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【摘要】 目的 了解吉林省延边朝鲜族自治州（延边州）图们江流域边境地区游离蜱携带斑点热

群立克次体（SFGR）情况及基因型分布。方法 2017年4—9月，在延边州图们江流域边境地区的珲

春、图们、和龙、龙井市用布旗法采集游离蜱进行分类鉴定；采用PCR方法检测蜱体内SFGR ompA基
因，通过基因测序鉴定其种类，并进行系统进化分析。计算采用 SFGR的组阳性率和最低感染率

（MIR），比较不同特征蜱虫间组阳性率的差异。结果 本研究共采集蜱虫3 079只，共分成536个组，

SFGR核酸组阳性率为39.7%（213组），MIR为6.9%。森林革蜱、嗜群血蜱、日本血蜱、长角血蜱、全沟

硬蜱 SFGR核酸组阳性率分别为 80.4%（41/51）、14.0%（25/179）、20.2%（18/89）、78.9%（101/128）和

25.9%（21/81）（P<0.001）；MIR分别为19.4%、3.0%、3.4%、10.8%和5.9%。雌性成虫、雄性成虫、若虫和

幼虫 SFGR核酸组阳性率分别为 36.4%（95/261）、34.2%（67/196）、56.3%（40/71）和 7/8（P<0.001）；而

MIR分别为 7.9%、7.7%、4.9%和 3.5%。共鉴定 5种 SFGR基因型，分别为立克次体 Candidatus

Rickettsia longicornii、拉欧蒂立克次体、黑龙江立克次体、新塔拉塞维奇立克次体和立克次体

Rickettsia monacensi，其同源性均达到了 98%~100%。Candidatus Rickettsia longicornii、拉欧蒂立克次

体、黑龙江立克次体、新塔拉塞维奇立克次体与已知种进化关系较近；Rickettsia monacensis进化关系较

远。结论 图们江流域边境地区蜱类SFGR感染普遍，存在常见蜱种感染SFGR基因型多样性和携带

SFGR蜱虫种类多样性。
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【Abstract】 Objective To understand the situation and genotype distribution of spotted fever
group rickettsia (SFGR) in the border area of Tumen River Basin in free ticks in Yanbian Korean
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Autonomous Prefecture (Yanbian Prefecture), Jilin Province. Methods From April to September, 2017,
ticks were collected using flagging method from Hunchun, Tumen, Helong and Longjing cities in the Tumen
River basin of Yanbian Prefecture. Outer membrane protein A (ompA) was detected by Polymerase Chain
Reaction (PCR), then, the species were identified by gene sequencing and analyzed systematically. The
positive rate of pools and MIR(minimum infection rate per 100 ticks,MIR) of SFGR were calculated, and the
difference of positive rate of pools among ticks with different characteristics was compared by Chi‑square
test. Results A total of 3 079 ticks were collected and divided into 536 pools. The positive rate of pools of
SFGR nucleic acid was 39.7% (213 pools). The MIR of SFGR was 6.9%.The positive rate of pools of SFGR
in Dermacentor silvarum, Haemaphysalis concinna, Haemaphysalis japonica, Haemaphysalis longicornis and
Ixodes persulcatus were 80.4% (41/51), 14.0% (25/179), 20.2% (18/89), 78.9% (101/128) and 25.9% (21/81),
and the difference was statistically significant (P<0.001). There was statistical difference in the positive rate
of pools of SFGR in developmental stages of ticks (P<0.001); the positive rate of pools of female adults, male
adults, nymph and larvae were 36.4% (95/261), 34.2% (67/196), 56.3% (40/71) and 7/8, and the MIR was
7.9%, 7.7%, 4.9% and 3.5%. The five genotype was detected which was Candidatus Rickettsia longicornii,
Rickettsia raoultii, Rickettsia heilongjiangensis, Candidatus Rickettsia tarasevichiae,Rickettsia monacensis and
have 98% - 100% homology with known gene sequences. Candidatus Rickettsia longicornii, Rickettsia
raoultii, Rickettsia heilongjiangensis and Candidatus Rickettsia tarasevichiae showed close evolutionary
relationship with known specie (have 98% - 100% homology with known gene sequences); Rickettsia
monacensis showed Far from evolutionary relationship with known species (have 98% homology with known
gene sequences). Conclusion SFGR infection of ticks is common in the border areas of the Tumen River
Basin. There was high diversity in SFGR species and tick species in the areas surveyed.

