为 １４２ 堆ꎬ粪便含虫率为 １２.３１％ꎻ第二峰期共调查 ６２９ 堆ꎬ含虫粪便为 ８２ 堆ꎬ粪便含虫率为 １３.０４％ꎬ两个

时期粪便含黑腹胃蝇幼虫比例较为接近ꎮ
在不同地形中ꎬ粪便分布比例有所差异ꎬ在两个时期均以草场最多ꎬ其次为驴道和山坡ꎻ幼虫也呈现出类

似的规律ꎬ草场和驴道区域幼虫数量较多ꎬ第一峰期两个地形共发现 ８５.１３％幼虫ꎬ第二峰期为 ７７.４２％ꎮ 两个

峰期均粪便含虫量(幼虫数 /粪堆数)较为接近ꎬ第一时期、第二峰期分别为 ０.２３、 ０.２０ 只 /堆ꎮ 但在不同地形

中ꎬ两个峰期均粪便含虫量却呈现出差异性ꎬ在第一峰期ꎬ驴道(０.２９ 只 /堆)、草场(０.２４ 只 /堆)为均粪便含虫

量较多场所ꎬ第二峰期则是在水源地(０.３７ 只 /堆)、草场(０.３４ 只 /堆)和驴道(０.２３ 只 /堆)(表 １)ꎮ
水源地ꎬ水源地及半径 ５０ ｍ 范围区域ꎻ驴道ꎬ马科动物前往水源点饮水的小径ꎻ草场ꎬ普氏野马采食植物

区域ꎻ山坡ꎬ为草场凸起小山丘ꎬ植物稀少或无ꎬ一般高出平面 ５—２０ ｍꎬ包含坡腰、坡顶ꎬ主要为马群站休、警
示之地ꎮ

在含幼虫的粪便中ꎬ仅发现 １ 只幼虫的情况最多ꎬ第一峰期、第二峰期分别为 ６０.５６％、７３.１７％ꎻ多于 ３ 只

的情况较少ꎬ第一(９.１５％)、第二峰期(４.８８％)均不超过 １０％ꎮ 第一峰期粪便最多发现 １３ 只ꎬ多于第二峰期

８ 只ꎮ 第一、二峰期有幼虫粪便平均含虫量为 １.９、１.５ 只(图 ２)ꎮ
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表 １　 粪便和幼虫在不同区域的数量和比例

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｆｅｃｅｓ ａｎｄ ｌａｒｖａｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ

