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新疆维吾尔自治区夏尔西里自然保护区
全沟硬蜱复合感染蜱媒病原研究

刘晓明 张桂林 刘然 孙响 郑重 邱尔臣 马晓玲

【摘要】 目的 了解新疆维吾尔自治区（新疆）夏尔西里自然保护区全沟硬蜱蜱媒病原复合

感染情况。方法 2012年6月至2013年6月在新疆夏尔西里自然保护区采用布旗法采集全沟硬

蜱，通过巢式PCR方法对蜱体内莱姆病伯氏疏螺旋体［Borrelia（B.）burgdorferi］5S～23S rRNA 基

因间隔区、无形体（Anaplasma）16S rRNA基因、斑点热立克次体（Rickettsia）ompA基因、Q热贝氏柯

克斯体Coxiella（C.）burneti的 com1基因、巴贝西原虫（Babesia）的Nss-rRNA基因进行扩增。结果

204只全沟硬蜱中104只蜱病原检测阳性，阳性率为50.98%，其中伯氏疏螺旋体阳性率为34.31%

（n＝70），斑点热立克次体阳性率为28.92%（n＝59），嗜吞噬细胞无形体阳性率为9.31%（n＝19），

未检出Q热贝氏柯克斯体和巴贝西原虫。χ2检验显示，不同病原感染率差异有统计学意义（χ2＝

38.517，P＝0.000）。204只蜱中有39只存在复合感染，复合感染率为19.12%（39/204），在病原检测

阳性蜱中复合感染率为37.50%（39/104）。伯氏疏螺旋体与斑点热立克次体复合感染率为16.18%

（n＝33）；伯氏疏螺旋体与嗜吞噬细胞无形体复合感染率为4.90%（n＝10），斑点热立克次体与嗜吞

噬细胞无形体复合感染率为2.94%（n＝6），3种病原体复合感染率为2.45%（n＝5）。经χ2检验，3种

病原混合感染率差异有统计学意义（χ2＝41.328，P＝0.000）。结论 新疆夏尔西里自然保护区全

沟硬蜱存在伯氏疏螺旋体、嗜吞噬细胞无形体、斑点热立克次体的自然感染，并存在2～3种病原

的复合感染。
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【Abstract】 Objective To study the co-infection of tick-borne pathogens in Ixodes persulcatus
collected in Charles Hilary，Xinjiang Uygur autonomous region（Xinjiang）. Methods Ticks were
collected by flagging in grassy areas in Charles Hilary，Xinjiang from June 2012 to June 2013. The
5S-23S rRNA intergenic region from Borrelia（B.）burgdorferi，16S rRNA gene from Anaplasma，ompA
gene from spotted fever group Rickettsia，com1 gene from Coxiella（C.）burneti and Nss-rRNA gene
from Babesia were amplified with nested polymerase chain reaction（nested PCR），respectively.
Results Among 204 Ixodes persulcatus，104 were positive for tick-borne pathogens with the positive
rate of 50.98%，and among them the positive rates of B. burgdorferi，spotted fever group Rickettsia
and Anaplasma phagocytophilum were 34.31%（n＝70），28.92%（n＝59），9.31%（n＝19），respectively.
And no C. burnetii and Babesia were detected. The overall co-infection rate was 19.12%（39/204），the
co-infection rate was 16.18%（33/204） for B. garinii and spotted fever group Rickettsia，4.90%
（10/204）for B. burgdorferi and Anaplasma phagocytophilum，2.94%（6/204）for spotted fever group
Rickettsia and Anaplasma phagocytophilum and 2.45%（5/204） for B. burgdorferi，Anaplasma
phagocytophilum and spotted fever group Rickettsia. Conclusion The results indicated that the
natural co-infections of B. garinii ，B. afzelii，Anaplasma phagocytophilum and spotted fever group
Rickettsia existed in Charles Hilary Ixodes persulcatus collected in Xinjiang.

