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青藏高原东部地区人体棘球蚴病流行影响因素的

空间回归分析
施丹丹，伍卫平，蒉嫣，韩帅，谢宜

（中国疾病预防控制中心寄生虫病预防控制所（国家热带病研究中心），国家卫生健康委员会寄生虫病原与媒介生物学重点实验室，

世界卫生组织热带病合作中心，国家级热带病国际联合研究中心，上海２０００２５）

【摘要】　目的　研究青藏高原东部地区人体棘球蚴病流行与环境、生物和社会经济因素之间的关系，为优化棘球蚴病

防控策略提供科学依据。　方法　收集２０２０年青藏高原东部地区３０个县／市棘球蚴病患者数据及环境、生物、社会经

济因素资料，计算人群棘球蚴病患病率和相关因素指标并进行空间回归分析。　结果　以人群棘球蚴病患病率作为因

变量，各影响因素为自变量进行空间回归分析，其中普通二乘回归模型法显示模型残差具有空间自相关性（Ｍｏｒａｎ’ｓ犐＝

０．０６９，犘＜０．０５）；选择空间滞后模型进行拟合，空间回归系数有统计学意义（ρ＝０．４９０，犘＜０．０５），拟合优度良好。模型

拟合分析显示，当地人群棘球蚴病患病率与牧草地面积占比、家畜患病率及犬棘球绦虫粪抗原阳性率呈正相关，且回归

系数差异均有统计学意义（均犘＜０．０５）。　结论　青藏高原东部地区人体棘球蚴病流行与环境、生物和社会经济因素

等有关，牧草地面积占比、家畜患病率、犬棘球绦虫粪抗原阳性率是棘球蚴病流行的重要影响因素。采用空间回归模型

分析人体棘球蚴病流行及其影响因素的效果优于传统回归模型。
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棘球蚴病是棘球绦虫的幼虫（棘球蚴）感染引起的

人兽共患寄生虫病，在全球范围内广泛分布［１］。棘球

蚴病传播和流行过程复杂，受海拔高度、植被覆盖度等

自然因素和生产方式、生活水平、卫生资源的供给等社

会因素，以及犬、牛、羊的分布和密度等生物因素的协

同作用，给人体健康和畜牧业造成危害，带来沉重的经
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济负担，是当今严重的人兽共患寄生虫病［２］。棘球蚴