调查类型
Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

时期
Ｐｅｒｉｏｄｓ

水源地
Ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅ

驴道
Ｄｏｎｋｅｙ ｒｏａｄ

草场
Ｇｒａｓｓｌａｎｄ

山坡
Ｈｉｌｌｓｉｄｅ

共计
Ｔｏｔａｌ

粪便 Ｆｅｃｅｓ / 堆 第一峰期 ２４ ２６２ ６４０ ２３６ １１６２

２.０７％ ２２.５４％ ５５.０８％ ２０.３１％ １００％

第二峰期 ２７ １９１ ２５６ １５５ ６２９

４.２９％ ３０.３７％ ４０.７０％ ２４.６４％ １００％

幼虫 Ｌａｒｖａｅ / 只 第一峰期 ４ ７５ １５４ ３６ ２６９

１.４９％ ２７.８８％ ５７.２５％ １３.３８％ １００％

第二峰期 １０ ４４ ５２ １８ １２４

８.０６％ ３５.４８％ ４１.９４％ １４.５２％ １００％

均粪便含虫量(幼虫 / 粪堆) 第一峰期 ０.１７ ０.２９ ０.２４ ０.１５ ０.２３

Ｌａｒｖａｅ / ｆｅｃｅｓ 第二峰期 ０.３７ ０.２３ ０.３４ ０.１２ ０.２０

图 ２　 幼虫频度分布

Ｆｉｇ.２　 Ｌａｒｖａｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

２.２　 两个感染期宿主粪便的空间分布

本研究通过最小凸多边形法 ＭＣＰ 和固定核域法

ＦＫＥ 两种方法分别计算了两个时期普氏野马新鲜粪便

分布范围ꎬ不同参数展现出不同的计算结果(表 ２)ꎮ
ＭＣＰ 中百分比利用率越高ꎬ两个时期粪便分布范围及

重叠区域也越大ꎮ １００％ ＭＣＰ 包含了两个时期所有粪

便点位ꎬ还囊括了部分野马很少活动的区域ꎬ有一定误

差ꎻ９５％ ＭＣＰ 则筛除了部分偏远点位ꎬ粪便分布范围较

为合理ꎻ７５％ ＭＣＰ 则过度剔除了粪便分布点位ꎬ不能较

为合理去估算真实情况(图 ３)ꎮ
ＦＫＥ 中ꎬ粪便范围随着带宽值增加而变大(图 ３)ꎮ

在 ０.００３ 带宽值下ꎬ粪便分布轮廓边缘锯齿状过于明

显ꎻ０.００９ 带宽值下ꎬ分布范围包含了一部分未有野马粪

便区域ꎻ而 ０.００６ 带宽值则能较好反应粪便分布情况ꎮ 与 ９５％ ＭＣＰ 相比ꎬ９５％ ＦＫＥ 对点位的计算更加精准

化ꎬ消除了部分没有粪便点位分布的区域ꎬ但带宽值过低会使得粪便分布呈现割裂状ꎮ

表 ２　 最小凸多边形法和固定核域法方法下两个高峰期宿主粪便分布范围

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｎｇｅ ｏｆ ｈｏｓｔ ｆｅｃｅｓ ｉｎ ｔｗｏ ｐｅａｋ ｐｅｒｉｏｄｓ ｕｎｄｅｒ ＭＣＰ ａｎｄ ＦＫＥ

方法
Ｍｅｔｈｏｄｓ

参数说明
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

参数设置
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｓｅｔｔｉｎｇ

第一峰期

Ｐｅａｋ Ⅰ / ｋｍ２
第二峰期

Ｐｅａｋ Ⅱ / ｋｍ２
峰期相交

Ｉｎｔｅｒｓｅｃｔ / ｋｍ２

最小凸多边形法 利用百分率 １００％ ７６.８５ ７４.０１ ２８.４７

ＭＣＰ ９５％ ６０.４２ ５０.３７ ２７.２６

７５％ ２６.１８ ２８.４７ ６.６４

固定核域法 带宽值 ０.００９ ８６.２０ ８２.７６ ５０.６６

ＦＫＥ ０.００６ ７１.０１ ６２.０１ ３５.０２

０.００３ ５５.１８ ３９.６１ ２０.３８
　 　 ＭＣＰ:最小凸多边形法 Ｍｉｎｉｍｕｍ ｃｏｎｖｅｘ ｐｏｌｙｇｏｎꎻＦＫＥ:固定核域法 Ｆｉｘｅｄ ｋｅｒｎｅｌ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ

研究结果表明 ９５％ ＦＫＥ 中 ０.００６ 带宽值和 ９５％ ＭＣＰ 均能相对准确描述普氏野马粪便分布情况ꎬ两种方

法对第一峰期(６０.４２、７１.０１ ｍ２)、第二峰期(５０.３７、６２.０１ ｍ２)、两峰期相交(２７.２６、３５.０２ ｍ２)的面积估算较为

接近(表 ２)ꎮ 另外ꎬ粪便分布图表明(图 ３)ꎬ第一峰期(春季)普氏野马粪便主要位于红柳、５ 号水源地西北方

向ꎬ而第二峰期(夏末秋初)时则位于红柳、５ 号水源地东南方向及牧办水源地以北ꎮ 两个高峰期粪便交叉重
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图 ３　 最小凸多边形法和固定核域法分析两个峰期普氏野马粪便分布范围

Ｆｉｇ.３　 Ｆｅｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉ′ｓ ｈｏｒｓｅｓ ｉｎ ｔｗｏ ｐｅａｋ ｐｅｒｉｏｄｓ ｂｙ ＭＣＰ ａｎｄ ＦＫＥ

