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山西长治地区蜱媒病原微生物流行现状分析

崔佳１，李瑞晓２，刘益萍３，于娟１，缪玉２，徐爱玲２，栗冬梅２，饶华祥４

（１．长治医学院基础医学部微生物学教研室，山西长治０４６０００；２．中国疾病预防控制中心传染病预防控制所媒介生物控制室，

传染病预防控制国家重点实验室；３．长治医学院基础医学部寄生虫学教研室；４．长治医学院公共卫生与预防医学系流行病

与卫生统计学教研室）

【摘要】　目的　了解山西长治地区蜱媒病原体，为科学进行媒介生物防控提供理论依据。　方法　采集山西省长治市

５个县（区）的游离蜱、寄生蜱标本，首先采用形态学与ＤＮＡ条码技术分类鉴定蜱标本，再采用实时荧光定量ＰＣＲ（Ｑｕａｎ

ｔｉｔａｔｉｖｅＲｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ，ｑＰＣＲ）方法检测巴尔通体（犅犪狉狋狅狀犲犾犾犪狊狆狆）、伯氏疏螺旋体（犅狅狉狉犲犾犻犪犫狌狉犵犱狅狉犳犲狉犻）、莫氏立克次体

（犚犻犮犽犲狋狋狊犻犪犿狅狅狊犲狉犻）、噬吞噬细胞无形体（犃狀犪狆犾犪狊犿犪狆犺犪犵狅犮狔狋狅狆犺犻犾狌犿）、土拉弗朗西斯菌（犉狉犪狀犮犻狊犲犾犾犪狋狌犾犪狉犲狀狊犻狊）５种

病原体，另外，随机挑取了来自不同地区的１２个样品进行三代纳米孔测序（Ｎａｎｏｐｏｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）检测。　结果　本研

究采集蜱虫标本５２３只，均为长角血蜱（犎犪犲犿犪狆犺狔狊犪犾犻狊犾狅狀犵犻犮狅狉狀犻狊），其中游离蜱１０９只，寄生蜱４１４只，雌性成蜱１９２

只，雄性成蜱２４４只，若蜱８７只。结果显示巴尔通体阳性５份，伯氏疏螺旋体、莫氏立克次体和噬吞噬细胞无形体阳性

各１份，未检出土拉弗朗西斯菌。Ｎａｎｏｐｏｒｅ测序结果发现蜱共生微生物主要分布在变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌

门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），属水平上主要分布在甲基菌属（犕犲狋犺狔犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿），鞘脂单胞菌属（犛狆犺犻狀犵狅犿狅狀犪狊），青枯菌属（犚犪犾狊狋狅

狀犻犪），食酸菌属（犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓），丛毛单胞菌属（犆狅犿犪犿狅狀犪狊），不动杆菌属（犃犮犻犲狋狅犫犪犮狋犲狉），假单胞菌属（犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊），葡萄

球菌属（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊），链球菌属（犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮狌狊）。　结论　ｑＰＣＲ方法与第三代测序技术Ｎａｎｏｐｏｒｅ相结合能全面反

应山西长治地区长角血蜱中病原微生物与其他潜在致病微生物的分布，提示可能存在人类致病风险。

【关键词】　长角血蜱；蜱媒微生物；荧光定量ＰＣＲ；Ｎａｎｏｐｏｒｅ；山西长治
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　　蜱是一种吸血的节肢动物媒介生物，在我国分布