病流行的影响因素主要分为自然环境因素、生物因素

和社会经济因素，每个因素对棘球蚴病的影响程度不

同。因此，明确棘球蚴病流行的高风险因素有利于疾

病的预防和控制。

随着近年来空间流行病学研究的发展，使这些空

间统计学方法广泛用于描述人体疾病和健康事件的空

间分布规律、分析疾病的影响因素和重点人群、探索疾

病传播模式和流行趋势、制定卫生政策和合理配置卫

生资源等方面［３］。研究表明，棘球蚴病的空间分布特

征具有空间聚集性［４］，但以往关于人群棘球蚴病影响

因素的研究大多应用的是传统回归方法，而空间回归

分析假设统计数据具有空间依赖性和空间异质性，可

以利用数据的空间属性更好地揭示疾病与影响因素之

间的关系。该模型不要求数据独立，可以充分分析数

据的空间属性，已广泛应用于探讨疾病的时空分布和

影响因素［５］。本研究以县（市）为单位从空间维度上利

用空间回归模型探索人体棘球蚴病与环境、生物和社

会经济影响因素的关系，为优化人群棘球蚴病的防治

策略提供参考。

材料与方法

１　资料来源

１．１　疾病数据　选取青海省玉树州、果洛州和四川省

甘孜州３０个县／市作为研究区域，收集２０２０年青藏高

原东部地区棘球蚴病监测方案中的人群棘球蚴病患病

的监测数据，包括人群检查总数、患病人数等指标，计

算人群棘球蚴病患病率。

１．２　影响因素数据　入选区域的高程数据和植被指

数数据来源于中国科学院资源环境科学数据中心。家

畜患病率、犬棘球绦虫粪抗原阳性率和犬驱虫率来源

于２０２０年棘球蚴病监测数据库。户数、牛数、羊数、犬

数、牧草地面积、总体土地面积、地区生产总值和农林

牧渔业产值数据来源于各州２０２０年统计年鉴，用于计

算户均牛数，户均羊数，户均犬数及牧草地面积占比

［（牧草地面积／总体土地面积）×１００％］等相关指标。

２　方法

２．１　相关指标的计算与分析　分别计算２０２０年青藏

高原东部地区３０个县／市人体棘球蚴病患病率以及高

程、植被指数、牧草地面积占比、家畜患病率、犬棘球绦

虫粪抗原阳性率、户均牛数、户均羊数、户均犬数、犬驱

虫率、地区生产总值和农林牧渔业产值的均值、中位

数、最大值、最小值和标准差。

２．２　空间回归分析　空间回归分析是解决在空间上

相邻近的地理单元间可能存在空间依赖的问题，利用

数据的空间属性，建立空间矩阵权重分析数据，更好地

揭示变量之间的关系［６７］。空间回归分析根据参数ρ
和λ 可分为普通线性回归模型 （Ｏｒｄｉｎａｒｙｌｉｎｅａｒ

ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎｍｏｄｅｌ）、空间滞后模型（Ｓｐａｔｉａｌｌａｇｍｏｄｅｌ，

ＳＬＭ）和空间误差模型（Ｓｐａｔｉａｌｅｒｒｏｒｍｏｄｅｌ，ＳＥＭ）
［８］。

２．２．１　建模　采用普通最小二乘回归模型（Ｏｒｄｉｎａｒｙ

ｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅｓ，ＯＬＳ）拟合判断模型拟合后的残差是否

存在空间自相关性，检验统计量为 Ｍｏｒａｎ’ｓ犐系数，

若 Ｍｏｒａｎ’ｓ犐值的犘＜０．０５，则残差存在空间自相关

性，需要进一步采用空间回归模型进行模型拟合。依

据拉格朗日乘数（ＬａｇｒａｎｇｅＭｕｌｔｉｐｌｉｅｒ）统计量进行空

间回归模型选择［９］。若ＬＭｌａｇ有统计学意义而ＬＭ

ｅｒｒ无统计学意义，则采用空间滞后模型进行空间回归

分析；若ＬＭｅｒｒ有统计学意义而ＬＭｌａｇ无统计学意

义，则采用空间误差模型进行空间回归分析；若ＬＭ

ｌａｇ和ＬＭｅｒｒ有统计学意义，则比较ＲｏｂｕｓｔＬＭｌａｇ

和 ＲｏｂｕｓｔＬＭｅｒｒ 检 验 统 计 量 来 选 择 模 型。若

ＲｏｂｕｓｔＬＭｌａｇ有统计学意义而ＲｏｂｕｓｔＬＭｅｒｒ无统

计学意义，则采用空间滞后模型；ＲｏｂｕｓｔＬＭｅｒｒ有统

计学意义而ＲｏｂｕｓｔＬＭｌａｇ无统计学意义，则用空间

误差模型，如二者差异均有显著性，则选犘 值较小的

统计量进行模型选择［１０］。

２．２．２　模型评价　模型评价指标有决定系数（Ｒ

ｓｑｕａｒｅｄ，犚
２）、对数似然值（Ｌｏｇｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＬＩＫ）、赤池

