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莱姆病是由伯氏疏螺旋体［Borrelia（B.）burgdorferi］引

起，以硬蜱为主要传播媒介的人畜共患传染病。人群对莱姆

病普遍易感，其中野外工作者、林业工人和牧民是莱姆病的

高发人群。克拉玛依是我国重要的石油石化基地，基于亚洲

璃眼蜱是克拉玛依主要蜱种之一，本研究对该区域亚洲璃眼

蜱进行伯氏疏螺旋体核酸检测，以期对石油勘探区人群和石

油工人的外出风险给出评价。

1. 材料与方法：

（1）标本采集与DNA提取：2013年5月在克拉玛依的乌

尔禾乡和小拐乡采集100只亚洲璃眼蜱，其中羊寄生蜱64只

（40♂/24♀），游离蜱36只（24♂/12♀）。经体视解剖显微镜

（LEICA M165 C）进行形态学鉴定后，按 DNA 提取试剂盒

［天根生化科技（北京）有限公司］说明书，提取蜱的基因组

DNA，置于-20 ℃保存备用。

（2）代表蜱 16S rDNA 序列分析：选取上述具有形态

学差异的亚洲璃眼蜱，即寄生蜱 4 只（2♂/2♀），游离蜱 4

只（2♂/2♀）；依据参考文献引物［1］，进行蜱线粒体16S rDNA

序列扩增并测序，将测序结果与GenBank中蜱 16S rDNA已

知序列进行比对，分析新疆亚洲璃眼蜱16S rDNA序列特征。

（3）伯氏疏螺旋体检测与系统进化树分析：依据伯氏疏

螺旋体5S～23S rRNA基因序列［2］，对100只亚洲璃眼蜱进行

伯氏疏螺旋体巢式 PCR扩增检测，对所有阳性产物进行测

序，利用ClustalX 2.0软件构建系统进化树。

2. 结果：

（1）代表蜱线粒体 16S rDNA序列分析：测序分析显示，

选取的 8 只亚洲璃眼蜱 16S rDNA 序列相同，上传至

GenBank（登录号：KF547992）。ClustalX 2.0序列分析显示：

该序列与本课题组前期对新疆多个地区采集的亚洲璃眼蜱

16S rDNA对应序列相同［2］；新疆以外地区与内蒙古亚洲璃

眼蜱对应序列相同（GenBank登录号：JX051089）；国外与德

国亚洲璃眼蜱对应序列（GenBank 登录号：JF979376）有较

高的同源性，同源性为99.00%，见图1。

（2）伯氏疏螺旋体序列扩增测序分析：经巢式PCR扩增

分析，寄生蜱有12只阳性，阳性率为18.75%（12/64）；游离蜱

6 只阳性，阳性率为 16.67%（6/36），总阳性率为 18.00%（18/

100）。χ2检验显示，寄生蜱与游离蜱感染率差异无统计学

意义（P＝0.795）。阳性产物测序分析均为同一序列，

GenBank登录号为KF547996。且该序列与本课题组在石河

子地区分离获得的 B. burgdorferi sensu stricto 5S～23S rRNA

对应序列相同［2］；与察布查尔县、伊宁县分离的伯氏螺旋体

对应序列（GenBank 登录号分别为 KF547997 和 KF547998）

相近，同源性为 99.00%；与伯氏疏螺旋体参考株B31对于序

列（GenBank登录号：L30127）具有较高的同源性（98.00%），

见图2。
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3. 讨论：在克拉玛依调查显示，伯氏疏螺旋体寄生蜱阳

性率为18.75%（12/64），游离蜱为16.67%（6/36），总感染率为

18.00%（18/100），高于牛庆丽等［3］对我国东南和东北地区蜱

伯氏疏螺旋体的感染率（14.09%），提示克拉玛依地区人群尤

其是石油工人可能存在莱姆病较高的感染率。

目前伯氏疏螺旋体已命名的有 15 个基因型，其中

B. burgdorferi sensu stricto主要流行于我国南方，B. garinii和
B. afzelii主要存在于我国北方。而此次在克拉玛依地区亚

洲璃眼蜱中检测到 18 份伯氏疏螺旋体阳性，经测序均为

B. burgdorferi sensu stricto基因型，在该地区属首次发现。基

于：①Liu等［4］在新疆伊犁和阿勒泰地区家畜血液中也检测

B. burgdorferi sensu stricto核酸；② Takada 等［5］在新疆天山全

沟硬蜱和啮齿动物中检测到B. garinii和B. afzelii核酸；③张

璘［2］在察布查尔县、伊宁县、石河子市、沙湾县、木垒县、塔城

6 县市检测到 B. burgdorferi sensu stricto和 B. garinii核酸，提

示新疆北疆地区伯氏疏螺旋体基因型具有生物多样性。
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图1 亚洲璃眼蜱16S rDNA序列的系统进化树

图2 伯氏疏螺旋体5S～23S rRNA 基因间隔区的

系统进化树
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