广泛，北方较多，常见的属有：血蜱（犎犪犲犿犪狆犺狔狊犪犾犻狊），

革蜱（犇犲狉犿犪犮犲狀狋狅狉），扇头蜱（犚犺犻狆犻犮犲狆犺犪犾狌狊），璃眼蜱

属（犎狔犪犾狅犿犿犪）等
［１］。研究发现蜱是携带病原微生物

最多的媒介生物之一，常见的蜱媒病原微生物有：伯氏

疏螺旋体（犅狅狉狉犲犾犻犪犫狌狉犵犱狅狉犳犲狉犻），巴贝西虫（犅犪犫犲狊犻犪

狊狆狆．），巴尔通体（犅犪狉狋狅狀犲犾犾犪狊狆狆．），噬吞噬细胞无形

体（犃狀犪狆犾犪狊犿犪狆犺犪犵狅犮狔狋狅狆犺犻犾狌犿），土拉弗朗西斯菌

（犉狉犪狀犮犻狊犲犾犾犪 狋狌犾犪狉犲狀狊犻狊），立 克 次 体 （犚犻犮犽犲狋狋狊犻犪

狊狆狆．），柯克斯体（犆狅狓犻犲犾犾犪狊狆狆．），发热伴血小板减少

综合征病毒（ｓｅｖｅｒｅｆｅｖｅｒｗｉｔｈｔｈｒｏｍｂｏｃｙｔｏｐｅｎｉａｓｙｎ

ｄｒｏｍｅｂｕｎｙａｖｉｒｕｓ，ＳＦＴＳＶ），森林脑炎病毒（ｆｏｒｅｓｔ

ｅｎｃｅｐｈａｌｉｔｉｓｖｉｒｕｓ），克里米亚刚果出血热病毒（Ｃｒｉ

ｍｅａｎＣｏｎｇｏｈｅｍｏｒｒｈａｇｉｃｆｅｖｅｒｖｉｒｕｓ）等
［２３］。近年

来，动物和人类活动范围扩大、全球国际贸易交联、生

态环境破坏、气候变化等因素显著增加了蜱媒病原菌

的多样性，蜱传疾病长期困扰畜牧业、农业等产业发

展，许多蜱媒病原菌亟待发现与确认，加之新现蜱传自

然疫源性疾病与日俱增，更使得对蜱媒病原菌的监测

具有重要公共卫生意义［４６］。

山西长治地区属于山区盆地地貌，自然疫源地较

多且环境复杂，动物类群多样性丰富，其中羊、牛、狗、

兔、鼠等动物活动为蜱传疾病提供了更多可能［７］。有

报道山西祁县地区血蜱携带嗜吞噬细胞无形体与伯氏

疏螺旋体［８］。伯氏疏螺旋体是自然疫源性疾病莱姆病

（Ｌｙｍｅｄｉｓｅａｓｅ，ＬＤ）的病原体，全国多个省、市、自治

区均有蜱传莱姆病报道［９］。嗜吞噬细胞无形体是人粒

细胞无形体病（Ｈｕｍａｎｇｒａｎｕｌｏｃｙｔｉｃａｎａｐｌａｓｍｏｓｉｓ，

ＨＧＡ）的病原体，在我国分布甚广，也是感染率较高的

蜱媒病原微生物［１０］。然而关于山西长治地区蜱媒病

原微生物和蜱传疾病还未见报道。

本研究首先将山西长治８个采样点的蜱分类鉴

定，通过ｑＰＣＲ方法对可能存在的蜱媒病原体进行分

析，再根据１６ＳｒＤＮＡ与Ｎａｎｏｐｏｒｅ测序技术揭示蜱体

内共生微生物的多样性，为山西长治蜱传疾病的监测、

预警、防控提供参考。

材料与方法

１　材料

１．１　标本来源　２０２２年５７月在山西省长治市的５

个县（区）选择了８个采样点采集羊寄生蜱、犬寄生蜱、

兔寄生蜱和游离蜱共５２３只。游离蜱采用布旗法捕

获，寄生蜱采用无菌镊子从动物身上捕获，采集完毕后

转入５ｍＬ离心管中于８０℃保存。采集点见图１。

图１　山西省长治地区捕获蜱虫的地理分布图

犉犻犵．１　犌犲狅犵狉犪狆犺犻犮犪犾犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狋犺犲狋狉犪狆狆犲犱狋犻犮犽狊犻狀犆犺犪狀犵狕犺犻

狅犳犛犺犪狀狓犻狆狉狅狏犻狀犮犲犻狀犆犺犻狀犪

１．２　主要试剂　２хＥａｓｙＴａｑＰＣＲＳｕｐｅｒＭｉｘ购自于

北京全式金生物技术有限公司；ＴａｑＰｒｏＵ＋ Ｍｕｌｔｉｐｌｅ

ＰｒｏｂｅｑＰＣＲＭｉｘ购自于南京诺唯赞生物科技股份有

限公司；ＮＥＢＮｅｘｔ? ＨｉｇｈＦｉｄｅｌｉｔｙ２хＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ

购自于美国 ＮｅｗＥｎｇｌａｎｄＢｉｏｌａｂｓ；动物组织基因组

ＤＮＡ 提取试剂盒购自于西安天隆科技有限公司；

Ｎａｎｏｐｏｒｅ１６ＳＢａｒｃｏｄｉｎｇＫｉｔＳＱＫＲＡＢ２０４购自于英

国ＯｘｆｏｒｄＮａｎｏｐｏｒｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ。

１．３　主要仪器　荧光分光光度计（美国 Ｔｈｅｒｍｏ

ＦｉｓｈｅｒＱｕｂｉｔ４．０）；实时荧光定量ＰＣＲ仪（美国Ｂｉｏ

ＲａｄＣＦＸ９６）；全自动核酸提取仪（西安天隆科技有限

公司ＮＰ９６８Ｃ）；动物组织研磨仪（北京国科融智生物

技术有限公司）；纳米孔 ＭｉｎＩＯＮ测序仪（英国Ｏｘｆｏｒｄ

ＮａｎｏｐｏｒｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ）。

２　方法

２．１　蜱虫标本提取基因组ＤＮＡ分类　对捕获的蜱

样本根据刘明社等［１１］文献进行形态学初步鉴定，使用
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７５％的酒精浸泡清洗１遍，再用ＰＢＳ清洗２遍，将单