【Key words】 Ixodes persulcatus；Tick-borne pathogen；Co-infection
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蜱传疾病（Tick-borne diseases，TBDs）是通过蜱

叮咬吸血传播的人畜共患病。全沟硬蜱［Ixodes（I.）
persulcatus］是我国最重要的媒介蜱种，主要分布在

大/小兴安岭和新疆维吾尔自治区（新疆）北天山一

带，是蜱传脑炎、莱姆病、粒细胞无形体病和巴贝西

原虫病的主要媒介［1-6］。全沟硬蜱能感染多种病原

体，叮咬人体后引起多种蜱传疾病的合并感染［7］。新

疆博乐市夏尔西里自然保护区分布有大量的全沟硬

蜱，本研究通过PCR方法对该地区全沟硬蜱可能感

染的病原进行检测。

材料与方法

1. 标本采集：2012年 6月及 2013年 6月在新疆

博乐市夏尔西里自然保护区采用布旗法采集游离

蜱，经分类鉴定为全沟硬蜱。活蜱液氮保存用于病

原分离，死蜱70%乙醇保存用于病原检测。

2. 蜱媒病原检测：

（1）DNA提取：将蜱从乙醇取出后，灭菌蒸馏水

冲洗，用灭菌滤纸吸干水分，研碎，使用天根生化科

技（北 京）有 限 公 司 DNA 提 取 试 剂 盒 提 取

DNA，-20 ℃保存备用。

（2）引物设计：分别对蜱体内莱姆病伯氏疏螺旋

体［Borrelia（B.）burgdorferi］5S～23S rRNA 基因间

隔区、无形体（Anaplasma）16S rRNA基因、斑点热立

克次体（Rickettsia）ompA 基因、Q 热贝氏柯克斯体

Coxiella（C.） burneti 的 com1 基 因 、巴 贝 西 原 虫

（Babesia）的Nss-rRNA基因进行PCR扩增。引物序

列见表1。引物由生工生物工程（上海）股份有限公

司合成。

（3）PCR扩增：根据文献［8-12］进行扩增，反应

条件见表1。阳性产物由生工生物工程（上海）股份

有限公司测序。

（4）序列分析：登录美国国家生物技术信息中心

（NCBI）站 点 ，利 用“Blast Sepuence Similarity

Searching”工具，将测序结果与GenBank中注册的核

苷酸序列进行同源性比较。使用Mega 6.0软件构建

系统发育树。

3. 统计学分析：利用SPSS 19.0软件进行统计学

分析，通过χ2 检验分析不同病原感染率差异，P＜
0.05为差异有统计学意义。

结 果

1. 病原体检测：共检测 204 只全沟硬蜱成蜱，

104 只蜱病原检测阳性，阳性率为 50.98%（104/

204）。其中伯氏疏螺旋体阳性率为 34.31%（n＝
70），斑点热立克次体［Candidatus（C.）Rickettsia（R.）
tarasevichiae］阳性率为 28.92%（n＝59），嗜吞噬细胞

无形体［Anaplasma（A.）phagocytophilum］阳性率为

9.31%（n＝19），未检出Q热贝氏柯克斯体和巴贝西

原虫，见表 2。χ2检验显示，不同病原感染率差异有

统计学意义（χ2＝38.517，P＝0.000）。经χ2分割后两

两比较，伯氏疏螺旋体与斑点热立克次体阳性率差

异无统计学意义（χ2＝1.372，P＝0.242），伯氏疏螺旋

体与无形体阳性率差异有统计学意义（χ2＝37.378，

P＝0.000），斑点热立克次体与无形体阳性率差异有

统计学意义（χ2＝25.361，P＝0.000）。

通过对伯氏疏螺旋体 5S～23S rDNA 序列比

对，发现阳性序列为 2 条不同序列，分别命名为

XJ/Bole 2012-9 和 XJ/Bole 2012-24，其中 XJ/Bole

2012-9 为 B. afzelii 基因型，XJ/Bole 2012-24 为

B. garinii基因型。在阳性序列中B. garinii基因型占

95.71%（n＝67），B. afzelii 占 4.29%（n＝3）。中国新

表1 蜱传病原PCR扩增引物序列及条件

病原体

伯氏疏螺旋体

无形体

斑点热立克次体

Q热贝氏柯克斯体

巴贝西原虫

目的基因

5S～23S rRNA

16S rRNA

ompA

com1

Nss-rRNA

引物名称

23S3

23S5

23Sa

23S6

GE9f

GE10r

Ehr521

Rr190.70p

Rr190.70I

CBCOS

CBCOE

BAB-1

BAB-4

引物序列（5′～3′）

CGACCTTCTTCGCCTTAAAGC

TAAGCTGACTAATACTAATTACCC

CTGCGAGTTCGCGGGAGA

TCCTAGGCATTCACCATA

AACGGATTATTCTTTATAAGCTTGC

TTCCGTTAAGAAGGATCTAATCTC

TGTAGGCGGTTCGGTAAGTTAAA

ATGGCGAATATTTCTCCAAA

GTTCCGTTAATGGCAGCAT

GCTGTTTCTGCCGAACGTAT

AGACAACGCGGAGGTTTTTA

CTTAGTATAAGCTTTTATACAGC

ATAGGTCAGAAACTTGAATGATACA

长度（bp）

254

441

632

494

337

参考文献

［8］

［9］

［10］

［11］

［12］
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疆 XJ/Bole 2012-24 与从俄罗斯全沟硬蜱中分离的

