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摘 要：为了确定牛体表寄生硬蜱的种类及其携带无形体的状况，从河南、湖南、海南、四川、贵州、广东和广

西采集牛体表寄生硬蜱 572 只，通过形态学和分子生物学方法对硬蜱进行种类鉴定；同时用 PCR 方法检测硬蜱

体中无形体感染情况。经形态学和分子生物学鉴定，结果 572 只牛硬蜱均为微小扇头蜱，且存在 A、B、C 等 3

个分支。基于无形体的 16S rRNA 基因序列分析的结果表明，微小扇头蜱携带无形体，其阳性率为 38.8%(222/572)，

其中边缘无形体、山羊无形体、扁平无形体和嗜吞噬细胞无形体分别为 23.6%(135/572)、7.3%(15/572)、

5.3%(42/572)、2.6%(30/572)，仅在湖南的牛蜱中发现存在无形体混合感染情况。微小扇头蜱 C 分支的发现尚属首

次，且以边缘无形体感染率最高。 
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Abstract: To identify the species of ticks in cattle and to investigate the Anaplasma spp. in ticks, 572 ticks were collected 

from 7 provinces and regions(Henan, Hunan, Hainan, Sichuan, Guizhou, Guangdong and Guangxi) of China. 

Morphological and molecular biological methods were used to identify the species of these ticks, and PCR was conducted 

to analyze Anaplasma infection in these ticks. Sequence analysis showed that 572 ticks were identified as Rhipicephalus 

microplus(R. microplus), and three clades(A, B and C) of R. microplus were found. the sequence of 16S rRNA gene of 

Anaplasmas amplified from ticks showed R. microplus carried the Anaplasmas. The prevalence of Anaplasmas in ticks 

was 38.8%(222/572), and the prevalence of Anaplasmas marginale, Anaplasmas capra, Anaplasmas platys and 

Anaplasmas phagocytophilum were 23.6%(135/572), 7.3%(15/572), 5.3%(42/572), 2.6%(30/572), respectively. 

Co-infection of Anaplasma species was only found in ticks from Hunan Province. This is the first report of R. microplus 

clade C in China, and Anaplasma margina is the common Anaplasma species. 
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蜱是寄生于哺乳动物、鸟类和两栖类动物等体 表的吸血性外寄生虫，不仅叮咬吸血，还是多种疾
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病病原的传播媒介[1]。中国蜱种类丰富，包括血蜱属、

硬蜱属、扇头蜱属等。粒形硬蜱主要分布于西南、

华南地区，长角血蜱、微小扇头蜱在四川、湖南、

湖北、贵州等地区均有记载[2–4]。微小扇头蜱是中国

南方地区农业害虫[5]，主要寄生于牛、羊和犬等动物

的体表，叮咬宿主，导致它们消瘦、贫血、皮毛质

量降低和生产性能下降。以往研究[6]表明，微小扇头

蜱包括 A、B、C、D、E 等 5 个分支，但在中国仅

有 A 和 B 2 个分支。此外，微小扇头蜱作为全球家

畜农业生态系统中重要的疾病传播媒介[7]，可携带

大量病原[8]，如埃立克体、无形体、斑点热群立克

次体等[9–11]。近年，在湖南、广西、四川等省(区)

采集的微小扇头蜱中检测出斑点热群立克次体、无

形体、埃立克次体等病原[12–14] 。在贵州省牛、羊携

带的微小扇头蜱中首次检测到新发立克次体

Rickettsia fournieri[15]。任晴等[16]、王钊等[17]、付婷

婷等[18]分别检测了河北、浙江、陕西等地长角血蜱、

血红扇头蜱中携带的病原种类，发现多种人畜共患

病原体。 

无形体属于无形体科立克次体目，可通过蜱叮

咬或破损皮肤黏膜接触含病原体的体液和血液进

行传播[19–20]。无形体包括 8 个公认的种[21]及部分

暂定种[22–23]。自发现嗜吞噬细胞无形体引起人类

粒细胞无形体病[10]以来，2010—2021 年，陆续有

绵羊无形体[24]、扁平无形体[25]、牛无形体变种[26]