只蜱置于２ｍＬ研磨管内，每管样品内加入４℃预冷

ＰＢＳ２ｍＬ，３颗直径２ｍｍ 不锈钢珠，研磨机设置

１８００ｒ／ｍｉｎ，研磨３０ｓ，间歇１０ｓ，共６个循环，对蜱虫

样本充分震荡研磨后，按照动物组织基因组ＤＮＡ提

取试剂盒说明书于核酸提取仪提取蜱虫基因组ＤＮＡ。

２．２　ＤＮＡ条码技术鉴定　蜱随机挑选２０个蜱标本

进行线粒体细胞色素Ｃ氧化酶亚基Ｉ（ＣＯＩ）基因扩增，

引物选择为动物ＤＮＡ条形码通用引物
［１２］，正向引物

５′ＧＧＴＣＡＡＣＡＡＡＴＣＡＴＡＡＡＧＡＴＡＴＴＧＧ

３′，反向引物 ５′ＴＡＡ ＡＣＴ ＴＣＡ ＧＧＧ ＴＧＡ ＣＣＡ

ＡＡＡＡＡＴＣＡ３′，ＰＣＲ反应体系为：１２．５μＬ２хＥａｓｙ

ＴａｑＰＣＲＳｕｐｅｒＭｉｘ，正、反向引物各１μＬ（１０μｍｏｌ／

Ｌ），１μＬ蜱 ＤＮＡ 模板，补充无核酸酶水至２５μＬ。

ＰＣＲ反应条件：预变性９４℃５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５５℃

３０ｓ和７２℃１ｍｉｎ循环共３５个，终延伸７２℃１０

ｍｉｎ，扩增后送西安擎科生物科技有限公司测序。

２．３　ｑＰＣＲ检测　蜱媒病原微生物以提取的蜱基因

组ＤＮＡ为模板，采用伯乐ＣＦＸ９６实时荧光定量ＰＣＲ

仪检测病原微生物，巴尔通体、伯氏疏螺旋体、莫氏立

克次体、噬吞噬细胞无形体、土拉弗朗西斯菌引物和探

针序列见表１。ＰＣＲ反应体系为：１０μＬＴａｑＰｒｏＵ＋

ＭｕｌｔｉｐｌｅＰｒｏｂｅｑＰＣＲＭｉｘ，正、反向引物和探针各０．８

μＬ（１０μｍｏｌ／Ｌ），５μＬＤＮＡ模板，补充无核酸酶水至

２０μＬ。ＰＣＲ反应条件：９５℃预变性５ｍｉｎ；９５℃３０ｓ

和５５℃４５ｓ循环共４０个。每个检测体系至少设置

两组重复。反应设阳性及阴性对照。所用莫氏立克次

体、噬吞噬细胞无形体、土拉弗朗西斯菌阳性质粒由中

国疾病预防控制中心传染病预防控制所媒介生物控制

室提供，巴尔通体阳性对照为中国疾病预防控制中心

传染病预防控制所媒介生物控制室保存的ＲＮ３８ＢＪ热

灭活菌液，伯氏疏螺旋体阳性对照由中国疾病预防控

制中心传染病预防控制所莱姆病实验室提供。

２．４　第三代测序　Ｎａｎｏｐｏｒｅ检测蜱媒微生物随机挑

取１２个蜱样本进行第三代测序检测病原微生物，样本

遍布５个县（区）８个采样点，分别选择平顺县庄和村

雌、雄羊寄生蜱和游离蜱、平顺东寺头村游离蜱、雌性

羊寄生蜱、潞州区塔岭村雌性犬、兔寄生蜱，襄垣县安

沟村雌性羊寄生蜱、襄垣县后堡镇雌性羊寄生蜱、沁源

县西王勇村雌性羊寄生蜱、沁源县四元村雌性羊寄生

蜱、武乡县石盘村雌性羊寄生蜱标本ＤＮＡ各一份，利

用１６ＳＢａｒｃｏｄｉｎｇＫｉｔ对每个样本１６ＳｒＤＮＡ 进行扩

增，ＰＣＲ反应体系为：２５μＬＮＥＢＮｅｘｔ
?
ＨｉｇｈＦｉｄｅｌｉｔｙ

２хＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ，１６ＳＢａｒｃｏｄｅ引物１μＬ（１０μｍｏｌ／

Ｌ），１０μＬＤＮＡ 模板，补充无核酸酶水至５０μＬ。

ＰＣＲ反应条件：９５℃预变性１ｍｉｎ；９５℃２０ｓ、５５℃

３０ｓ和６５℃２ｍｉｎ循环共２５个，６５℃５ｍｉｎ终延

伸。ＰＣＲ产物经过 Ｑｕｂｉｔ定量后利用磁珠纯化系统

进行ＰＣＲ产物纯化。１２个样品各取１μＬ纯化产物

构建文库ＤＮＡ混合样品，再加入１μＬ引物接头蛋白

ＲＡＰ并充分混匀。根据Ｎａｎｏｐｏｒｅ测序芯片的操作说

明，于反应池中先加入测序缓冲液，再于点样孔中加入

制备好的文库ＤＮＡ后上机操作测序，测序分析时间

选择２４ｈ。Ｎａｎｏｐｏｒｅ测序软件为 ＭｉｎＫＮＯＷ（Ｍｉｎ

ＩＯＮＲｅｌｅａｓｅ１９．０６．７），测序结果实时报告网址为

ＥＰＩ２ＭＥ网站（ｈｔｔｐｓ：／／ｅｐｉ２ｍｅ．ｎａｎｏｐｏｒｅｔｅｃｈ．ｃｏｍ），

测序完毕后清洗芯片孔。具体步骤参数同参考文献

［１３］。

表１　狇犘犆犚引物与探针序列

犜犪犫犾犲１　狇犘犆犚狆狉犻犿犲狉狊犪狀犱狆狉狅犫犲狊

病原微生物 引物探针 序列（５′３′）

伯氏疏螺旋体

正向引物

反向引物

探针

ＧＴＴＣＴＧＣＡＡＣＡＴＴＡＡＣＡＣＣＴＡＡＡＧＣＴＴ

ＡＧＧＴＧＧＧＡＴＡＧＣＴＧＣＴＴＴＴＡＴＴＧＡＴ

ＦＡＭＡＣＡＧＧＡＴＣＡＡＧＡＧＣＡＴＧＭＧＢ

巴尔通体

正向引物

反向引物

探针

ＧＣＴＡＴＧＧＴＡＡＴＡＡＡＴＧＧＡＣＡＡＴＧＡＡＡＴＡＡ

ＧＣＴＴＣＴＧＴＴＧＣＣＡＧＧＴＧ

ＦＡＭＡＣＣＣＣＧＣＴＴＡＡＡＣＣＴＧＣＧＡＣＧＭＧＢ