信息准则（Ａｋａｉｋｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，ＡＩＣ）和施瓦

兹准则（ＳｃｈｗａｒｚＣｒｉｔｅｒｉｏｎ，ＳＣ）等
［１１］。犚

２ 和ＬＩＫ值

越大，或ＡＩＣ和ＳＣ值越小，表示模型拟合效果越好。

数据描述性分析在ＳＰＳＳ１９．０软件中进行，空间

模型分析过程在 ＡｒｃＧＩＳ１０．１和 Ｇｅｏｄａ１．１８软件中

进行。检验水准α＝０．０５。

结　果

１　人群棘球蚴病患病情况

２０２０年，青藏高原东部地区３０个县／市人群棘球

蚴病患病率范围在０．０００％～９．４６３％之间。经正态

性检验，人群棘球蚴病患病率不符合正态分布（犣＝

０．５６０，犘＞０．０５），经对数转换后符合正态分布（犣＝

０．９４７，犘＞０．０５）。

２　影响因素特征

以县级为单位，２０２０年青藏高原东部地区的高程

为３１３１．７７４～４８１２．３６４ｍ，植被指数为０．１３８～

０．５５８。养牛数平均值为１１．１９２只／户，养羊数平均值

为３．０９６ 只／户，家 畜 棘 球 蚴 病 平 均 患 病 率 为

１．２２８％。养犬数平均值为０．３２７只／户，犬驱虫率平

均值为９５．３０４％，犬棘球绦虫粪抗原阳性率均值为

０．７０３％。牧草地面积占比为１２．４０７％～９８．７４８％，

平均农林牧渔业产值为５４１９５．６６９万元，平均地区生
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产总值为１６３３７８．６１７万元（表１）。

表１　２０２０年青藏高原东部３０个县／市人体棘球蚴病流行

影响因素特征分析

犜犪犫犾犲１　犜犺犲犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊狅犳犻狀犳犾狌犲狀犮犻狀犵犳犪犮狋狅狉狊犻狀３０犮狅狌狀狋犻犲狊