和山羊无形体[27]感染人类的病例的报道，其中山

羊无形体、牛无形体已有感染人的报道[27–29]，证

实了无形体与人类疾病密切相关。牛无形体和边缘

无形体是重要的动物病原体，宿主范围广泛，主要

危害牛的健康[30–31]，给畜牧业造成巨大经济损失。 

笔者采集中国 7 省(区)牛体表的蜱虫 572 只，

进行了形态学和分子生物学鉴定，并对其携带的无

形体进行分子检测，以期为动物寄生蜱种类分布研

究及预防蜱传疾病提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

2015 年 8 月至 2019 年 3 月，分别自河南、湖

南、海南、四川、贵州、广东和广西等 7 省(区)的

牛场采集硬蜱 572 只，其中，河南 50 只、湖南 420

只、海南 37 只、四川 30 只、贵州 8 只、广东 20

只、广西 7 只，均置于有标记的收集管中，记录采

集地点、数量和时间，于液氮中保存。 

1.2 方法 

1.2.1 牛硬蜱样品的鉴定 

将牛硬蜱从液氮中取出，用滤纸吸干体表水

分，根据《中国经济昆虫志·第 39册》[32]，在体式显

微镜下观察其形态并进行鉴定。此外，参照YI 等[33]

的方法对蜱虫进行分子生物学鉴定。 

1.2.2 牛硬蜱携带无形体的检测 

根据 Promega 公司的 DNA 提取试剂盒说明书

提取硬蜱组织 DNA。以提取的 DNA 为模板，使用

边缘无形体、嗜吞噬细胞无形体的通用引物[34]、山

羊无形体的特异性引物[35]巢式 PCR 扩增；使用扁

平无形体的特异性引物[36]，采用半巢式 PCR 的方

法进行扩增。巢式和半巢式 PCR 反应体系：

10×Buffer 2.5 μL，dNTPs 2.0 μL，上、下游引物各

0.5 μL，DNA 模板 2.0 μL，Takara 公司的 r Taq DNA

聚合酶 0.25 μL，ddH2O 补足至 25 μL。扩增边缘无

形体、嗜吞噬细胞无形体的体系中，10×Buffer 2.5 

μL，dNTPs 2.5 μL，上、下游引物为 1.5 μL，DNA

模板 2.0 μL，r Taq DNA 聚合酶为 0.4 μL，ddH2O

补足至 25 μL。 

1.2.3 PCR扩增产物检测及序列分析 

PCR 扩增产物用 1.5%琼脂糖凝胶电泳检测，

阳性产物送华大基因股份有限公司测序。登录

NCBI 网站，采用 BLAST 进行在线比对，找出与目

标序列高度同源的序列，同时从 GenBank 数据库下

载相应基因序列，用 MEGA 5.05 软件，邻接法(NJ)、

设置 Bootstrap 值为 1000 构建系统发育树。 

2 结果与分析 

2.1 7 省(区)牛硬蜱的种类 

观察 7 省(区)572 只硬蜱的形态，发现其形态一

致：硬蜱的假头基呈六边形，无缘垛，有眼但小，

口下板齿式 4/4；气门板呈长圆形，尾突呈三角形，

肛侧板长，副肛侧板稍短，初步鉴定为微小扇头蜱

(图 1)。测序结果显示，微小扇头蜱 cox1 基因片段

的大小为 817 bp，与 GenBank 数据库中的微小扇头

蜱的相应基因序列同源性大于 99%，可进一步确定
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所采集的硬蜱样本属于微小扇头蜱。系统发育树(图