莫氏立克次体

正向引物

反向引物

探针

ＴＧＴＴＧＡＴＧＧＴＧＣＡＧＧＡＴＴＴＧＡ

ＣＧＡＡＴＴＴＧＴＡＧＣＧＡＣＡＧＧＡＡＧＡ

ＦＡＭＣＡＡＡＣＴＧＧＣＧＣＴＧＧＴＧＴＭＧＢ

噬吞噬细胞无形体

正向引物

反向引物

探针

ＣＣＡＣＧＣＡＡＧＴＣＧＣＡＴＴＧＡＴ

ＧＣＣＧＧＧＴＡＣＴＴＴＣＧＣＡＡＴＴ

ＦＡＭＣＴＴＡＣＡＧＧＴＧＣＴＡＴＣＡＴＣＭＧＢ

土拉弗朗西斯菌

正向引物

反向引物

探针

ＧＣＡＧＧＧＣＧＡＧＣＡＣＣＡＴＴ

ＡＴＣＴＴＧＣＡＴＧＧＴＣＡＣＣＡＣＴＴＧＡ

ＦＡＭＣＧＡＴＡＴＴＴＧＣＣＴＧＴＴＡＧＣＡＣＴＣＣＴＭＧＢ

结　果

１　蜱基本信息

本次调查研究采集蜱标本共５２３只，经过形态学

初步鉴定全部为硬蜱且均为血蜱，抽取２０个典型样本

进行 ＣＯＩ基因确认，测序发现全部为长角血蜱

（犎犪犲犿犪狆犺狔狊犪犾犻狊犾狅狀犵犻犮狅狉狀犻狊）。其中游离蜱与寄生蜱

比例为：０．２６∶１（１０９／４１４），若蜱与成蜱比例为：０．２１

∶１（８９／４３４），成蜱雌雄比例为０．７９∶１（１９２／２４４）。

２　病原体检出情况

根据ｑＰＣＲ结果显示：巴尔通体检出５例（检出率

为０．９６％（５／５２３）），伯氏疏螺旋体检出１例（检出率

为０．１９％（１／５２３）），莫氏立克次体检出１例（检出率

为０．１９％（１／５２３）），噬吞噬细胞无形体检出１例（检

出率为０．１９％（１／５２３）），土拉弗朗西斯菌０例（检出

率为０），无混合感染标本，统计结果见表２～４。
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表２　长角血蜱多种病原体检出情况［狀（％）］

犜犪犫犾犲２　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀狊犻狀犎犪犲犿犪狆犺狔狊犪犾犻狊犾狅狀犵犻犮狅狉狀犻狊

采样点 数量
巴尔

通体

伯氏疏

螺旋体

莫氏立

克次体

噬吞噬细

胞无形体

土拉弗朗

西斯菌

潞州区塔岭 ９７ ３（３．０９） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００）

沁源县四元村 １６ ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００）

沁源县西王勇村 １６ ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００）

襄垣县安沟村 １３ ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００）

襄垣县后堡镇 １６ ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００）

武乡县石盘村 １６ １（６．２５） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００）

平顺县东寺头村 ４５ ０（０．００） １（２．２２） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００）

平顺县庄和村 ３０４ １（０．３３） ０（０．００） １（０．３３） １（０．３３） ０（０．００）

合计 ５２３ ５（０．９６） １（０．１９） １（０．１９） １（０．１９） ０（０．００）

表３　游离蜱虫与寄生蜱虫病原体检出情况［狀（％）］

犜犪犫犾犲３　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀狊犻狀犳狉犲犲犾犻狏犻狀犵狋犻犮犽狊犪狀犱狆犪狉犪狊犻狋犻犮狋犻犮犽狊

分类 数量 巴尔通体
伯氏疏

螺旋体

莫氏立

克次体

噬吞噬细胞

无形体

土拉弗朗

西斯菌

游离蜱 １０９ １（０．９２） １（０．９２） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００）

寄生蜱 ４１４ ４（０．９７） ０（０．００） １（０．２４） １（０．２４） ０（０．００）

合计 ５２３ ５（０．９６） １（０．１９） １（０．１９） １（０．１９） ０（０．００）

表４　雌、雄、若蜱病原体检出情况［狀（％）］

犜犪犫犾犲４　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀狊犻狀犳犲犿犪犾犲，犿犪犾犲狋犻犮犽狊犪狀犱狀狔犿狆犺狊

