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摘  要  【目的】 明确黑龙江省大庆市和齐齐哈尔市周边牧场蝇虫的发生情况、蝇虫的生态习性及其在

牧场中的分布。【方法】 采用扫网法对 10 个牧场的蝇类进行了采集，并结合形态学和分子生物学技术对

其种类和数量进行了鉴定与统计，通过在牧场不同区域放置诱蝇笼观察蝇类的选择偏好，并在夜间设置有

光与无光诱蝇笼对牧场蝇类生态习性进行调查。【结果】 共采集蝇类 3 875 头，结合形态学和分子生物学

两种方式共鉴定出 4 种主要蝇类：红头丽蝇 Calliphora vicina、黑尾黑麻蝇 Helicophagella melanura、家蝇

Musca domestica 和绿翠蝇 Neomyia cornicina，2024 年 7-9 月的连续监测显示，不同牧场蝇虫数量差异显

著（P < 0.01），其中鑫海奶牛养殖专业合作社蝇虫总数最高，三合畜牧业养殖有限公司最低，造成蝇虫数

量差异的原因主要包括粪便管理、饲料残留及环境温湿度。生态习性分析结果表明，家蝇、红头丽蝇、绿

翠蝇均在白天活动频繁，家蝇、红头丽蝇和绿翠蝇表现出明显的趋光性，黑尾黑麻蝇的活动受光源影响较

小未表现出趋光性。黑尾黑麻蝇偏好发酵植物残体；红头丽蝇和绿翠蝇体现出对高蛋白食物的趋向性，家

蝇则表现出行为广泛的食物适应性。【结论】 本研究明确了黑龙江大庆、齐齐哈尔 10 个奶牛牧场 4 种主

要蝇类，阐明其数量影响因素与生态习性，为牧场蝇虫精准防控提供了科学依据。 

关键词  蝇类；牧场；形态学；分子鉴定；害虫防治 

Identification of fly species in dairy farms in the  
Daqing and Qiqihar areas 
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(1. College of Agriculture, Heilongjiang Bayi Agricultural University, Daqing 163319, China; 2. Heilongjiang Provincial Key 
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Abstract  [Aim]  To clarify the occurrence, ecological habits, and distribution of muscid flies in pastures around Daqing and 

Qiqihar in Heilongjiang Province. [Methods]  We used sweep netting to collect flies from ten pastures. Both morphological 

and molecular techniques were used to identify species. Fly habitat preferences were assessed by placing traps in different 

pasture areas, and light traps were used to assess nocturnal fly activity. [Results]  A total of 3 875 flies were caught, and a 

total of four major fly species identified: Calliphora vicina, Helicophagella melanura, Musca domestica, and Neomyia 

cornicina. Monitoring from July to September 2024 revealed significant differences in fly numbers among pastures, with most 

found at the Xinhai Dairy Cattle Breeding Cooperative and the least at the Sanhe Livestock Breeding Co. Ltd. Factors such as 

manure management, feed residues, and environmental temperature and humidity, probably caused these differences in fly 

abundance. Ecological analysis showed M. domestica, C. vicina, and N. cornicina were active and phototactic during the day, 

whereas H. melanura was less light sensitive. H. melanura preferred fermenting plant residues, whereas C. vicina and N. 

cornicina favored high protein foods. M. domestica had broad food adaptability. [Conclusion]  In this study, four main flies 

in 10 dairy farms in Daqing and Qiqihar of Heilongjiang Province were identified, and their quantitative influencing factors 
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and ecological habits were clarified, which provided scientific basis for precise prevention and control of flies in dairy farms. 

Key words  flies; dairy farms; morphology; molecular identification; pest control 

在奶牛养殖业蓬勃发展的当下，蝇虫问题已

成为影响奶牛健康与牧场效益的关键因素

（Neupane et al., 2024）。尽管蝇虫寿命短暂，但

其强大的繁殖力使其能够快速传播多种病原体，

对畜牧生产构成持续性威胁（Barth, 1986）。集

约化养殖环境中，过量蝇虫通过直接骚扰奶牛干

扰其采食与休息，同时通过侵扰、失血和引入唾

液分泌物等降低奶产品价值（郭海兰等, 2010; 

