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甘肃河西走廊沿线地区蜱携带病原体分子流行病学研究
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　　［摘要］　目的　考察、研究甘肃河西走廊沿线地区现存的蜱媒病原体。方法　于２０２０年３、９月
分两次采用动物体表捡蜱、农户圈舍捡拾及布旗法采集不同环境下的各类蜱标本，保持存活状态下带回

实验室进行形态鉴定，确定蜱标本种类；提取病原体ＤＮＡ，采用（巢式）ＰＣＲ法进行病原体扩增；对于莱
姆病螺旋体检测阳性的标本采用ＲＦＬＰ方法进行基因型别判定；土拉弗菌检测阳性标本采用亚种判定引
物（Ｃ６／Ｃ８）进行扩增，判定亚种。结果　采集到３个蜱种共计２１２３只蜱标本，其中亚东璃眼蜱８１４只、草
原革蜱５６７只、波斯锐缘蜱７４２只，不同蜱种采集地点不同：草原革蜱、亚东璃眼蜱采自野外放养的骆驼
体表及其生活的环境中；波斯锐缘蜱采自农户的圈舍内。所有蜱标本中，共计有５４只莱姆病螺旋体检
测阳性，分型显示病原体属于两种致病基因型：Ｂｏｒｒｅｌｉａｇａｒｉｎｉｉ及 Ｂｏｒｒｅｌｉａａｆｚｅｌｉｉ基因型；３２份标本土拉
弗菌阳性，属于Ｂ亚种；１２２只Ｑ热柯克斯体检测阳性。在调查点内发现的波斯锐缘蜱检测发现携带土
拉弗菌及Ｑ热柯克斯体。所有蜱中，共检测到１５只来自野外放养骆驼体表的亚东璃眼蜱存在复合感
染的现象，１０只为土拉弗氏菌与 Ｑ热柯克斯体体感染，５只为莱姆病螺旋体与 Ｑ热柯克斯体感染。
结论　甘肃河西调查点内存在至少３个不同的蜱种，蜱携带莱姆病螺旋体、土拉弗菌及 Ｑ热柯克斯体；
蜱标本中存在复合感染的现象。
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　　蜱属于蛛形纲、蜱螨亚纲、寄型目、蜱总科，包括硬
蜱科、软蜱科和纳蜱科，世界已知约１０００余种，其中
硬蜱约占８０％，软蜱约占２０％。我国记录的硬蜱科有
１２０余种，软蜱科１０种［１］。不同蜱种的分布与气候、