【Key words】 Ticks; Rickettsia infections; Spotted fever group rickettsia; Sequence
analysis; Polymerase chain reaction
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斑点热群立克次体疾病（斑点热病）是由蜱

（螨、蚤）传播的立克次体病，其病原体为斑点热群

立克次体（spotted fever group rickettsia，SFGR）。

SFGR属于立克次体目，立克次体科，立克次体属，

是一类原核生物型、短小棒状或球形状的微生物，

可在革兰阴性专性细胞内繁殖［1］。据文献报道，目

前对人体有致病性的 SFGR为 16种。自 1962年中

国首次从黑龙江省东方田鼠中分离出西伯利亚立

克次体（HL‑84株）以来［2］，被发现的 SFGR种类不

断增多［1，3‑4］，给传统自然疫源地以及边境地区的人

群带来新的健康威胁。吉林省延边朝鲜族自治州

（延边州）位于图们江流域中、朝、俄三国交界处，地

处古北界东北区长白山地亚区，其森林、湿地、水域

和山地交互混杂，非常适宜蜱类栖息，一直是我国

重要的蜱传疾病自然疫源地。前期，笔者在该区域

的全沟硬蜱中首次发现了新塔拉塞维奇立克次

体［5］，已有文献报道其可以导致临床病例［6，8］。另

据文献记载，目前，我国存在8种基因型的SFGR［7］，
其中，黑龙江立克次体、西伯利亚立克次体、拉欧蒂

立克次体和新塔拉塞维奇立克次体可感染人类并

致其发病［6，8‑11］。因此，本研究在该地区开展了媒介

宿主SFGR的感染率调查。

材料与方法

1.蜱虫采集：于2017年4—9月，在吉林省延边

州图们江流域 4个边境城市（珲春、图们、和龙、龙

井市）使用布旗法［4］采集游离蜱：使用 150 cm×
100 cm见方的白棉布旗在每个城市的县灌木丛林、

草地等地扫捕蜱虫，每月采集 1~2次，共采集了

3 079只。

2.蜱虫分类：参照《中国重要医学昆虫分类学

与 鉴 别》［12］和《Ticks of Japan，Korea and The
Ryukyu Islands》［13］进行形态学分类。

3.样品前处理：筛选新鲜蜱按种类、地区进行

分组，其中，蜱成虫最多5只为1组，若虫最多15只
为1组，幼虫最多30只为1组，共分成 536组，其中

蜱成虫 457组，若虫 71组，幼虫 8组。每组蜱先用

磷酸缓冲盐溶液冲洗3次后，再用德国Qiagen公司

生产的组织破碎仪（TissueLyser Ⅱ）进行研磨。

4.核酸提取：使用江苏硕世生物科技股份有限

公司生产的核酸提取盒，采用磁珠法提取研磨液中

的SFGR核酸。

5.SFGR ompA基因扩增：采用 PCR方法扩增

SFGR ompA基因片段，引物设计参照文献［1］，引物
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由上海生工生物工程股份有限公司合成，扩增产物

目的片段长度为 632 bp，试剂为美国Promega公司

生产的 PCR预混试剂（Promega Gotaq＠Colorless
Master Mix）。扩增体系为上下游引物（浓度：

10 μmol/L）各 0.5 μl，DNA模板 3 μl，配制 25 μl体
系。反应条件为 95 ℃ 2 min，1个循环；95 ℃ 30 s，
45 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，35个循环；72 ℃ 5 min，1个循