犻狀狋犺犲狊狋狌犱狔犪狉犲犪犻狀２０２０

因素

Ｆａｃｔｏｓ

均值

Ｍｅａｎ

中位数

Ｍｅｄｉａｎ

最小值

Ｍｉｎｉｍｕｍ

最大值

Ｍａｘｉｍｕｍ

标准差

Ｓｔａｎｄａｒｄ

Ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

高程（ｍ） ４２２０．９６３ ４２７８．０３５ ３１３１．７７４ ４８１２．３６４ ３３８．９９０

植被指数 ０．３８１ ０．４００ ０．１３８ ０．５５８ ０．１１１

家畜患病率（％） １．２２８ ０．０００ ０．０００ ８．６６７ ２．４９４

户均牛数（只／户） １１．１９２ １１．４６７ ０．３１２ ３０．０６６ ６．０５８

户均羊数（只／户） ３．０９６ １．９１２ ０．０００ １３．９９１ ３．６６５

犬棘球绦虫粪抗原

阳性率（％）
０．７０３ ０．４８１ ０．０００ ２．４３５ ０．７５７

犬驱虫率（％） ９５．３０４ １００．０００ ７８．９１２ １００．０００ ６．８０４

户均犬数（只／户） ０．３２７ ０．３１４ ０．０７７ ０．７４６ ０．１６８

牧草地面积占比

（％）
５０．５５９ ５３．４７４ １２．４０７ ９８．７４８ ０．２６３

农林牧渔业产值

（万元）
５４１９５．６６９ ５２９５６．５００ １１１４０．３００ １００８００．０００ ２４７５５．０９７

地区生产总值

（万元）
１６３３７８．６１７ １３７３５４．０００ ３８１５７．０００ １０４８４７２．０００ １７８５８２．６９３

３　空间回归分析

经对数转换后，以人群棘球蚴病患病率作为因变

量，各影响因素为自变量进行 ＯＬＳ模型拟合，结果见

表２。其中犚
２
＝０．８４９，ＬＩＫ＝２６．２７３，ＡＩＣ＝７６．５４６，

ＳＣ＝９３．３６１。模型拟合后残差的Ｍｏｒａｎ’ｓ犐＝０．０６９，

犘＜０．０５。说明 ＯＬＳ模型拟合残差存在空间自相关

性，不独立，随后以空间自相关为前提的空间回归模型

对数据进行拟合。

表２　人体棘球蚴病患病率与影响因素的犗犔犛分析

犜犪犫犾犲２　犜犺犲犗犔犛狉犲狊狌犾狋狊狅犳狋犺犲犘狉犲狏犪犾犲狀犮犲狉犪狋犲狅犳犺狌犿犪狀

犲犮犺犻狀狅犮狅犮犮狅狊犻狊犪狀犱犻狀犳犾狌犲狀犮犻狀犵犳犪犮狋狅狉狊

变量

Ｖａｒｉａｂｌｅ β

标准差

Ｓｔａｎｄａｒｄ

Ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

狋 犘

常数项 ５．４８１１２ ４．１９０３５ １．３０８０３ ０．２０７３２

高程 ０．０００１７２６２３ ０．０００８５０７７６ ０．２０２９０１ ０．８４１４９

ＮＤＶＩ ２．７４４２４ ３．０８０８ ０．８９０７５３ ０．３８４８１

牧草地面积占比 ２．１１４８９ ０．８０２３９ ２．６３５７４ ０．０１６７９

家畜患病率 ２３．３４４７ ７．３６２８１ ３．１７０６３ ０．００５２９

犬棘球绦虫粪抗原阳性率 ５４．４３６９ ２２．８６９６ ２．３８０３２ ０．０２８５６

户均犬数 ０．５６６３１１ １．０９００３ ０．５１９５３８ ０．６０９７２

农林牧渔业产值 １．４４０８５ｅ００５ ９．７０３９９ｅ００６ １．４８４８ ０．１５４９０

ＧＤＰ １．２９３７８ｅ００６ １．０１８２４ｅ００６ １．２７０６ ０．２２００５

犬驱虫率 ３．０５５７８ ３．３９７８ ０．８９９３４ ０．３８０３５

户均牛数 ０．０６１３７３９ ０．０３５４８４９ １．７２９５８ ０．１００８２

户均羊数 ０．０１７７１６ ０．０４９９７３８ ０．３５４５０６ ０．７２７０８

空间依赖性检验结果可以看出，ＬＭｌａｇ统计量和

ＲｏｂｕｓｔＬＭｌａｇ统计量分别为７．１２５、９．１９１，具有统计

学意义（均犘＜０．０５）；而ＬＭｅｒｒｏｒ统计量和Ｒｏｂｕｓｔ

ＬＭｅｒｒｏｒ统计量分别为０．２５１、２．３１７，均无统计学意