地势、土壤、植被和宿主等多种因素有关。大多数蜱的

宿主非常广泛，并可侵袭人类，在流行病学上有重要意

义。蜱的危害性包括直接危害和传播疾病。直接危害

是蜱在钉刺吸血时可造成局部充血、水肿、急性炎症反

应，还可引起继发性感染。蜱传播的病原体是人和家

畜众多疾病的重要来源，还包括一些严重危害人类健

康的疾病。已知蜱可携带８３种病毒、１４种细菌、１７种
回归热螺旋体、３２种原虫，所致疾病大多为重要的感
染性疾病和人兽（畜、禽）共患病［２］，因此蜱传疾病的

研究具有重大的兽医学、医学及经济学价值。甘肃省

河西走廊地区属于半荒漠、荒漠草原、戈壁荒漠区，这

里不仅自然环境复杂多样，存在着适合多种病原体生

存和流行的多种动物宿主和适宜的地理景观，而且也

是重要的交通枢纽，人员流动交往密集且复杂，但有关

新发虫媒传染病研究较少。以往有学者在河西走廊地

区进行调查发现：调查点内不仅蜱种丰富，而且人群、

家畜被蜱叮咬的现象普遍，甚至有些家庭深受其

害［３］。但人们对蜱的危害及传播的相关疾病并不清

楚，有些出现不适反应甚至疾病也搞不清楚是什么原

因。为了解甘肃河西走廊地区蜱携带病原体种类，我

们在河西走廊沿线地区进行相关调查，现报告如下：

１　材料与方法

１．１　调查时间与地点
　　２０２０年３月及９月，分别两次在河西走廊沿线进
行现场调查及标本采集。调查点为武威、张掖、酒泉及

嘉峪关。武威调查点为天祝旦马乡县土塔村；张掖调

查点为乌江镇敬依村；酒泉调查点为酒泉市肃州区银

达镇西坝村；嘉峪关调查点为新城镇移民村。所选调

查点均为农牧区，农田均为多年由戈壁荒滩及盐碱地

改造而成，村庄及农田周围多为戈壁荒滩，属于半荒漠

及半荒漠草地地区。

１．２　标本的采集
　　布旗法采集游离蜱：布旗由６０ｃｍ×１００ｃｍ白绒布
制成，采集人员身着防护衣帽在草地或荒漠中、灌木丛

等可行走的兽道上边走边拖拉布旗，每行走２０～３０ｍ
检查布旗，用镊子收集布旗两面黏附的蜱，同时注意收

集采集人员衣、裤、帽上的蜱。家畜动物体表采用捡蜱

法：深入走访村民，进行仔细摸排，检查动物的颈、耳

背、股内侧等部位，收集寄生的蜱。圈舍内蜱标本采

集：直接用镊子收集地面及墙缝等地爬行的游离蜱。

所有采集的蜱标本装入透气并有一定湿度的标本管中

保存，带回实验室分类鉴定。

１．３　蜱标本中病原体ＤＮＡ的提取
　　蜱标本带回实验室，显微镜下进行形态学分类鉴
定［１，４－５］：以检索表为依据，观察蜱标本的假头部基部

形状、背面是否覆盖有盾板、肛沟位置、气门板形状、

有无眼等形态特征，进行形态学鉴定，整理并记录。鉴

定完毕的蜱标本用７５％酒精浸泡２０ｍｉｎ进行杀灭及
体表消毒，用无菌滤纸吸干，再用生理盐水，漂洗３次，
用无菌滤纸吸干蜱体表水分后备用。取单只、未吸血

成年蜱置 ＥＰ管中，加入提取缓冲液２００μＬ，研磨器
充分研磨后置沸水中煮 １０ｍｉｎ，使用 ＴＩＡＮＧＥＮ公司
ＤＮＡ提取试剂盒（离心柱型）提取病原体 ＤＮＡ，具体
操作按照说明书进行。

１．４　病原体扩增
　　巢式 ＰＣＲ法扩增 Ｑ热病原体（贝氏柯克斯体，
Ｃｏｘｉｅｌｌａｂｕｒｎｅｔｉｉ，Ｃ．ｂｕｒｎｅｔｉｉ）、野兔热病原体（土拉弗
菌，Ｆｒａｎｃｉｓｅｌｌａｔｕｌａｒｅｎｓｉｓ，Ｆ．ｔｕｌａｒｅｎｓｉｓ）、莱姆病病原体
（莱姆病螺旋体，Ｂｏｒｒｅｌｉａｂｕｒｇｄｏｒｆｅｒｉ，Ｂ．ｂｕｒｇｄｏｒｆｅｒｉ）目
的病原体 ＤＮＡ片段。Ｑ热病原体针对病原体的 ２３Ｓ
ｒＲＮＡ基因序列，引物及扩增条件参考文献［６］进行。
莱姆病病原体针对病原体５Ｓ～２３ＳｒＲＮＡ基因间隔区
进行扩增［７］。土拉弗菌针对病原体ｆｏｐＡ基因扩增［８］。

检测所用引物及扩增条件详见表１。
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表１　研究中所用引物及扩增条件

病原体 引物名称 序列（５′－３′） 扩增条件

土拉 ＦＮＡ８Ｌ ＣＧＡＧＧＡＧＴＣＴＣＡＡＴＧＴＡＣＴＡＡＧＧＴＴＴＧＣＣＣ ９５℃ ３ｍｉｎ，９５℃ １５ｓ，５５℃ １５ｓ７２℃ ３０ｓ，３５个循
环，７２℃ １０ｍｉｎＦＮＡ２Ｌ ＣＡＣＣＡＴＴＡＴＣＣＴＧＧＡＴＡＴＴＡＣＣＡＧＴＧＴＣＡＴ

弗菌 ＦＮＡ７Ｌ ＣＴＴＧＡＧＴＣＴＴＡＴＧＴＴＴＣＧＧＣＡＴＧＴＧＡＡＴＡＧ
ＦＮＡ１Ｌ ＣＣＡＡＣＴＡＡＴＴＧＧＴＴＧＴＡＣＴＧＴＡＣＡＧＣＧＡＡＧ
Ｃ１ ＴＣＣＧＧＴＴＧＧＡＴＡＧＧＴＧＴＴＧＧＡＴＴ ９４℃ ５ｍｉｎ，９４℃ ３０ｓ，６４℃ ３０ｓ７２℃ ３０ｓ，３０个循

环，７２℃ １０ｍｉｎＣ４ ＧＣＧＣＧＧＡＴＡＡＡＴＴＴＡＡＡＴＴＣ
贝氏柯克斯体 ２３ＳＩＶＳＦ ＣＴＴＴＡＡＡＧＡＡＡＧＣＣＴＡＡＴＡＧ ９４℃ ３ｍｉｎ，９４℃ ６０ｓ，５５℃ ６０ｓ，７２℃ ６０ｓ，３０个循