分类 数量 巴尔通体
伯氏疏

螺旋体

莫氏立

克次体

噬吞噬细胞

无形体

土拉弗朗

西斯菌

雌蜱 １９２ ３（１．５６） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００） ０（０．００）

雄蜱 ２４４ １（０．４１） ０（０．００） １（０．４１） ０（０．００） ０（０．００）

若蜱 ８７ １（１．１５） １（１．１５） ０（０．００） １（１．１５） ０（０．００）

合计 ５２３ ５（０．９６） １（０．１９） １（０．１９） １（０．１９） ０（０．００）

３　第三代测序犖犪狀狅狆狅狉犲检测蜱媒微生物多样性

１２个血蜱样本经第三代测序上机分析后得到已

分类的总序列ｒｅａｄｓ平均７８６９１４个，未分类总序列

ｒｅａｄｓ平均３２４２个，平均准确率为９０％。从门（Ｐｈｙ

ｌｕｍ）水平分析得到变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁

菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）两个门。从纲（Ｃｌａｓｓ）水平分析得到

甲型变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），乙型变形菌纲

（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），丙 型 变 形 菌 纲 （Ｇａｍｍａｐｒｏ

ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和芽胞杆菌纲（Ｂａｃｉｌｌｉ）。从目（Ｏｒｄｅｒ）水

平分析得到根瘤菌目（Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ），鞘脂单胞菌目

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ），伯克氏菌目（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ），

假单孢杆菌目（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ），肠杆菌目（Ｅｎｔｅｒ

ｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ），芽胞杆菌目（Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ）和乳杆菌目

（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓ）。从科（Ｆａｍｉｌｙ）水平分析得到甲基

杆菌科（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ），鞘脂单胞菌科（Ｓｐｈｉｎ

ｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ），伯克氏菌科（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ），丛毛

单胞菌科（Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ），莫拉菌科（Ｍｏｒａｘｅｌ

ｌａｃｅａｅ），假单胞杆菌科（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ），肠杆菌

科（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ），葡萄球菌科（Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃ

ｃａｃｅａｅ），链 球 菌 科 （Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ），气 球 菌 科

（Ａｅｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）。从属（Ｇｅｎｕｓ）水平分析得到甲基菌

属 （犕犲狋犺狔犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿），鞘 脂 单 胞 菌 属 （犛狆犺犻狀

犵狅犿狅狀犪狊），青枯菌属（犚犪犾狊狋狅狀犻犪），食酸菌属（犃犮犻

犱狅狏狅狉犪狓），丛毛单胞菌属（犆狅犿犪犿狅狀犪狊），不动杆菌属

（犃犮犻犲狋狅犫犪犮狋犲狉），假单胞菌属（犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊），葡萄球

菌属（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊），链球菌属（犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮狌狊）。从

种（Ｓｐｅｃｉｅｓ）水平分析得到戈辛根甲基杆菌（犕犲狋犺狔犾

狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿犵狅犲狊犻狀犵犲狀狊犲），皮氏罗尔斯顿菌（犚犪犾狊狋狅狀犻犪

狆犻犮犽犲狋犻犻），白色不动杆菌（犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉犪犾犫犲狀狊犻狊），马

不动杆菌（犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉犲狇狌犻犔狑狅犳犳犻犻），球蛋白杆菌

（犃犮犻犲狋狅犫犪犮狋犲狉犾狑狅犳犳犻犻），辛德勒不动杆菌（犃犮犻犲狋狅犫犪犮狋犲狉

狊犮犺犻狀犱犾犲狉犻），变异杆菌（犃犮犻犲狋狅犫犪犮狋犲狉狏犪狉犻犪犫犻犾犻狊），米古

拉假单胞菌（犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犿犻犵狌犾犪犲），金黄色葡萄球

菌（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犪狌狉犲狌狊），耳葡萄球菌（犛狋犪狆犺狔犾狅

犮狅犮犮狌狊犪狌狉犻犮狌犾犪狉犻狊），产色葡萄球菌（犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊

犮犺狉狅犿狅犵犲狀犲狊）。根据最低丰度界限１％和分类群中前

３０％从属水平分析共生微生物的纳米孔测序结果见图

２。

图２　蜱共生微生物的纳米孔测序结果

犉犻犵．２　犖犪狀狅狆狅狉犲狊犲狇狌犲狀犮犻狀犵狅犳狋犻犮犽犫狅狉狀犲犿犻犮狉狅犫犲狊

讨　论

长角血蜱是山西长治地区的优势蜱种，也是病原

微生物的主要宿主和传播媒介［１４１６］。本研究将随机捕

获的蜱种类经形态学与ＤＮＡ条码技术鉴定后发现所

采集的蜱均为长角血蜱。采用ｑＰＣＲ检测发现除土拉

弗朗西斯菌外，巴尔通体、伯氏疏螺旋体、莫氏立克次

体、噬吞噬细胞无形体均有检出。在８个采集点中，平

顺庄和地区分别有巴尔通体、莫氏立克次体、噬吞噬细

胞无形体阳性样本，可能与采集样本量丰富有关，提示

我们后续进一步检测病原体时可以增加样本量，考虑

进行蜱混合样品检测，扩大检测范围，提高检测精确度

与科学性，为精准防控奠定理论基础。本研究在检测

结果中还发现巴尔通体感染阳性有３例在潞州区，潞

·８６０１·
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州区是长治地区的城市中心，人员活动较频繁，推测人

群活动可能对病原体感染传播广泛有一定影响。本研

究在蜱标本中还检测出莫氏立克次体，与其他报告中

莫氏立克次体更多发现在鼠蚤和鼠虱中不同，研究中

所用引物与探针均根据《全国病媒生物病原学监测方

案》以莫氏立克次体外膜蛋白Ｂ基因（ｏｍｐＢ）设计，配

制扩增体系与样本检测过程严格无菌操作、避免污染，

且检测反应经过重复实验，均设置有阳性对照、阴性对

照以排除实验室污染导致的假阳性结果，保证实验结

果准确性、客观性。本研究揭示长角血蜱可能是莫氏

立克次体的潜在媒介，这一发现丰富了我们对莫氏立

克次体的潜在传播媒介和分布范围的认识，为后续研

究提供了线索。

目前，Ｎａｎｏｐｏｒｅ技术由于其覆盖广、效率高等特

点国内外已逐步开始应用于媒介生物的微生物种群多

样性研究，该方法基于１６ＳｒＤＮＡ的高通量测序，能够

鉴定低丰度和不易培养的细菌，检测分辨率高，灵敏度

强［１７１９］。我国学者应用三代测序技术对２７个省市自

治区的６７８组蜱样本进行了遗传结构和病原体分布特

点分析［２０］。Ｒｅｇｉｅｒ利用Ｎａｎｏｐｏｒｅ技术对德国中部地

区的蜱传病原菌进行了分类［２１］。Ｂｒｉｎｋｍａｎｎ利用

Ｎａｎｏｐｏｒｅ技术对蜱传病毒进行了调查
［２２］。本研究应

用Ｎａｎｏｐｏｒｅ方法对随机采集的８个采样点的蜱标本

共生微生物进行调查，样本覆盖面全，分析得到山西长

治地区的蜱共生微生物主要以非致病菌为主，与党利

红等［２３］通过ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ技术和１６ＳｒＤＮＡＶ３Ｖ４

区序列对长角血蜱得出的优势菌群结论类似。同时，

本研究还发现蜱媒微生物有致病菌金黄色葡萄球菌，

提示在做好常见蜱媒病原体防控的同时，还应注意其

他病原微生物感染风险，预防和控制各种蜱媒病的发

生。

综上所述，本研究首次分析了山西长治地区长角

血蜱中共生微生物的物种多样性，调查发现巴尔通体、

伯氏疏螺旋体、莫氏立克次体、噬吞噬细胞无形体在蜱

中有感染率，提示当地居民、牧民及农业工作人员进入

该地区有感染疾病风险，应加强自我防护措施，避免蜱

叮咬。同时，本研究为蜱和蜱传疾病的防控提供了参

考，也为深入研究蜱及蜱媒传染病、蜱内共生菌开辟了

新思路。
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进展［Ｊ］．中华卫生杀虫药械，２０２２，２８（２）：１８４１８７．