义（均犘＞０．０５）（表３）。因此根据空间回归模型选择

标准，选择空间滞后模型进行下一步的模型拟合。

表３　人群棘球蚴病患病率与影响因素空间依赖性检验结果

犜犪犫犾犲３　犜犺犲狊狆犪狋犻犪犾犱犲狆犲狀犱犲狀犮犲狋犲狊狋狉犲狊狌犾狋狊狅犳狆狉犲狏犪犾犲狀犮犲狉犪狋犲

狅犳犺狌犿犪狀犲犮犺犻狀狅犮狅犮犮狅狊犻狊犪狀犱犻狀犳犾狌犲狀犮犻狀犵犳犪犮狋狅狉狊

Ｌａｇｒａｎｇｅ乘数

ＬａｇｒａｎｇｅＭｕｌｔｉｐｌｉｅｒ
ＭＩ／ＤＦ

狋值

狋ｖａｌｕｅ

犘 值

狆ｖａｌｕｅ

ＬａｇｒａｎｇｅＭｕｌｔｉｐｌｉｅｒ（ｌａｇ） １ ７．１２５ ０．００８

ＲｏｂｕｓｔＬＭ（ｌａｇ） １ ９．１９１ ０．００２

ＬａｇｒａｎｇｅＭｕｌｔｉｐｌｉｅｒ（ｅｒｒｏｒ） １ ０．２５１ ０．６１６

ＲｏｂｕｓｔＬＭ （ｅｒｒｏｒ） １ ２．３１７ ０．１２８

空间滞后模型的拟合效果为犚
２
＝０．９００，ＬＩＫ＝

２１．０９９，ＡＩＣ＝６８．１９９，ＳＣ＝８６．４１４。根据拟合效果指

标评判标准，空间滞后模型的犚
２ 比 ＯＬＳ模型的犚

２

大，说明自变量更能描述因变量的波动情况。ＬＩＫ、

ＡＩＣ、ＳＣ值均比 ＯＬＳ模型的值小，说明拟合效果与

ＯＬＳ模型有改进。空间滞后参数ρ有统计学意义（犘

＜０．０５），说明空间滞后模型更好地拟合了数据的空间

滞后属性，也表明人群棘球蚴病患病率具有空间自相

关性。

模型拟合分析显示牧草地面积占比、家畜患病率、

犬棘球绦虫粪抗原阳性率与人群棘球蚴病患病率呈正

相关，且回归系数均有统计学意义（犘＜０．０５）。（表

４）。

表４　人群棘球蚴病患病率与影响因素空间误差模型分析

犜犪犫犾犲４　犜犺犲狊狆犪狋犻犪犾犲狉狉狅狉犿狅犱犲犾狉犲狊狌犾狋狊狅犳狆狉犲狏犪犾犲狀犮犲狉犪狋犲

狅犳犺狌犿犪狀犲犮犺犻狀狅犮狅犮犮狅狊犻狊犪狀犱犻狀犳犾狌犲狀犮犻狀犵犳犪犮狋狅狉狊

变量

Ｖａｒｉａｂｌｅ β

标准差

Ｓｔａｎｄａｒｄ

Ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

狋值

狋ｖａｌｕｅ

犘 值

犘ｖａｌｕｅ

ρ ０．４８９８９５ ０．１２０６６５ ４．０５９９４ ０．００００５

常数项 ４．２４２３３ ２．６９８６２ １．５７２０４ ０．１１５９４

高程 ０．０００２２１３１４ ０．０００５３６５０４ ０．４１２５１２ ０．６７９９６

ＮＤＶＩ ０．７４８６１８ １．９８０８５ ０．３７７９２８ ０．７０５４８

牧草地面积占比 １．２９２９ ０．５３７８１５ ２．４０３９９ ０．０１６２２

家畜患病率 １９．０６７７ ４．７２８１８ ４．０３２７７ ０．００００６

犬棘球绦虫粪抗原阳性率 ４６．５０６１ １４．４７２６ ３．２１３４ ０．００１３１

户均犬数 ０．９０１１３９ ０．６８７５２４ １．３１０７ ０．１８９９６

农林牧渔业产值 １．１７３１５ｅ００５ ６．１６６６５ｅ００６ １．９０２４１ ０．０５７１２

ＧＤＰ ３．８９７５８ｅ００７ ６．８５５４８ｅ００７ ０．５６８５３５ ０．５６９６７

犬驱虫率 １．９７０５７ ２．１４９９ ０．９１６５８８ ０．３５９３６

户均牛数 ０．０４１２９９１ ０．０２２４５３９ １．８３９２８ ０．０６５８７

户均羊数 ０．００１４４６２１ ０．０３１５２９２ ０．０４５８６９１ ０．９６３４１

讨　论

自２０世纪９０年代起，空间回归分析方法被广泛

应用于卫生健康相关问题的研究，尤其是传染病影响

因素的研究［７］。经典回归分析方法揭示因变量与自变

量在数字上的联系，数据需要具有独立性，但流行病学

数据常具有空间聚集性，因此不能更好地揭示数据本

质。根据传统回归模型，空间回归模型引入空间效应
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变量，充分利用数据的空间属性，并且不要求数据独