2)显示，572 只微小扇头蜱分别聚在 A、B、C 等 3

个分支，广东、广西、海南等地的微小扇头蜱属于

A 分支；湖南、河南的为 B 分支；贵州的为 C 分支，

四川的微小扇头蜱属于 B 和 C 分支。 

 
1 雄性微小扇头蜱背面；2 雄性微小扇头蜱腹面；3 雌性微小扇头蜱背面；4 雌性微小扇头蜱腹面。 

图 1 微小扇头蜱的形态 

Fig.1 Morphological identification of Rhipicephalus microplus 
 

 
            为微小扇头蜱序列。 

图 2 基于 cox1 基因的微小扇头蜱的系统发育树 

Fig.2 Phylogenetic analysis based on cox1 of Rhipicephalus microplus 
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2.2 微小扇头蜱携带无形体的检测结果 

在牛微小扇头蜱中检测到无形体，总检出率为

38.8%(222/572)，其中边缘无形体、山羊无形体、

扁平无形体和嗜吞噬细胞无形体的感染率分别为

23.6%、7.3%、5.3%、2.6%(表 1)。湖南的微小扇头

蜱检测到 2 种无形体混合感染，其中边缘无形体、

山羊无形体混合感染率为 2.6%(15/572)，嗜吞噬细

胞无形体和山羊无形体的混合感染率为 0.2% 

(1/572)(表 2)。此外，在湖南的微小扇头蜱中还检测

到 3 种无形体混合感染，其中山羊无形体、扁平无

形体和边缘无形体混合感染率为 1%(6/572)；山羊

无形体、扁平无形体、嗜吞噬细胞无形体混合感染

率 0.2%(1/572)(表 2)。 

表 1 7 省(区)微小扇头蜱 4 种无形体的感染率 

Table 1 Infection of 4 Anaplasma species in Rhipicephalus 

microplus from 7 provinces and regions of China 

采集地 
样本 

数/个 

阳性样本数(感染率/%) 

边缘 

无形体 

嗜吞噬细胞

无形体 

山羊 

无形体 

扁平 

无形体 

河南  50 3(6.0) 0(0) 0(0) 0(0) 

湖南 420 116(27.6) 14(3.3) 38(9.0) 30(7.1) 

贵州   8 3(37.5) 0(0) 0(0) 0(0) 

海南  37 11(29.7) 0(0) 0(0) 0(0) 

四川  30 1(3.3) 1(3.3) 1(3.3) 0(0) 

广东  20 1(5.0) 0(0) 1(5.0) 0(0) 

广西   7 0(0) 0(0) 2(28.6) 0(0) 

合计 572 135(23.6) 15(2.6) 42(7.3) 30(5.3) 

括号内数据为感染率。 

表 2 7 省(区)微小扇头蜱无形体的混合感染率 

Table 2 Co-infection of Anaplasma species in Rhipicephalus microplus in 7 provinces and regions of China 

采集地 样本数/个 

阳性样本数(感染率/%) 

边缘无形体+山

羊无形体 

边缘无形体+ 

扁平无形体 

嗜吞噬无形体+

扁平无形体 

嗜吞噬无形体+ 

山羊无形体 

山羊无形体+扁

平无形体 

山羊无形体+ 

扁平无形体+ 

嗜吞噬无形体 

边缘无形体+ 

山羊无形体+ 

扁平无形体 

河南 50 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 

湖南 420 15(3.6) 14(3.3) 1(0.2) 1(0.2) 1(0.2) 1(0.2) 6(1.4) 

贵州 8 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 

海南 37 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 

四川 30 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 

广东 20 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 

广西 7 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 

合计 572 15(2.6) 14(2.4) 1(0.2) 1(0.2) 1(0.2) 1(0.2) 6(1.0) 

括号内数据为感染率。 
 

2.3 微小扇头蜱 4 种无形体的系统发育 

微小扇头蜱 4种无形体扩增得到的基因序列与

已知的相应无形体种的序列同源性均大于 99%。将

获得的序列结合 GenBank 下载的其他序列，运用

MEGA 5.05 软件构建系统发育进化树(图 3)，结果

得到的序列与已知的相应该无形体种的序列均位

于同一进化分支上。将获得的无形体序列上传至

NCBI 的 GenBank 数据库中，获得序列登录号依次

为 OQ991259(XX260)、OQ991261(SY368)、OQ99 

1260(XX241)、OQ852763(LD23)、OQ852762(CS13)、

OQ852764(XX41)、OQ991251(LD402)、OQ983905 

(XX442)、OQ983903(XX450)、 OQ983904(XX426)。 

 