B. garinii BgVir（CP003151.1）同源性为 100%。XJ/

Bole 2012-9 与从黑龙江人全血中分离的 B. afzelii
（JX888444.1）同源性为 100%，见图 1。通过对无形

体16S rDNA序列分析，阳性序列为嗜吞噬细胞无形

体（A. phagocytophilum），将序列命名为 XJ-Bole-07/

21，与吉林地区西伯利亚金花鼠（Siberian chipmunk）
脾脏中检测到的 A. phagocytophilum（DQ449946）同

源性为 99.3%，见图 2。通过斑点热立克次体 ompA

序列分析，发现感染的立克次体为C. R. tarasevichiae。
将 序 列 命 名 为 R. tarasevichiae-XJKP204029，经

BLAST比对分析，与我国黑龙江全沟硬蜱检测到的

C. R. tarasevichiae（序列号 KF008253）同源性为

100%，见图3。

2. 复合感染：204 只蜱中有 39 只存在复合感

染，复合感染率为 19.12%，在病原检测阳性蜱中

复合感染率为 37.50%（39/104）。B. burgdorferi 与
C. R. tarasevichiae 复合感染率为 16.18%（n＝33）；

B. garinii与 A. phagocytophilum复合感染率为 4.90%

（n＝10），A. phagocytophilum 与 C. R. tarasevichiae 复
合感染率为 2.94%（n＝6），B. garinii、A. phagocytophilum
及 C. R. tarasevichiae复合感染率为2.45%（n＝5），见

表 2。经χ2 检验，3 种混合感染率差异有统计学

意义（χ2＝41.328，P＝0.000）；χ2 分割检验显示，

B. burgdorferi 与 C. R. tarasevichiae 混合感染率及

图1 基于5S～23S rRNA序列的伯氏疏螺旋体系统进化树

表2 全沟硬蜱病原检测及复合感染

病 原 体

B. burgdorferi
B. garinii
B. afzelii
C. R. tarasevichiae
A. phagocytophilum
B. burgdorferi＋C. R. tarasevichiae
B. garinii＋C. R. tarasevichiae
B. afzelii＋C. R. tarasevichiae
B. garinii＋A. phagocytophilum
A. phagocytophilum＋C. R. tarasevichiae
B. garinii＋A. phagocytophilum＋C. R. tarasevichiae

阳性数

70

67

3

59

19

33

30

3

10

6

5

阳性率(%)

34.31

32.84

1.47

28.92

9.31

16.17

14.70

1.47

4.90

2.94

2.45
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B. garinii与A. phagocytophilum混合感染率差异有统

计 学 意 义（ χ 2＝13.752，P＝0.000），与 C. R.
tarasevichiae 和 A. phagocytophilum 混合感染率差异

有统计学意义（χ2＝20.668，P＝0.000）；B. burgdorferi
和 A. phagocytophilum 混 合 感 染 率 与 C. R.
tarasevichiae 和嗜 A. phagocytophilum 混合感染率差

异无统计学意义（χ2＝1.041，P＝0.308）。

讨 论

本研究从新疆博乐地区全沟硬蜱中检测出伯

氏疏螺旋体、嗜吞噬细胞无形体和斑点热立克次体

C. R. tarasevichiae。伯氏疏螺旋体是引起莱姆病的

病原体，1985年在我国黑龙江省海林县首次发现莱

姆病病例，至今，29个省出现病例，19个省存在疫源

地，主要分布在东北和西北地区［13］。伯氏疏螺旋体

在全沟硬蜱中的感染率较高。在俄罗斯，全沟硬蜱

感染率为29.9%［14］。在我国黑龙江和吉林省全沟硬

蜱感染率分别为20.87%和37.00%，但内蒙古自治区

感染率较低，为7.80%［15-16］。本研究中全沟硬蜱感染

率较高（34.31%），与吉林地区相似。伯氏疏螺旋体

有 11 种基因型，但只有 4 个基因型（B. burgdorferi
sensu stricto、B. afzelii、B. garinii和B. bissettii）能引起