立，因此具有更好的数据分析效果［１２］。陈艳艳等［１３］

对湖北省血吸虫中间宿主钉螺分布的影响因素进行分

析，运用空间回归模型研究钉螺密度与气象因素的关

系。结果显示，钉螺的空间分布存在空间自相关性，空

间滞后模型的拟合效果要优于普通线性回归模型。潘

翔等［１４］对东洞庭湖君山区人群血吸虫的影响因素进

行研究，使用 ＯＬＳ模型和空间回归模型分别拟合

２０１２年和２０１４年人群血吸虫感染与家畜患病率、易

感环境面积、易感环境长度之间的关系。结果显示，

２０１２年空间误差模型拟合效果更好，家畜患病率和易

感环境面积与人群血吸虫患病率正相关；２０１４年空间

滞后模型拟合效果更好，人群血吸虫病患病率与易感

环境面积正相关。因此认为在进行疾病统计分析时，

空间回归模型更能充分兼顾到疾病的空间依赖性和异

质性，更能揭示疾病与影响因素之间的关系。

本研究利用空间回归模型中的ＯＬＳ模型和空间

滞后模型对人群棘球蚴病患病率及各影响因素进行数

据模型拟合。ＯＬＳ模型结果表明变量存在空间自相

关，残差不独立，因此引入了以空间自相关为前提的空

间回归模型，更好地进行空间数据的分析［１５］。结果表

明空间滞后模型的拟合效果指标犚
２ 比 ＯＬＳ模型的

犚
２ 大，ＬＩＫ、ＡＩＣ、ＳＣ的值均比ＯＬＳ模型的值小，说明

拟合效果与ＯＬＳ模型有改进，表明在引入空间滞后变

量后模型更好地揭示了２０２０年青藏高原东部地区人

群棘球蚴病流行与其影响因素的关系。

空间滞后模型分析显示牧草地面积占比、家畜患

病率、犬棘球绦虫粪抗原阳性率与人群患病率呈正相

关，且回归系数均具有统计学意义（均犘＜０．０５）。我

国棘球蚴病流行区植被以草原、灌木草丛为主，适合

牛、羊等家养动物以及犬、狼、狐等食肉动物的生长繁

殖，这些动物正是棘球蚴病传播主要的中间宿主和终

末宿主。Ｃｒａｉｇ等
［１６］在甘肃南部进行了棘球蚴病的影

响因素调查，结果表明灌丛／草地占总面积５０％以上

与棘球蚴病感染存在相关性。刀吉等［１７］开展的四川

省棘球蚴病流行病学研究和张静宵等［？］进行的青海省

棘球蚴病流行调查均表明牧区棘球蚴病危害大于半农

半牧区大于农区。牧草地占比越大，表明该地以畜牧

业占比更大，导致人群患棘球蚴病的几率变大，因此牧

区依旧是棘球蚴病防控的重点。

本研究结果显示，青藏高原东部地区家畜患病率

是人患棘球蚴病的重要影响因素之一。棘球蚴病的传

播链主要是家畜和家犬的家养循环以及啮齿目和兔形

目动物与野生犬科动物的野外循环。青藏高原东部地

区的主要生产方式是畜牧业，以饲养牦牛和绵羊为主，

部分地区可能缺乏集中屠宰场，存在散在屠宰的现象，

犬可能因误食家畜的病变脏器造成棘球蚴病的传播流

行。青藏高原地区家畜的放牧时间长达十个月，大多

处于野外环境中，而野外棘球蚴病的防控措施尚未明

确，仍在探索阶段，因此家畜棘球蚴病对人体棘球蚴感

染影响较为严重。何伟等［１８］在四川省石渠县棘球蚴

病传播及其影响因素的分析中运用单因素线性回归分

析发现，牛棘球蚴病患病率是人感染棘球蚴病的影响

因素，回归系数为０．２３４。青藏高原东部地区是畜牧

业的主要生产基地，牧民养牛养羊数量庞大，进一步加

强对家畜的免疫措施，杜绝家庭私自屠宰现象的发生，

集中屠宰家畜，对病变脏器作无害化处理，是预防控制

家畜棘球蚴病的关键。

本研究结果还显示，犬棘球绦虫粪抗原阳性率也

是影响人群患棘球病的重要因素。棘球蚴病的传染源

主要为终末宿主犬科动物。青藏高原地区以畜牧业为

主，家养犬普遍，人与犬的接触密切。Ｚｅｎｇ等
［１９］收集

了２０１２年我国非青藏高原地区的患病率数据、经济数

据和畜牧业生产数据，采用负二项回归分析法分析相

关因素，结果显示户均犬数与人群患病率呈正相关；单

因素分析显示犬粪抗原阳性率与人群患病率相关。

Ｙｕａｎ等
［２０］在我国西部５省开展了棘球蚴病横断面研

究，多因素分析显示羊免疫、放养犬是保护因素，流浪

犬和野生动物是危险因素。棘球蚴病的主要终宿主为

犬，人和其他中间宿主可因误食环境中病犬排出的虫

卵而感染棘球蚴病，因此应加强对家养犬的驱虫与管

理。

空间回归模型以空间权重矩阵的形式将数据的空

间关系纳入模型，更能充分地解释数据的空间自相关

性，适用于具有空间关系的变量，较传统线性回归模型