环。反应结束后，使用德国Qiagen公司生产的毛细

管电泳系统（QIAxcel＠ Advanced）检测特异条带。

6.SFGR基因测序和遗传进化分析：阳性扩增

产物由上海生工生物工程股份有限公司进行测序，

并使用DNA Star软件进行基因序列拼接和校正，与

美国国家生物技术信息中心（National Center for
Biotechnology Information，NCBI）DNA序列数据库

中默认序列进行一致性分析，并用Mega 5.0软件构

建系统进化树。

7.统计学分析：使用Excel 2007软件进行数据

整理与统计分析。相对数采用率表示。病原感染

情 况 使 用 组 阳 性 率 和 最 低 感 染 率（minimum
infection rate per 100 ticks，MIR）［4］来表示。组阳性

率=阳性组数/总组数×100%；MIR=阳性组数/阳性

组蜱虫数×100%。采用 χ²检验比较不同特征蜱虫

间SFGR的组阳性率的差异。双侧检验，检验水准

α=0.05。

结 果

1.蜱虫基本情况：共采集蜱虫 3 079只，龙井、

和龙市分别以嗜群血蜱、全沟硬蜱为主，分别占

63.6%（827/1 300）、57.6%（338/587），珲春、图们市

均以长角血蜱为主，分别占70.1%（597/852）、99.4%
（338/340）。详见表1。

2.SFGR核酸的PCR扩增结果：536组共检测到

213组SFGR核酸阳性，组阳性率为39.7%，SFGR的

MIR为 6.9%，阳性样品均出现长度为 573~609 bp
的条带。4个城市均检测到了蜱虫 SFGR，龙井、

和龙、珲春和图们市的组阳性率分别为 24.5%

（65/265）、31.0%（35/113）、58.1%（50/86）和 87.5%
（63/72），差异有统计学意义（χ²＝109.97，P<0.001），
MIR分别为 5.0%、6.0%、5.9%和 18.5%。森林革

蜱、嗜群血蜱、日本血蜱、长角血蜱、全沟硬蜱

SFGR的组阳性率分别为 80.4%（41 /51）、14.0%
（25/179）、20.2%（18/89）、78.9%（101/128）和 25.9%
（21 / 81），差异有统计学意义（χ²＝188.55，P<
0.001），MIR分别为 19.4%、3.0%、3.4%、10.8%和

5.9%。详见表2。
3.SFGR基因序列测定和种类鉴定：对 213组

SFGR核酸阳性扩增产物进行测序，去除无法明确蜱

种种类的幼蜱组序列和无法正确测序的样品组序

列，得到178组基因序列，经过与GenBank中默认的

SFGR ompA基因序列进行同源性分析，共鉴定5种
SFGR基因型，分别为立克次体Candidatus Rickettsia
longicornii、拉欧蒂立克次体、黑龙江立克次体、新塔

拉塞维奇立克次体和立克次体Rickettsia monacensi，
其同源性均达到了98%~100%。

4.不同蜱种SFGR基因型分布：在SFGR阳性的

森林革蜱组（41组）中，拉欧蒂立克次体被检出的最

多，为40组，仅1组检测出了黑龙江立克次体；嗜群

血蜱组（11组）中，黑龙江立克次体被检出最多，为

9组，其余分别为拉欧蒂立克次体和立克次体

Candidatus Rickettsia longicornii，各1组；在日本血蜱

组（8组）中，7组检测出了拉欧蒂立克次体，1组检测

出了立克次体Candidatus Rickettsia longicornii；而所

有长角血蜱组（99 组）均只检出了立克次体

Candidatus Rickettsia longicornii；在全沟硬蜱组中，

新塔拉塞维奇立克次体被检出的最多，为17组，其

余分别为立克次体Candidatus Rickettsia longicornii
和Rickettsia monacensis，各1组。

5.不同蜱种不同成长阶段 SFGR检测结果：蜱

虫不同成长阶段的 SFGR核酸组阳性率差异有统

计学意义（χ²=19.54，P<0.001）；雌性成虫、雄性成

虫、若虫和幼虫的MIR分别为 7.9%、7.7%、4.9%和

3.5%。将蜱成虫按性别分层，其中，不同种类雌虫

间 SFGR核酸组阳性率差异有统计学意义（χ²＝
表1 图们江流域4个边境城市的蜱种构成情况［只（%）］

城市

龙井

和龙

珲春

图们

合计

总只数

1 300
587
852
340
3 079

森林革蜱

181（13.9）
3（0.5）
27（3.2）
0

211（6.9）

嗜群血蜱

827（63.6）
5（0.9）
11（1.3）
2（0.6）

845（27.4）

日本血蜱

281（21.6）
241（41.1）
3（0.4）
0

525（17.1）

长角血蜱

0
0

597（70.1）
338（99.4）
935（30.4）

全沟硬蜱

10（0.8）
338（57.6）
11（1.3）
0

359（11.7）

其他

1（0.1）
0（0.0）

200（23.5）
0

201（6.5）
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96.76，P<0.001），森林革蜱、嗜群血蜱、日本血蜱、

长角血蜱、全沟硬蜱 MIR分别为 19.5%、2.2%、

13.7%、2.0%和 7.5%；不同种类雄虫间差异也有统

计学差异（χ²＝74.79，P<0.001）。详见表3。
6.SFGR序列测定及遗传进化分析：选择有代表性

的18个基因序列（NCBI GenBank登录号：MK391458‑
MK391459， MK391462‑MK391464， MK391466‑
MK391478）分基因型构建系统进化树，结果显示，