ＭＣＰ:最小凸多边形法 Ｍｉｎｉｍｕｍ Ｃｏｎｖｅｘ ＰｏｌｙｇｏｎꎻＦＫＥ:固定核域法 Ｆｉｘｅｄ Ｋｅｒｎｅｌ Ｅｓｔｉｍａｔｏｒ

叠区域主要位于红柳、５ 号、６ 号水源地所围成的区域范围ꎮ
粪便距离水源地结果表明(图 ４)ꎬ两个时期野马粪便在近水源地区域(≤１００ ｍ)保持较高比例分布ꎬ随

着远离水源地ꎬ粪便密度有所下降ꎬ后又在 １０００—２０００ ｍ 范围内上升并保持高粪便数量ꎬ在 ２５００ ｍ 以上距离

时逐渐减少ꎮ 第一、第二峰期粪便距最近水源地的平均距离分别为(１４４６±８１７) ｍ、(２２０６±１３８１) ｍꎮ
２.３　 胃蝇幼虫空间分布特征

胃蝇幼虫核密度图显示(图 ５)ꎬ两个时期幼虫分布集中于水源地及附近区域ꎮ 第一峰期幼虫主要分布于

六号水源地北方 １—２ ｋｍꎬ以及红柳、５ 号水源地附近区域ꎻ而第二峰期幼虫则分布在红柳、６ 号、５ 号水源地所

包围区域ꎬ以及牧办水源地以北区域ꎮ 第一、第二峰期幼虫至最近水源地平均距离分别为:(１３６７±８３１) ｍ、
(１７５６±１２９７) ｍꎮ

３　 讨论

胃蝇幼虫随粪便离开宿主、进入环境就意味着新一轮感染期的开始[１７]ꎬ而马科动物在胃蝇幼虫发生期的

排粪行为会使草场成为疫源地ꎮ 幼虫离开宿主后会在 １０ ｍｉｎ 内就近选择松软沙土或粪便下作为蛹期发育稳

定场所ꎬ以及规避捕食者[６]ꎬ在经过一个月蛹期发育后ꎬ胃蝇会在粪便附近钻出蛹壳和羽化ꎮ 马科动物粪便

作为成熟幼虫化蛹基质平台[１６]ꎬ其空间分布与胃蝇幼虫新一轮生活史息息相关ꎬ成为荒漠草原胃蝇新一轮重
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图 ４　 粪便至最近水源地距离

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｆｒｏｍ ｆｅｃｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｎｅａｒｅｓｔ ｗａｔｅｒ ｓｏｕｒｃｅ

图 ５　 两个峰期幼虫核密度分布

Ｆｉｇ.５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｌａｒｖａｅ ｋｅｒｎｅｌ ｄｅｎｓｉｔｙ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ａｔ ｔｗｏ ｐｅａｋ ｐｅｒｉｏｄｓ

要侵袭地点ꎬ宿主粪便所覆盖范围是草场的潜在污染区域ꎮ
ＭＣＰ 是目前动物家域估算算法中应用最广泛的一种算法ꎬ但容易忽视偏远位点[３２]ꎻ而 ＦＫＥ 受极端点影

响较少ꎬ能更为准确地计算出家域的面积ꎬ但带宽值的选择有一定争议[３３]ꎮ 因此ꎬ本研究同时采取两种方法

估算黑腹胃蝇幼虫种群两个高峰期粪便分布范围ꎮ 结果表明ꎬ９５％ ＭＣＰ、０.００６ 带宽下 ９５％ ＦＫＥ 均能较好拟

合普氏野马粪便分布范围ꎻ并且 ＦＫＥ 估算面积要稍大于 ＭＣＰꎬ这与刘晓庆等[２５]研究藏狐家域时ꎬ相同百分比

利用率下 ＦＫＥ 估算面积要大于 ＭＣＰ 的结果较为一致ꎮ
季节影响着动物活动范围[３４—３５]ꎮ 本研究发现第一峰期(春季)普氏野马新鲜粪便范围稍大于第二峰期

(夏末)ꎮ 王渊等[３６]也发现新疆卡山保护区放归普氏野马种群春季家域大于夏季ꎻＬｕｇａｕｅｒ[３７] 在蒙古国也得

到类似的结果ꎮ 这与春季卡山保护区所处温度低于夏季、雨水条件更好、植物处于生长期及许多荒漠短命植

物的出现等综合因素有关[３８—４０]ꎬ更适宜的生存条件使得普氏野马种群能探索更广阔的区域ꎮ 而夏季高温导

致野生动物需水量增加ꎬ使得普氏野马避免离开水源地过远ꎬ同时增加站休时间来调节身体水热平衡[４１]ꎮ
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普氏野马在不同地形的粪便数量、比例反映了其活动时间分配和规律ꎮ 陈金良等[４２] 观察到普氏野马