张欣欣, 2024）。更为严重的是，蝇虫作为炭疽

（Anthrax）、锥虫病（Trypanosomiasis）等疾病

的传播媒介，可导致奶牛生产性能下降甚至死亡

（徐爱梅, 1999）。研究显示，仅北美地区每年因

蝇害造成的经济损失就高达 22.1 亿美元

（Campbell et al., 1977）。针对畜牧场主要蝇种

如家蝇 Musca domestica 和厩腐蝇 Muscina 
stabulans（Duvallet and Hogsette, 2023），通过精

准的蝇类品种鉴定与生态习性调查，不仅能明确

牧场特定虫害分布特征，更能为制定靶向防控策

略提供科学依据，从而有效降低经济损失，保障

奶牛健康并提升牧场生产效益。 

蝇虫的形态学鉴定主要通过颜面斑纹、背板

鬃序、翅、足的色斑和生殖器特征（梁广勤 , 

1985），Roback（1954）、Giroux 等（2010）及

Whitmore 等（2013）运用显微或超显微技术，

依据形态数据，分别对麻蝇亚科 Sarcophaginae

和欧麻蝇亚属 Heteronychia 进行了系统发育关

系 重 建 ， 验 证 了 雄 性 尾 器 特 征 对 于 麻 蝇

Sarcophagidae 系统学研究的重要性。但是传统的

蝇虫鉴定方法主要依赖于形态学特征，存在一定

的局限性。蝇类发育阶段、个体差异、隐存单元

以及鉴定者的经验等，都会影响形态学的鉴定结

果（Hebert et al., 2003; Alex Smith et al., 2007; 王

颖等, 2014; 邵仕芳等, 2022）。随着分子生物学

技术的发展，基于 DNA 条形码的分子鉴定方法

已经广泛地应用于蝇虫鉴定（Alex Smith et al., 
2006, 2007; Pohjoismäki et al., 2016）。该方法利

用线粒体细胞色素 C 氧化酶亚基Ⅰ（COⅠ）基

因等标准化短基因片段的序列差异，能够快速、

准确地对蝇虫进行种属鉴定（张岳等, 2019; 赵

岩等, 2019）。例如 Doorenweerd 等（2024）通过

循环一致性测序技术，生成了一个包含 265 种

Dacini 果蝇 Drosophila melanogaster 的 COⅠ参

考库，该库包含 5 601 个序列，涵盖了大部分

COⅠ基因；Boehme 等（2012）通过分析线粒体

DNA 细胞色素 C 氧化酶Ⅰ（COⅠ）基因的条形

码区域，鉴定了已经形成不同的单系群的 13 个

物种。这种特异性引物的开发也为蝇虫的快速鉴

定提供了新的途径。循环一致性测序、基因条形

码区域分析、特异性引物开发等技术为大庆及齐

齐哈尔地区奶牛牧场蝇虫种类的调查提供了有

力工具，有助于更深入地了解当地蝇虫的种类组

成、数量分布及季节变化规律，从而为制定更具

针对性的蝇虫防控措施奠定坚实基础。 

蝇虫作为昆虫纲 Insecta 双翅目 Diptera 中的

重要类群，广泛分布于全球各地，其种类繁多且

生态习性各异。蝇虫的习性研究对于理解其生态

适应性、种群动态以及与人类活动的相互关系具

有重要意义。特别是不同蝇虫对不同环境的趋向

行为，不仅反映了它们对环境资源的利用策略，

还揭示了其在生态系统中的功能角色。 

趋光性是昆虫长期对生态环境适应进化的

结果，不同蝇虫由于其复眼内部感光结构不同，

对于不同波段的光源有着不同的趋向性，当蝇虫

复眼内的感光元件受到光源刺激后，会对光源发

出的方向产生不可遏制的趋向性（刘欢等 , 

2017）。除趋光性外对于其余环境条件蝇虫也表

现出一定趋向性，不同蝇虫对环境垃圾、高蛋白

饲料和粪便区的趋向性行为受到多种因素的综

合影响。从生物学角度来看，蝇虫的感官系统（如

视觉、嗅觉、触觉等）在感知环境信号方面发挥

着关键作用，如家蝇对高蛋白区域及奶牛粪便区

域表现出一定趋向性（Klüber et al., 2023），尽管

已有大量研究对蝇虫的习性进行了探讨，但目前

的研究仍存在一些不足之处。一方面，大多数研
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究集中在少数几种蝇虫模型物种上，对于其他蝇