能更好地展示疾病与影响因素的关系。从本研究结果

看，牧草地面积占比、家畜棘球蚴病患病率和犬棘球绦

虫阳性率是人群患棘球蚴病的重要影响因素，因此关

于人棘球蚴病防治的重点之一是对牧区家畜棘球蚴病

和犬棘球绦虫感染的防控。加强家畜屠宰管理和免

疫，逐步实行牲畜定点屠宰，加强家畜免疫，每年对当

年新生存栏家畜进行疫苗接种。加大传染源控制力

度，完善家犬登记管理，按户建立家犬驱虫登记卡，根

据当地实际情况定期开展犬驱虫，广泛动员居民参与

和配合犬驱虫工作，定期投喂犬驱虫药，并在无主犬聚

集的场所或经常出没的区域投放驱虫药饵，以达到对

当地人体棘球蚴病流行的有效控制。
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［２４］　Ｚｈａｎｇ Ｆ，ＳｈｉＹＲ，Ｚｈａｎｇ Ｌ，ｅｔａｌ．Ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌｍｅｓｅｎｃｈｙｍａｌ

ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｓａｎｄｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｗｉｓｔｉｎＭＣＦ７／ＡＤＲ，ｈｕｍａｎ

ｍｕｌｔｉｄｒｕｇｒｅｓｉｓｔａｎｔｂｒｅａｓｔｃａｎｃｅｒｃｅｌｌｓ［Ｊ］．中国肿瘤临床（英文

版），２００７（１）：２１２５．

［２５］　ＴｉａｎＳ，ＰｅｎｇＰ，ＬｉＪ，ｅｔａｌ．ＳＥＲＰＩＮＨ１ｒｅｇｕｌａｔｅｓＥＭＴａｎｄｇａｓｔｒｉｃ

ｃａｎｃｅｒｍｅｔａｓｔａｓｉｓｖｉａｔｈｅＷｎｔ／βｃａｔｅｎｉｎｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙ［Ｊ］．

Ａｇｉｎｇ（ＡｌｂａｎｙＮＹ），２０２０，１２（４）：３５７４３５９３．

［２６］　Ｌｉｕ Ｍ，ＬｉｕＪ，ＹａｎｇＢ，ｅｔａｌ．Ｉｎｖｅｒｓｅｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ

Ｓ１００Ａ４ａｎｄ Ｅｃａｄｈｅｒｉｎｉｎ ｃｅｒｖｉｃａｌｃａｎｃｅｒｓ：Ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｉｎ

ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌｍｅｓｅｎｃｈｙｍａｌｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｎａｔＲｅｃ（Ｈｏｂｏｋｅｎ），

２０１７，３００（１２）：２１８４２１９１．

［２７］　ＣａｏＺＱ，ＷａｎｇＺ，ＬｅｎｇＰ．ＡｂｅｒｒａｎｔＮｃａｄｈｅｒｉｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎ

ｃａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＢｉｏｍｅｄＰｈａｒｍａｃｏｔｈｅｒ，２０１９（１１８）：１０９３２０．

［２８］　占大钱．Ｎｃａｄｈｅｒｉｎ在肝癌侵袭转移中的作用及其机制研究

［Ｄ］．武汉：华中科技大学，２０１１．

［２９］　ＣａｍａｎｄＥ，ＰｅｇｌｉｏｎＦ，ＯｓｍａｎｉＮ，ｅｔａｌ．Ｎｃａｄｈｅｒｉｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｌｅｖｅｌｍｏｄｕｌａｔｅｓｉｎｔｅｇｒｉｎｍｅｄｉａｔｅｄｐｏｌａｒｉｔｙａｎｄｓｔｒｏｎｇｌｙｉｍｐａｃｔｓ

ｏｎｔｈｅｓｐｅｅｄａｎｄｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌｉｔｙｏｆｇｌｉａｌｃｅｌｌｍｉｇｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪＣｅｌｌ

Ｓｃｉ，２０１２，１２５（Ｐｔ４）：８４４８５７．

【收稿日期】　２０２２０７１３　【修回日期】　２０２２１００４

·７７２１·
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