环，７２℃ ５ｍｉｎ２３ＳＩＶＳＲ ＴＴＡＣＴＴＴＡＴＧＴＣＡＧＣＡＴＴＣＧ
ＩＶＳＦ ＴＣＡＣＴＧＧＴＣＧＡＧＴＣＧＴＣ
ＩＶＳＲ ＡＴＴＣＧＣＡＣＴＴＣＴＧＡＴＡＣＣ

莱姆病螺旋体 ２３Ｓ３ ＣＧＡＣＣＴＴＣＴＴＣＧＣＣＴＴＡＡＡＧＣ ９６℃ ２ｍｉｎ，９４℃ ３０ｓ，５５℃ ３０ｓ，７２℃ ４０ｓ，３０个循
环，７２℃ ５ｍｉｎ２３Ｓａ ＴＡＡＧＣＴＧＡＣＴＡＡＴＡＣＴＡＡＴＴＡＣＣＣ

ｐｒｉｍｅｒ１ ＣＴＧＣＧＡＧＴＴＣＧＣＧＧＧＡＧＡ ９６℃ ２ｍｉｎ，９４℃ ３０ｓ，５９℃ ３０ｓ，７２℃ ４０ｓ，３０个循
环，７２℃ ５ｍｉｎｐｒｉｍｅｒ２ ＴＣＣＴＡＧＧＣＡＴＴＣＡＣＣＡＴＡ

１．５　病原体基因型别分析
　　对莱姆病病原体检测阳性的标本进行基因分型，
采用ＲＦＬＰ法［７］：用限制性内切酶ＭｓｅⅠ（１００００Ｕ／ｍＬ；
ＮｅｗＥｎｇｌａｎｄＢｉｏｌａｂｓ）于３７℃酶切９ｈ，酶切后６５℃
灭活２０ｍｉｎ，酶切产物进行电泳分离片段。土拉弗菌
检测阳性标本，采用 Ｃ１／Ｃ４引物进行扩增区分亚
种［８－９］，反应条件为 ：９４℃ ５ｍｉｎ，９４℃ ３０ｓ，６４℃
３０ｓ７２℃ ３０ｓ，３０个循环。

２　结果

２．１　蜱标本采集情况
　　河西 ４个调查点共采集 ３个蜱种约 ５０００余只
蜱，其中２１２３只为成蜱，未吸血蜱。２１２３只蜱在不
同采样点的分布见表２。其中，亚东璃眼蜱（Ｈｙａｌｏｍｍａ
ａｓｉａｔｉｃｕｍ），采自农户野外放养的骆驼体表（图 １Ａ），
草原革蜱（Ｄｅｒｍａｃｅｎｔｏｒｎｕｔｔａｌｌｉ）采自骆驼体表及野外
拖蜱获得；波斯锐缘蜱（Ａｒｇａｓｐｅｒｓｉｃｕｓ）采自农户家中
圈舍（图１Ｂ）。

! "

Ａ：野外放养的骆驼；Ｂ：农户圈舍

图１　蜱标本采集现场

２．２　蜱内莱姆病螺旋体感染情况及其基因型
　　２１２３只蜱中，共计有 ５４只检测阳性，阳性率
２．５４％，其中亚东璃眼蜱 ４３只，草原革蜱 １１只，波斯
锐缘蜱中未检出。５４份阳性标本中４８份标本成功分
型。阳性标本使用ＭｓｅⅠ酶切进行基因型别判定，共
产生３种片段大小（ｂｐ）不同组合的酶切带型，其中属
于Ｂｏｒｒｅｌｉａｇａｒｉｎｉｉ（Ｂ．ｇａｒｉｎｉｉ）基因型的两种：１０７，９５，
５１、１０７，５７，５１，３８；属于Ｂｏｒｒｅｌｉａａｆｚｅｌｉｉ（Ｂ．ａｆｚｅｌｉｉ）基因
型一种：１０７，６８，５１，２０。４８份标本中３７份属于Ｂ．ｇａｒｉｎｉｉ
基因型，占７７．０８％，１１份为 Ｂ．ａｆｚｅｌｉｉ基因型，不同蜱
种不同病原体检测结果见表３。莱姆病螺旋体基因型
别的分布见表４。

表２　不同调查点不同蜱种的分布情况

蜱种（只）
蜱标本

采集点

合计
亚东璃

眼蜱

波斯锐

缘蜱

草原

革蜱

张掖 ５５ ７４２ ４３ ８４０
武威 ２５６ … １３５ ３９１
酒泉 ５０３ … … ５０３
嘉峪关 … … ３８９ ３８９
合计 ８１４ ７４２ ５６７ ２１２３