虫种类的习性研究相对较少，这限制了对蝇虫习

性普遍规律的总结。另一方面，现有研究多关注

单一因素对蝇虫趋向行为的影响，而对其在自然

环境中多种因素综合作用下的趋向行为缺乏系

统的研究。 

本研究旨在通过形态学和分子生物学结合

技术鉴定大庆及齐齐哈尔地区牧场中蝇虫种类，

并分析其趋向性，旨在为大庆及齐齐哈尔地区牧

场蝇虫的消杀与防治提供理论依据及技术指导。 

1  材料与方法 

1.1  蝇虫采集地点 

2024 年 7-9 月在黑龙江省大庆市和齐齐哈

尔市周边 10 个牧场采集蝇虫，具体地点见表 1。

选取采集到的部分样本制成针插标本，剩余样本

立即投入 100%乙醇中固定，放于﹣20 ℃冰箱中

保存备用。 

1.2  蝇类调查方法 

在同一天的相同时间段对各牧场进行统一

捕捉，严格把控操作时间与流程，以最大程度减

少因温度、光照等环境因素差异所导致的蝇虫数

量误差。使用扫网法分别于 7-9 月份的 14-16 日

连续捕捉 3 d。分别在牛棚区、牧场植被区和牧

场开阔地段设置 3 个定点以避免牧场中不同环

境对蝇虫种类和数量产生影响，于每日下午

14:00-15:00使用 6个扫网在 3个牧场牛棚内进行

捕捉，复网次数均在 30 次以上。各牧场均选择

内部奶牛数量较多的牛棚进行蝇虫捕捉。捕捉完

成后，将采集到的所有蝇虫带回室内，进行种类

鉴定，并统计不同种类蝇虫数量。 

1.3  蝇虫习性调查 

于 8:00-20:00，在奶牛粪便区、垃圾堆积区、

腐败牧草区和饲料堆放区各放置诱蝇笼 3 个，诱

饵为 50 g 红糖，50 g 食醋，50 mL 水。于 

 
表 1  蝇虫采集地点 

Table 1  Collection locations of flies and insects 

序号 
No. 

牧场名称 
Ranch name 

地点 
Location 

经纬度 
Longitude and latitude

1 鑫海奶牛养殖专业合作社 
Xinhai Dairy Cattle Breeding Professional Cooperative 

齐齐哈尔市 
Qiqihar City 

47.65°N, 123.66°E 

2 长青福和奶牛养殖专业合作社 
Changqing Fuhe Dairy Cattle Breeding Professional Cooperative

齐齐哈尔市 
Qiqihar City 

47.23°N, 123.69°E 

3 鑫源牧场 
Xinyuan Ranch 

甘南县 
Gannan County 

48.08°N, 124.01°E 

4 荣康现代牧场 
Rongkang Modern Ranch 

嫩江市 
Nenjiang City 

49.18°N, 126.65°E 

5 晟康牧业有限公司 
Shengkang Animal Husbandry Co., Ltd. 

林甸县 
Lindian County 

46.89°N, 125.06°E 

6 荷斯坦奶牛繁育场 
Holstein Cow Breeding Farm 

青冈县 
Qinggang County 

46.90°N, 125.59°E 

7 富嘉牧场 
Fujia Ranch 

齐齐哈尔市 
Qiqihar City 

47.27°N, 123.67°E 

8 三合畜牧业养殖有限公司 
Sanhe Animal Husbandry Breeding Co., Ltd. 

大庆市 
Daqing City 

47.23°N, 124.61°E 

9 麟源奶牛养殖合作社 
Linyuan Dairy Farming Cooperative 

嫩江市 
Nenjiang City 

48.87°N, 125.28°E 

10 旺君家庭农场 
Wangjun Family Farm 

肇源县 
Zhaoyuan County 

45.55°N, 125.30°E 
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当日早 8:00 布放，晚 20:00 回收。每隔 4 h 记录