 
为无形体序列。 

图 3 基于 16S rRNA 基因的微小扇头蜱无形体的进化树 

Fig.3 Phylogenetic tree of Anaplasma based on 16S rRNA gene 
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3 讨论 

所采集的牛体表硬蜱经形态学和分子生物学鉴

定为微小扇头蜱，表明微小扇头蜱是南方地区牛的优

势蜱种[4,37]。微小扇头蜱在广东、广西、贵州、云南

等省(区)牛群中流行，每年夏秋季流行率较高[38–40]，

给畜牧业带来了巨大的经济损失。有研究[41–42]表

明，基于线粒体 cox1 基因序列可将微小扇头蜱划分

为 5 个分支。笔者建立的基于线粒体 cox1 基因序列

的系统发育树显示，这些微小扇头蜱聚集在 A、B

和 C 等 3 个分支。而先前研究认为，中国微小扇头

蜱仅存在 A、B 2 个分支[6]，此次发现贵州和四川均

存在 C 分支，表明中国南方地区的微小扇头蜱具丰

富的遗传多样性。 

在 572 只微小扇头蜱中检测到 222 个无形体阳

性样，总阳性率为 38.8%，其中边缘无形体、山羊

无形体、扁平无形体和嗜吞噬细胞无形体的感染率

分别为 23.6%、7.3%、5.3%、2.6%。扇头蜱属是牛

无形体病病原边缘无形体最重要的传播媒介[43]，该

病原在全球以及中国大部分省份普遍存在[44–46]。研

究[12]表明，四川省微小扇头蜱中边缘无形体感染率

为 12.5%，贵州省毕节市的感染率为 43.48%[47]。本

研究中边缘无形体的感染率达 23.6%，除广西外，

其余 6 省均有检出，以湖南、贵州、海南的感染率

较高，显示边缘无形体已在南方地区普遍流行。扁

平无形体主要感染脊椎动物，感染蜱的报道相对较

少，武汉 354 只微小扇头蜱中仅有 1 只扁平无形体

阳性株[48]，四川的检出率仅 0.83%[12]。本研究中，

扁平无形体的感染率为 5.3%，主要分布在湖南，其

他省(区)均未检出，表明该病原可能存在地方性流

行。2015 年，山羊无形体被认为是一个新物种，并

被证明是一种可感染人类的病原体，它的症状与流

感疾病相似，表现为发烧、头晕、头疼、发冷、肌

疼等[27]。目前，许多分子流行病学调查显示，山羊

无形体在农村地区广泛分布，从湖北(12.12%)[12]、

安康(36.6%)[49]等地微小扇头蜱中曾检测到该病原。

本次调查结果显示，湖南、四川、广东、广西等省

(区)微小扇头蜱中均存在山羊无形体感染，应进一

步研究该病原在当地人群的感染情况。嗜吞噬细胞

无形体广泛分布于哺乳动物和蜱中，是人粒细胞无

形体病(HGA)的病原体。自 1994 年美国首次报道人

患 HGA 之后，其在全球分布范围逐渐扩大，感染数

量不断增加，曾多次发现人感染或疑似感染 HGA 的

病例[50]。此次湖南和四川省均检出该病原，提示湖

南、四川存在该病原的分布，且有感染 HGA 的风

险，故应增强当地居民对无形体病的防控意识。此

外，仅在湖南的牛蜱中存在多种无形体混合感染情

况，表明湖南的无形体感染较为严重。为避免蜱传

无形体病对人和动物造成危害，应重点对蜱传无形

体进行综合防控。 
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