４４％时间用于采食、３１％为站休、１６％为运动相关活动ꎻＶａｎ Ｄｉｅｒｅｎｄｏｎｃｋ 等[４３] 在蒙古国呼斯坦诺鲁(Ｈｕｓｔａｉｎ
Ｎｕｒｕｕ) 保护区也观察到放归野马群体 ５０％时间在进食ꎮ 较多时间处于采食状态ꎬ意味着更多粪便被排在草

场区域ꎬ这与本研究在草场区域监测到较多新鲜粪便结果一致ꎻ同时ꎬ草场也是胃蝇幼虫绝对数量最多的区

域ꎮ 普氏野马是单胃动物ꎬ小肠、大肠功能发达ꎬ这种消化系统决定了其“多吃快排”的特点[４４]ꎬ食物在其消

化道滞留时间短ꎬ这也是其一日中多次排粪的原因ꎮ 即使处于炎热夏季ꎬ为获取足够的营养物质ꎬ也花费较多

时间用于采食ꎬ只是采食时间避开了一天中最炎热的中午[４３ꎬ４５]ꎮ
水源是限制荒漠动物生存的重要因子ꎬ同时也是野生动物聚集的重要区域[１６ꎬ４６]ꎮ 在所调查的八个水源

地及其临近草场ꎬ黑腹胃蝇两个发生峰期的粪便分布范围均包含红柳、５ 号、６ 号 ３ 个水源地及其围成区域ꎬ面
积为 ２５—３５ ｋｍ２ꎬ这也是该地区最严重的黑腹胃蝇潜在污染区域ꎮ 放归野马在黑腹胃蝇发生峰期的活动分

布是寄生虫潜在的疫源场所ꎬ而野马在黑腹胃蝇幼虫两个发生峰期的随机排粪行为导致幼虫分布点也同样具

有随机性ꎬ这也导致了黑腹胃蝇幼虫分布在空间上也随之呈现季节差异ꎮ 核密度分析结果表明两个峰期幼虫

均集中于水源地及附近区域ꎬ其聚集核心点距离水源地不超过 ２ ｋｍꎬ而幼虫就近钻土化蛹、羽化后产卵于植

物的生物学习性[６]ꎬ使得近水源地及毗邻草场成为黑腹胃蝇重点疫源区域ꎮ 另外ꎬ驴道是野生马科动物通往

水源地的固定小径ꎬ动物利用程度较高[１６]ꎬ普氏野马在前往水源地过程中沿驴道排下大量粪便ꎬ这使得驴道

场所ꎬ尤其靠近水源地的部分是疫源严重区域ꎮ Ｈｕａｎｇ 等[４７] 的调查结果也发现黑腹胃蝇卵聚集于水源地区

域ꎬ并且在驴道区域ꎬ距水源点越近ꎬ蝇卵密度越大ꎮ 虽然水源滋养了许多荒漠野生动物ꎬ但寄生虫在水源地

的高密度聚集也使得水源地及临近草场成为动物再次被感染的重点疫源区域ꎬ这种情况可能也反应在其他类

型寄生虫和荒漠动物宿主上ꎮ

４　 结论

普氏野马在黑腹胃蝇幼虫高峰期的排粪行为会携带幼虫进入环境中、污染野马活动区域ꎬ它们既是蝇蛆

病受害者ꎬ也是寄生虫传播者ꎮ 这种污染现象会在一个月后的成虫高峰期具体体现ꎬ即发展为胃蝇疫源区域ꎬ
对宿主形成极大的寄生胁迫效应ꎮ 荒漠地区水源地及其附近区域是普氏野马的重要活动和聚集场所ꎬ也是黑

腹胃蝇疫源重点区域ꎬ高密度蝇卵使得对水源有着极大需求的野生马科动物极易被侵染ꎮ 尤其是黑腹胃蝇一

年中存在的两次集中发生期ꎬ增加了宿主感染机率ꎬ加重了当地马科动物感染程度ꎬ这也是该地区普氏野马连

续重度感染黑腹胃蝇的重要原因之一ꎮ 放归普氏野马胃蝇生态防控工作应多关注于水源地及临近草场区域ꎬ
避免马科动物粪便在水源地的过度堆积引起感染加剧ꎮ
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