一次捕捉数量，共记录 3 次。 

于 20:00-次日 8:00，在相同区域分别设置带

光源和无光源诱蝇笼各 3 个并放置诱饵，将白炽

灯放置于诱蝇笼顶部模拟阳光，于当日晚 20:00

布放，次日早 8:00 回收。每隔 3 h 记录一次捕捉

数量，共记录 3 次。 

1.4  昆虫形态鉴定 

参考《中国常见蝇类检索表》（范滋德, 1992）

及相关文献，通过体视显微镜（OLYMPUS）观

察昆虫的头部、胸部、腹部、触角、足及产卵器

等形态特征，进行种类鉴定并记录。 

1.5  昆虫分子鉴定 

1.5.1  DNA 提取  使用北京百奥莱博科技有限

公司购买的柱式昆虫 DNA 提取试剂盒，用试剂

盒说明书中的方法对采集后冻存的单头成蝇提

取 DNA。 

1.5.2  PCR 扩增和测序  对提取的 DNA 进行

PCR 扩增。根据已公布的蝇虫 COⅠ基因片段。

选用设计引物，蝇虫的引物序列：上游 LCOI1490 

(5′-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3′) ，

下游 HCO2198(5′-TAAACTTCAGGGTGACCA-

AAAAATCA-3′)。以 25 μL PCR 反应体系扩增目

的基因片段。25 μL PCR 反应体系为 2xRapid-

TagMaster Mix 12.5 μL, 模板DNA 2.0 μL正向引

物 1.25 μL, 反向引物 1.25 μL, H2O 8.0 μL。反应

体系：95 ℃条件下预变性 3 min，进入循环，先

95 ℃变性 30 s，50 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

1 min，35 个重复循环，在最末循环终结后，在

72 ℃下维持 5 min，10 ℃储存。取 5 μL 扩增产

物进行 1%琼脂糖凝胶电泳检测，通过紫外成像

分析目的条带。将条带清晰的产物送至北京六合

华大基因科技有限公司测序，结果通过 NCBI 

BLAST软件比对GenBank数据库，鉴定蝇虫种类。 

1.6  数据分析 

对每个牧场采集的蝇类样本进行计数，记录

不同种类蝇虫的数量，并计算每个牧场的平均蝇

虫数量。使用 Excel 2007 进行数据统计，使用

SPSS 26 软件作数据分析，利用 Duncan 氏新复

极差法与 Kruskal-Wallis H 进行差异显著性分析，

使用 GraphPad Prism 9 进行柱形图绘制。 

2  结果与分析 

2.1  蝇虫种类鉴定 

2.1.1  蝇虫的形态学鉴定  在大庆及齐齐哈尔

地区牧场共捕获蝇虫 3 875 头。根据不同的形态

特征将其划分为 4 种，如图 1 所示，第一种蝇类

头部具有橙红色或红棕色的颊，触角长，侧颜和

下侧颜下方密生毛，翅膀透明，在 r-m 横脉处无

暗晕，前缘基鳞黄至褐色，前盾在前中鬃列与前

背中鬃列间有狭窄的黑纵条，且腹部呈现青色，

平衡棒黄色或橙色，足粗壮，具黑色鬃毛，基本

符合红头丽蝇 Calliphora vicina 的特征，因此经

过形态学鉴定初步确定其为红头丽蝇。 

第二种蝇类如图 2 所示，体表具有格子状花

纹，这是麻蝇的明显特征。其口器黑色，粗壮，

具毛，胸部与头部等宽，呈银灰色，有 3 条延伸

到盾片的黑色纵条，翅的前缘脉多毛；r1 和 r4+5

脉背面有硬毛，m-Cu 横脉具一个黑色粗结节，

径脉结节腹面有毛，腿部黑色，前足股节无毛，

足粗壮，具黑色鬃毛，腹部灰黑色，具粉被，与

胸部等长，呈卵圆形；背板上覆有短刚毛，腹板

有细小纤毛，后腹有长鬃毛。根据上述形态学鉴

定情况，初步确定其为麻蝇，但由于麻蝇属内有

多个品种麻蝇与其具有相似特征，且触角芒毛序

及阳茎等核心特征相对模糊，因此需要进一步结

合分子鉴定才能确定其具体种。 

第三种蝇类整体呈现灰黑色，中胸盾片有明

显的 4 条黑色纵条，这是家蝇的显著特点。其翅

脉呈棕黄色，前缘脉基鳞黄白色，翅膀透明，复

眼深红色，大而发达，腹部背板呈灰黄色基底，

具深色斑纹，具黑色鬃毛，第 4 纵脉末端呈角形

上弯，与第 3 纵脉几乎相接，足 3 对，具黑色刚

毛。如图 3 所示，由此确定其为家蝇。 

最后一种蝇类全身呈绿色，有铜色光泽，复

眼呈深红色，大而发达，口器为舐吸式，唇瓣发

达，须黑色，翅膀呈透明膜质，翅脉清晰，2R5 
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缘缘具少量黑色刚毛，分布稀疏，足粗壮，具黑

色刚毛，如图 4 所示。根据上述特征，依据形态

学分类方法初步将其确定为绿翠蝇 Neomyia 
cornicina。 

2.1.2  蝇虫 COⅠ基因比对情况  基于形态学

初筛结果，本研究从大庆地区采集的 3 875 头蝇

类样本中随机选取 30 头代表性个体进行分子生

物学鉴定。通过 NCBI Blastn 工具对 nt 数据库进

行同源序列比对分析，结合形态学特征进行综合

鉴定。如表 2 所示，红头丽蝇样本与登录号为

JQ246672 .1 红头丽蝇参考基因组相似度达

99.71%，因此确定捕捉到的蝇虫为红头丽蝇；绿 

 