人类疾病。我国有 4 个基因型 B. bttrgdoferi. sensu．
stricto、B. garinii、B. afzelii和 B. valaisiana，南方地区

以 B. bttrgdoferi. sensu. stricto 为流行优势株，北方地

区以B. garinii和B. afzelii为流行株［13］。在全沟硬蜱

感染中 B. garinii 占 75.68%～89.58%，B. afzelii 占
10.42%～24.32%［15］。本研究全沟硬蜱感染的伯氏

疏螺旋体有 2 个基因型，B. garinii 为流行优势株

（95.71%），B. afzelii 占 4.29%。与东北地区相比，

B. garinii 所占的比列更大。B. garinii 和 B. afazenii
均具有致病性，但引起不同的莱姆病临床症状，

B. garinii 主要引起神经功能紊乱，而 B. afazenii主
要引起皮肤病变。因此对莱姆病的临床早期诊断和

鉴别诊断中应注意患者神经系统损伤和皮肤症状。

嗜吞噬细胞无形体是引起人粒细胞无形体病的病

原。人粒细胞无形体病是一种新发蜱传疾病，在我

国东北、华中等多个地区出现病例和疫源地，全沟硬

蜱是其主要媒介。嗜吞噬细胞无形体在全沟硬蜱中

的感染率较低，俄罗斯报道的是 1%［14］，我国东北地

区及内蒙古自治区是 4.0%～6.8%［16］。本研究中全

沟硬蜱嗜吞噬细胞无形体自然感染率为 9.31%，高

于其他地区。C. R. tarasevichiae是一种新发现斑点热

群立克次体，具有致病性，在东北地区全沟硬蜱中发

现，感染率为1.53%［17］。本研究中C. R. tarasevichiae在
全沟硬蜱中的感染率为28.92%，高于东北地区。

本研究发现全沟硬蜱存在2～3种病原体的复合

感染。俄罗斯全沟硬蜱复合感染率为1.2%［14］。在国

内东北地区和内蒙古自治区全沟硬蜱复合感染率为

0.50%～1.47%［16，18］。本研究中全沟硬蜱复合感染率

（19.12%）显著高于其他地区。其原因可能与该地区

全沟硬蜱种群密度、栖息习性、吸血习性以及宿主动

物病原感染率等因素有关。此外蜱体内复合感染的

病原种类可能对感染率也有一定影响。蜱内感染的

病原体之间也存在相互关系，如共栖、拮抗或互不干

扰，不同的关系可能使感染率升高或降低［19］。全沟

硬蜱复合感染的病原包括伯氏疏螺旋体、嗜吞噬细

胞无形体、巴贝西原虫、斑点热立克次体以及蜱传脑

炎病毒，其中伯氏疏螺旋体与嗜吞噬细胞无形体以

及伯氏疏螺旋体与巴贝西原虫的复合感染较为多

见［20］。有研究表明，在全沟硬蜱中伯氏疏螺旋体B.
afzelii和 B. garinii两个基因型与嗜吞噬细胞无形体

之间存在共栖的关系［20］。本研究中，伯氏疏螺旋体

与斑点热立克次体C. R. tarasevichiae混合感染率要

高于伯氏疏螺旋体与嗜吞噬细胞无形体混合感染率

以及C. R. tarasevichiae与嗜吞噬细胞无形体的混合

感染率。伯氏疏螺旋体与C. R. tarasevichiae是否存

在共栖关系还有待于进一步研究。

复合感染的蜱叮咬吸血就可能使人同时感染多

种病原体，使得对患者的诊断和治疗更加困难。据

报道，与单一感染引起的莱姆病患者相比，伯氏疏螺

旋体与嗜吞噬细胞无形体复合感染的患者症状更复

杂、更严重，持续时间更长，预后也更差［21-22］。新疆

博乐地区同时存在多种蜱传疾病，并且全沟硬蜱复

图2 基于16S rRNA序列的嗜吞噬细胞无形体系统进化树

图3 基于ompA序列的斑点热立克次体系统进化树
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合感染率较高，因此在蜱传疾病的防治中应注意蜱

媒疾病合并感染的诊断和治疗。
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