［１１］　刘明社．山西已知１７种硬蜱的系统发育数值分析［Ｊ］．山西医

科大学学报，１９９７（１）：１６１８．

［１２］　周淑，肖方震，刘维俊，等．ＣＯＩ基因ＤＮＡ条形码技术在福建

省蜱类鉴定中的应用［Ｊ］．中国人兽共患病学报，２０２０，３６（１）：

２５３１．

［１３］　栗冬梅，周若冰，李寿江，等．纳米孔测序实时检测鼠传巴尔通体

［Ｊ］．中国媒介生物学及控制杂志，２０２１，３２（４）：３９０３９７．

［１４］　吴海霞，李志芳，刘起勇，等．首次在长角血蜱中检测到汉赛巴尔

通体［Ｊ］．中国媒介生物学及控制杂志，２０１５，２６（０１）：１６１８．

［１５］　刘明社，车德才，黄克峻．山西的蜱类及硬蜱科种检索表编制〈附

微小牛蜱畸型五例〉［Ｊ］．山西师大学报（自然科学版），１９９６（２）：

３５３８．

［１６］　刘明社，黄克峻，赵中夫，等．九省区蜱类区系初步调查［Ｊ］．长

治医学院学报，２００５（４）：２４９２５０．

［１７］　刘丽，杨小蓉，彭凯，等．三代宏基因组测序在食源性疾病事件中

的应用［Ｊ］．预防医学情报杂志，２０２２，３８（１１）：１４９７１５００．

［１８］　ＧｒｅｎｉｎｇｅｒＡＬ，ＮａｃｃａｃｈｅＳＮ，ＦｅｄｅｒｍａｎＳ，ｅｔａｌ．Ｒａｐｉｄｍｅｔ

ａｇｅｎｏｍｉｃｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｖｉｒａｌｐａｔｈｏｇｅｎｓｉｎｃｌｉｎｉｃａｌｓａｍｐｌｅｓｂｙ

ｒｅａｌｔｉｍｅｎａｎｏｐｏｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＭｅｄ，２０１５，

７：９９．

［１９］　ＣｏｕｐｅｒＬ，ＳｗｅｉＡ．Ｔｉｃｋｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｂｙｎｅｘｔ

ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ１６ＳｒＲＮＡａｍｐｌｉｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＪＶｉｓＥｘｐ，２０１８，

（１３８）：５８２３９．

［２０］　ＪｉａＮ，ＷａｎｇＪ，ＳｈｉＷ，ｅｔａｌ．Ｌａｒｇｅｓｃａｌｅｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｅｓｏｆ

ｔｉｃｋｇｅｎｏｍｅｓｅｌｕｃｉｄａｔｅｔｈｅｉｒｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｖｅｃｔｏｒｃａｐａｃｉ

ｔｉｅｓ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ，２０２０，１８２（５）：１３２８１３４０．ｅ１３．

［２１］　ＲｅｇｉｅｒＹ，ＫｏｍｍａＫ，ＷｅｉｇｅｌＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏｂｉ

ｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｓｅｒｏｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓｔｏａｓｓｅｓｓｔｈｅｒｉｓｋｏｆｐａｔｈｏｇｅｎ

ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｂｙｔｉｃｋｓｔｏｈｕｍａｎｓａｎｄａｎｉｍａｌｓｉｎｃｅｎｔｒａｌＧｅｒｍａｎｙ

［Ｊ］．ＰａｒａｓｉｔＶｅｃｔｏｒｓ，２０１９，１２（１）：１１．

［２２］　ＢｒｉｎｋｍａｎｎＡ，ＵｄｄｉｎＳ，ＫｒａｕｓｅＥ，ｅｔａｌ．Ｕｔｉｌｉｔｙｏｆａｓｅｑｕｅｎｃｅｉｎ

ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ，ｓｉｎｇｌｅｐｒｉｍｅｒａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ （ＳＩＳＰＡ）ａｎｄｎａｎｏｐｏｒｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｐｐｒｏａｃｈｆｏｒｄｅｔｅｃｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｉｃｋ

ｂｏｒｎｅｖｉｒａｌｐａｔｈｏｇｅｎｓ［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓｅｓ，２０２１，１３（２）：２０３．

［２３］　党利红，张瑞玲．长角血蜱雌雄个体间共生菌多样性比较［Ｊ］．

中国病原生物学杂志，２０１８，１３（５）：５２０５２３．

【收稿日期】　２０２３０４１８　【修回日期】　２０２３０７０６
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