 
 

图 1  红头丽蝇形态鉴定图 

Fig. 1  Morphological identification diagram of Calliphora vicina 

 

 
 

图 2  麻蝇形态鉴定图 

Fig. 2  Morphological identification diagram of Sarcophagidae sp. 
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图 3  家蝇形态鉴定图 

Fig. 3  Morphological identification diagram of Musca domestica 
 

 
 

图 4  绿翠蝇形态鉴定图 

Fig. 4  Morphological identification diagram of Neomyia cornicina 
 

翠蝇样本与登录号为 KU932144.2 的绿翠蝇参考

组样本相似度达到 100%，因此确定捕捉到的蝇

类为绿翠蝇；麻蝇属样本与登录号为 MH879758.1

的黑尾黑麻蝇 Helicophagella melanura 的参考序

列相似度达到 99.85%，因此确定麻蝇属样本为

黑尾黑麻蝇；家蝇样本与登录号为 NC_024855.1

的家蝇参考序列呈现 100%完全匹配，因此确定

捕捉到的样本为家蝇。上述结果验证了形态学分

类的准确性，体现了分子生物学方法在物种鉴定

中的高效性。 

2.2  蝇虫数量调查统计 

表 3 所示，本研究综合了 7-9 月对不同牧场

蝇虫数量的调查结果，分析了各牧场之间的差异 
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表 2  不同蝇类形态学鉴定及比对结果 

Table 2  Morphological identification and comparison results of different flies 

形态学鉴定结果 
Results of morphological identification 

序列比对结果 
Sequence alignment results 

序列相似度（%） 
Sequence similarity (%) 

绿翠蝇 Neomyia cornicina 绿翠蝇 Neomyia cornicina 98.97-99.09 

红头丽蝇 Calliphora vicina 红头丽蝇 Calliphora vicina 99.42-99.71 

麻蝇 Sarcophagidae sp. 黑尾黑麻蝇 Helicophagella melanura 95.00-100.00 

家蝇 Musca domestica 家蝇 Musca domestica 100.00 

 

表 3  蝇虫数量调查统计 

Table 3  Investigation and statistics of the number of flies 

牧场 

Grazing land 

数量（头）Number (ind.) 

7 月 July 8 月 August 9 月 September 总数 Total 

晟康牧业有限公司 
Shengkang Animal Husbandry Co., 
Ltd. 

33.67±2.33 Db 50.00±1.73 DEa 54.33±1.76 CDa 138.00±5.13 D 

三合畜牧业养殖有限公司 
Sanhe Animal Husbandry  
Breeding Co., Ltd. 

20.33±0.33 EFa 27.67±0.67 Ga 27.00±4.58 Ga 75.00±5.13 F 

旺君家庭农场 
Wangjun Family Farm 

19.00±0.58 Fc 25.00±0.58 Gb 33.00±1.00 FGa 77.00±1.15 F 

荣康现代牧场 
Rongkang Modern Ranch 

39.33±1.20 Db 58.67±1.45 Ca 61.67±4.33 Ca 159.67±6.84 C 

鑫海奶牛养殖专业合作社 
Xinhai Dairy Cattle Breeding  
Professional Cooperative 

54.67±2.60 Bb 87.33±0.88 Aa 93.33±2.73 Aa 235.33±6.12 A 

鑫源牧场 
Xinyuan Ranch 

48.00±1.73 Cb 53.33±0.88 Db 63.67±2.40 BCa 165.00±2.52 C 

富嘉牧场 
Fujia Ranch 

18.33±1.76 Fb 48.33±1.67 Eab 60.33±3.48 Ca 127.00±5.03 D 

长青福和奶牛养殖专业合作社 
Changqing Fuhe Dairy Cattle Breeding 
Professional Cooperative 

64.00±1.15 Ab 68.67±0.88 Bab 73.67±2.40 Ba 206.33±4.41 B 

麟源奶牛养殖合作社 
Linyuan Dairy Farming Cooperative 

23.00±1.15 EFc 31.67±0.67 Fb 42.33±1.45 EFa 97.00±1.73 E 

荷斯坦奶牛繁育场 
Shengkang Animal Husbandry Co., 
Ltd. 

25.33±2.60 Eb 47.67±0.67 Ea 47.33±5.78 DEa 120.33±8.76 D 

表中数据为平均值±标准误，同列不同大写字母和小写字母分别表示相同月份不同牧场与相同牧场不同月份差异显著

（P < 0.01，Kruskal-Wallis 检验）。 
Data in the table are mean±SE, and followed by the different uppercase letters and lowercase letters in the same column 
indicate that the different pastures in the same month and the same pasture in the different months have significant difference 
(P < 0.01, Kruskal-Wallis test), respectively. 