表３　不同蜱种不同病原体分布情况

检测阳性数（只）
蜱种 合计

莱姆病螺旋体 土拉弗菌 Ｑ热柯克斯体

亚东璃眼蜱 ４３ １８ ６２ １２３

草原革蜱 １１ ５ ３６ ５２

波斯锐缘蜱 — ９ ２４ ３３

合计 ５４ ３２ １２２ ２０８
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表４　莱姆病螺旋体不同基因型在蜱种的分布情况

蜱种 （只）
基因型

酶切片段

组合（ｂｐ）
合计

亚东璃眼蜱 草原革蜱

Ｂ．ｇａｒｉｎｉｉ １０７，９５，５１ ２６ ３ ２９

１０７，５７，５１，３８ ６ ２ ８

Ｂ．ａｆｚｅｌｉｉ １０７，６８，５１，２０ ７ ４ １１

合计 ３９ ９ ４８

２．３　蜱内土拉弗菌感染情况及病原体基因型
　　共检测到阳性标本３２只，阳性率为１．５１％，其中
亚东璃眼蜱１８只，波斯锐缘蜱中５只，草原革蜱９只。
３２只阳性标本经分型判定均属于土拉弗菌 Ｂ亚种
（表２）。
２．４　蜱体内Ｑ热柯克斯体检测结果
　　共检测到阳性标本１２２只，阳性率为４．６１％，其中
亚东璃眼蜱６２只，草原革蜱３６只，波斯锐缘蜱２４只
（表３）。
２．５　复合感染情况
　　共检测到１５只来自野外放养骆驼体表的亚东璃
眼蜱存在复合感染的现象，复合感染率为 ０．７１％，其
中１０只为土拉弗氏菌与Ｑ热柯克斯体共感染，５只为
莱姆病螺旋体与Ｑ热柯克斯体共感染。

３　讨论

　　甘肃省地处青藏高原、蒙新高原和黄土高原的交
汇处，全境分为六个不同的自然景观区，地形地貌多

样，气候变化明显，动物种类繁多。本研究以河西走

廊半荒漠、荒漠草原、戈壁荒漠区为调查地区，采集不

同生境下的蜱标本进行研究。调查发现，调查点内的

媒介蜱种有：亚东璃眼蜱、草原革蜱及波斯锐缘蜱。其

中亚东璃眼蜱采自野外放养的骆驼体表，草原革蜱采

自野外及野外放养的骆驼体表，这两种蜱在家养的牲

畜及其圈舍内未发现，这一结果与三十年前康新民［１０］

等的调查结果一致；波斯锐缘蜱只是在农户的圈舍内

发现，野外环境下未采集到。这与不同蜱种的生活习

性有关，但其是否会有宿主选择偏好目前并不清楚，今

后需进一步研究。

　　研究发现，调查区域内蜱携带有莱姆病螺旋体、土
拉弗菌及Ｑ热柯克斯体，其中莱姆病螺旋体基因型别
为致病基因型，土拉弗菌亦属于致病类型（Ｂ亚种），
Ｑ热柯克斯体属于感染性极强的病原体，但由于此类
疾病在我国并非法定报告传染病，人们对此类疾病了

解较少，因此当地人群中是否存在患者目前尚不清楚，

今后开展血清流行病学调查将可能了解此类疾病在人

群中感染的情况。值得一提的是，本研究将首次在张

掖发现的波斯锐缘蜱［３］纳入检测，发现土拉弗菌及 Ｑ
热柯克斯体ＤＮＡ目的片段，该蜱种是否只是携带上述
病原体，能否作为这两种病原体传播媒介尚需做传播

动力学实验加以验证，今后在调查点内针对该蜱种进

行详细的流行病学调查十分有必要。

　　蜱携带和传播的病原体种类数量繁多，且其在自
然界中宿主动物分布广泛、流行环节多样，这就使得几

种蜱传疾病可以共存于同一疫源地，甚至一种蜱或一

只蜱可同时携带多种病原体，这些因素都会增加宿主

动物及人类感染的机会［１１－１３］。本研究发现在野外放

养的骆驼身上至少有两种蜱，同时从１５只亚东璃眼蜱
体内检测到两种病原体的 ＤＮＡ，这也提示我们，当地
居民们可能会有复合感染的可能，尤其是对从事剪驼

毛的牧民们。今后详细进行相关调查，掌握可能有的

媒介蜱种及其所携带的病原体种类对于防控此类疾病

至关重要。
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