 

显著性。总体而言，各牧场之间的差异显著性在

不同月份表现出一定的动态变化，但部分牧场之

间的差异在 3 个月内保持相对稳定。综合 3 个月

的蝇虫捕捉情况，鑫海奶牛养殖专业合作社 3 个

月中捕捉的蝇虫最多，共 235.33 头，三合畜牧

业养殖有限公司捕捉的蝇虫数最少，为 75.00 头。 

在 7 月的调查中，长青福和奶牛养殖专业合

作社的蝇虫数量最高，为 64.00 头，显著高于其
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余牧场（P < 0.01），而旺君家庭农场的蝇虫数

量最低，为 19.00 头，与晟康牧业有限公司、荣

康现代牧场、鑫海奶牛养殖专业合作社、鑫源牧

场、长青福和奶牛养殖专业合作社和荷斯坦奶牛

繁育场存在显著差异（P < 0.01）。在 8 月的调

查中，鑫海奶牛养殖专业合作社的蝇虫数量最

高，达到 87.33 头，与其他牧场均存在显著差异

（P < 0.01）。旺君家庭农场的蝇虫数量最低，

为 25.00 头，与除三合畜牧业养殖有限公司外的

其余牧场存在显著差异（P < 0.01）。在 9 月的

调查中，鑫海奶牛养殖专业合作社继续保持蝇虫

数量最高的态势，数量增至 93.33 头，与其他牧

场均存在显著差异（P < 0.01），三合畜牧业养殖

有限公司的蝇虫数量最少，为 27.00 头，与除旺君

家庭农场外的其他牧场存在显著差异（P < 0.01）。 

旺君家庭农场和麟源奶牛养殖合作社 9 月

时蝇虫数量最多，分别为 33.00 和 42.33 头，与

7 和 8 月均存在显著差异（P < 0.01）。7 月时蝇

虫数量最少，分别为 19.00 和 23.00 头，与 8 和

9 月蝇虫数量均存在显著差异（P < 0.01）。晟

康牧业有限公司、荣康现代牧场、鑫海奶牛养殖

专业合作社 9 月时蝇虫数量最多，分别为 54.33、

61.67 和 93.33 头，荷斯坦奶牛繁育场 8 月时蝇

虫数量最多，为 47.67 头，与 7 月蝇虫数量存在

显著差异（P < 0.01）。各牧场 7 月时蝇虫数量

最少，分别为 33.67、39.33、54.67 和 25.33 头，

与 8 和 9 月均存在显著差异（P < 0.01）。富嘉

牧场、长青福和奶牛养殖专业合作社 9 月时蝇虫

数量最多，分别为 60.33 和 73.67 头，与 7 月蝇

虫数量存在显著差异（P < 0.01）。7 月时蝇虫

数量最少，分别为 18.33 和 64.00 头，与 9 月蝇

虫数量存在显著差异（P < 0.01）。鑫源牧场 9

月时蝇虫数量最多，为 63.67 头，与 7 和 8 月蝇

虫数量存在显著差异（P < 0.01）。7 月时蝇虫数

量最少，为 48.00 头，与 9 月蝇虫数量存在显著

差异（P < 0.01）。三合畜牧业养殖有限公司 8 月

时蝇虫数量最多，为 27.67 头，7 月时蝇虫数量

最少，为 20.33 头，均无显著差异（P > 0.05）。 

从 7-9 月的整体趋势来看，各牧场的蝇虫数

量普遍呈现上升态势，这可能与该时段气候条件

适宜蝇虫繁殖有关。富嘉牧场在 8 和 9 月均表现

出较高的蝇虫数量增长速度，推测其可能与该牧 

场的蝇虫防控措施不到位或存在某些利于蝇虫

滋生的环境因素有关。而三合畜牧业养殖有限公

司在 8 和 9 月的蝇虫数量始终处于最低水平，表

明其采取了有效的蝇虫防控措施，从而有效抑制

了蝇虫的滋生与繁殖。此外，鑫海奶牛养殖专业

合作社在 8 和 9 月的蝇虫数量均为最高，提示该

牧场可能面临着较为严峻的蝇虫问题，需进一步

加强蝇虫防控工作，以降低蝇虫对奶牛健康和牧

场生产环境的潜在危害。 

2.3  蝇虫生态习性及危害程度分析 

2.3.1  蝇虫生态习性  日间活动偏好与趋光性

表现如图 5 所示，4 种蝇类均在 12:00 时活跃度

最高，除红头丽蝇外，其余 3 种蝇类 12:00 时捕

捉数量均显著高于其余时间段（P < 0.01），随

着时间改变，蝇类活跃性逐渐下降。因此说明这

4 种蝇类在日间具有显著的活动偏好，这可能与

日间相对适宜的环境条件密切相关，例如较高的

温度和充足的光照，这些条件为蝇类的飞行和觅

食活动提供了良好的支持。 

在夜间 23:00、2:00 和 5:00 蝇虫捕捉情况如

图 6 和图 7 所示，在夜间 23:00 有光源时，家蝇 

 

 
 

图 5  蝇虫日间活动情况图 

Fig. 5  Daytime activity diagram of flies 

图中数据为平均值±标准误，柱上不同小写字母表示差

异显著（P < 0.05，Kruskal-Wallis 检验）。下图同。 

Data in the figure are mean±SE. Different lowercase 
letters above bars indicate significant difference  
(P < 0.05, Kruskal-Wallis test). The same below. 
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的数量为 134 头，而在无光环境下仅为 20 头。

红头丽蝇和绿翠蝇也呈现出类似的趋势，它们在

夜间出现的频率较低，这体现了蝇类昼伏夜出的

特性，同时观察到夜间家蝇、绿翠蝇和红头丽蝇

存在围绕光源盘旋的情况。这进一步说明它们具

有明显的趋光性，但黑尾黑麻蝇的数量并未因为

光源的存在出现明显的增减，因此说明，黑尾黑

麻蝇的活动并不受光源影响，因此趋光性较差。 

 

 
 

图 6  蝇虫夜间有光源活动情况图 

Fig. 6  Light source activity of flies and insects at night 

 

 
 

图 7  蝇虫夜间无光源活动情况图 

Fig. 7  No light activity diagram of flies at night 

 
2.3.2  蝇虫活动区域分布   如图 8 所示，家蝇

在不同区域的分布情况说明了其极为广泛的食

物适应性。在不同区域分布相对平均，各个区域

分布情况均不存在显著性差异（P > 0.05）。这

种广泛的觅食行为使得家蝇能够在多种环境中

生存和繁殖。 

红头丽蝇和绿翠蝇在不同区域的数量分布

则体现出它们对富含蛋白质的物质具有高度的

选择性偏好。在牛粪区域和饲料区域红头丽蝇数 

 

 
 

图 8  蝇虫活动区域情况图 

Fig. 8  Map of fly activity area 
 

量均显著高于其余区域（P < 0.05），绿翠蝇则表

现出对发酵植物残体存在一定偏好性，同时在垃

圾区域和腐草区域捕捉到绿翠蝇的数量不存在

显著差异（P < 0.05）。 

与家蝇、红头丽蝇和绿翠蝇相比，黑尾黑麻

蝇的觅食范围更为广泛。在腐草区域和牛粪区

域，黑尾黑麻蝇的数量分布较为显著（P < 0.05），

这表明黑尾黑麻蝇对发酵植物残体也具有一定

的觅食偏好。这种特殊的觅食行为可能与黑尾黑

麻蝇的生理需求和生态适应性有关，使其能够在

不同的生态环境中获取多样化的食物资源。 

3  结论与讨论 

本研究汇总了 10 个主要分布在黑龙江省齐

齐哈尔市、甘南县、嫩江市、林甸县、青冈县、

大庆市和肇源县的奶牛牧场。这些牧场的地理位

置涵盖了 45.55°-49.18°N，123.61°-126.65°E 的区

域，显示出其在黑龙江省内的广泛分布且覆盖黑

龙江省大部分奶牛养殖牧场所处环境，具备一定

的代表性和普遍性。 

本研究深入调查分析了大庆及齐齐哈尔地

区多个牧场的蝇虫数量与种类，发现不同牧场、

不同时间的蝇虫数量存在显著差异。这一差异受

多种因素综合作用，包括蝇虫种类、饲料管理、
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农场规模、养殖密度、环境条件（如温度、湿

度）以及粪便处理方式等。在本研究中，鉴于

东北地区日出较早的环境特点，为了更全面地

捕捉夜间蝇类的活动习性，将夜间观测时间提

前了 1 h。这一调整使得能够更准确地记录夜间

蝇类的行为模式。研究发现，在凌晨 5:00 时，

有无光源对蝇类分布的影响并不显著。这是因

为随着太阳升起，自然光源的强度逐渐增强，

人工光源对蝇类的吸引力相对降低，从而导致

了这一现象。 

饲料的种类与质量对蝇虫数量的影响显著。

富含蛋白质和碳水化合物的饲料容易吸引蝇虫，

尤其是家蝇（Dinh et al., 2019; Klüber et al., 
2023; Liu et al., 2024）。奶牛粪便中未消化的饲

料残渣是蝇虫的重要食物来源，在饲料管理不善

的农场，蝇虫数量会显著增加。例如，鑫海奶牛

养殖专业合作社和长青福和奶牛养殖专业合作

社由于粪便清理不及时，导致蝇虫数量较多，这

说明饲料管理不当和粪便堆积为蝇虫繁殖创造

了有利条件，因此在实际的牧场管理中，适当的

减少高蛋白食物，并及时清理未吃完的饲料和奶

牛粪便可以有效的改善奶牛生存环境，减少家蝇

的繁殖条件从而达到防控的目的。 

Chabora 和 Kessler（1977）的研究发现，强

光 对 苍 蝇 具 有 明 显 的 导 向 作 用 。 同 时 ，

Chmurzyński（1993）的研究表明，家蝇和红头

丽蝇均存在趋光性，这与本实验的结果基本一

致。对蝇虫生态习性的研究发现，家蝇、红头丽

蝇、绿翠蝇和黑尾黑麻蝇在日间活动频繁，表明

它们具有昼伏夜出的习性。然而，夜晚时黑尾黑

麻蝇对人造光源并不敏感，说明其不具有趋光

性，而其他蝇类在夜间对人造光源敏感，表现出

一定的趋光性，因此可以通过减少夜间光源的方

式减少趋光蝇虫的聚集数量，有效的减少除黑尾

黑麻蝇外其余 3 种蝇类对奶牛的影响。 

温度和湿度是影响蝇虫繁殖与活动的关键

因素，不同种类的蝇虫对环境的适应性各不相

同。Popa-Báez 等（2020）的研究表明，家蝇具

有较强的耐干旱能力。而 Parvizi 等（2024）的

研究指出，红头丽蝇的生存和繁殖受温度和湿度

的影响较大。邵春雨（2022）的研究表明，蝇类

的发生呈现出显著的季节性变化规律，6-8 月是

牧场蝇虫的主要为害期，这与本研究的结果基本

相符。此外，Ngoen-klan 等（2011）的研究指出，

苍蝇种群数量在夏末达到峰值，且与温度呈正相

关关系，与相对湿度呈负相关关系。其中，7-8

月的高温天气是导致蝇虫数量急剧增加的主要

原因之一，这一结论与 Pagabeleguem 等（2016）

的研究结果高度一致，因此可以在 7-8 月对牧场

内蝇虫进行集中消杀，在控制蝇虫数量的同时也

可以有效的减少蝇虫幼虫的产生，从而达到防止

蝇虫的目的。饲料残渣以及未及时清理的粪便是

蝇虫的重要食物来源（刘尚斌, 2024; Reyer et al., 
2025）。在粪便管理不善的农场中，蝇虫数量会

显著增多。例如，鑫源牧场和富嘉牧场由于粪便

及饲料残渣未能及时清理，致使蝇虫大量滋生。

这充分说明，及时清理牛棚中环境，减少饲料堆

积，是有效减少蝇虫数量的重要举措。 

综合而言，蝇虫数量变化是多种因素共同作

用的结果。高温、高湿环境促进蝇虫繁殖，丰富

的饲料和有机物提供充足食物，高养殖密度营造

适宜繁殖环境。此外，粪便管理不善、饲料残留

以及环境条件欠佳等，都是导致蝇虫数量增加的

重要原因。 

本研究通过对黑龙江省大庆市和齐齐哈尔

市周边 10 个奶牛牧场的蝇类进行系统调查与分

析，明确了该地区牧场蝇虫的种类、数量及其生

态习性。研究结果显示，共采集并鉴定出 4 种主

要蝇类：红头丽蝇、黑尾黑麻蝇、家蝇和绿翠蝇。

不同牧场之间以及不同时间点的蝇虫数量存在

显著差异，这与牧场的环境条件、养殖密度、粪

便管理等因素密切相关。 

本研究进一步揭示了蝇虫的生态习性及其

对奶牛生产性能的危害。蝇类的趋光性、觅食偏

好以及繁殖场所选择等特性，使其在牧场环境中

具有较强的适应能力，同时也加剧了对奶牛的影

响和疾病传播风险。高密度养殖、不合理的饲

料管理和粪便堆积等因素，为蝇类提供了丰富

的食物来源和繁殖场所，从而导致蝇虫数量的

显著增加。 
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