该地区蜱携带的Candidatus Rickettsia longicornii与
中国株（HQ651815、AF169629、MF590726）和韩国

株（MG906676）处于同一个分支；拉欧蒂立克次体

与 中 国 株（MF511254、MF511255、MF511260、

KX506738）和意大利株（MH532247、MH532248、
MH532249）处于同一个分支；黑龙江立克次体与俄

罗斯株（AH012829）处于同一个分支；新塔拉塞维

奇立克次体与中国株（KT384425、KF008247）和蒙

古株（KU361217）处于同一个分支；以上同源性为

98%~100%。Rickettsia monacensis与已知株进化关

系较远，同源性为98%。详见图1。

讨 论

蜱是以刺吸方式传播疾病的一种重要的医学

节肢动物。据统计，世界上约有10%的蜱类携带病

表2 图们江流域4个边境城市不同蜱种斑点热群立克次体核酸组阳性情况及MIR比较

蜱虫种类

森林革蜱

嗜群血蜱

日本血蜱

长角血蜱

全沟硬蜱

其他

合计

龙井市

组数

40
167
53
0
4
1

265

阳性组数
［只（%）］
36（90.0）
24（14.4）
4（7.5）
0
1（1/4）
0
65（24.5）

阳性组蜱
虫数

181
827
281
0
10
1

1300

MIR
（%）
19.9
2.9
1.4
0.0
10.0
0.0
5.0

和龙市

组数

3
4
34
0
72
0

113

阳性组数
［只（%）］

2/3
1（1/4）
13（38.2）
0
19（26.4）
0
35（31.0）

阳性组蜱
虫数

3
5

241
0

338
0

587

MIR
（%）
66.7
20.0
5.4
0.0
5.6
0.0
6.0

珲春市

组数

8
7
2
57
5
7
86

阳性组数
［只（%）］
3（3/8）
0
1（1/2）
38（66.7）
1（1/5）
7/7

50（58.1）

阳性组蜱
虫数

27
14
3

597
11
200
852

MIR
（%）
11.1
0.0
33.3
6.4
9.1
3.5
5.9

蜱虫种类

森林革蜱

嗜群血蜱

日本血蜱

长角血蜱

全沟硬蜱

其他

合计

图们市

组数

0
1
0
71
0
0
72

阳性组数［只（%）］
0
0
0
63（88.7）
0
0
63（87.5）

阳性组蜱虫数

0
2
0

338
0
0

340

MIR（%）
0
0.0
0
18.6
0
0
18.5

合计

组数

51
179
89
128
81
8

536

阳性组数［只（%）］
41（80.4）
25（14.0）
18（20.2）
101（78.9）
21（25.9）
7/8
213（39.7）

阳性组蜱虫数

211
848
525
935
359
201
3 079

MIR（%）
19.4
3.0
3.4
10.8
5.9
3.5
6.9

注：MIR：最低感染率，公式为：阳性组数/阳性组蜱虫数×100%；龙井、和龙、珲春和图们市的组阳性率差异有统计学意义（χ²＝109.97，P<
0.001），森林革蜱、嗜群血蜱、日本血蜱、长角血蜱、全沟硬蜱的组阳性率差异有统计学意义（χ²＝188.55，P<0.001）

表3 延边朝鲜族自治州4个边境城市不同蜱种不同成长阶段斑点热群立克次体感染率比较

种类

森林革蜱

嗜群血蜱

日本血蜱

长角血蜱

全沟硬蜱

其他

合计

雌性成虫

总组数

35
77
59
48
42
0

261

阳性组数
［只（%）］
29（82.9）
8（10.4）
40（67.8）
4（8.3）
14（33.3）
0
95（36.4）

蜱虫数

149
371
291
205
187
0

1 203

MIR
（%）
19.5
2.2
13.7
2.0
7.5
0
7.9

雄性成虫

总组数

16
99
11
38
32
0

196

阳性组数
［只（%）］
12/16
17（17.2）
2（2/11）
32（84.2）
4（12.5）
0
67（34.2）

蜱虫数

62
451
35
167
151
0

866

MIR
（%）
19.4
3.8
5.7
19.2
2.6
0
7.7

若虫

总组数

0
3
19
42
7
0
71

阳性组数
［只（%）］
0
0
8（8/19）
29（69.0）
3（3/7）
0
40（56.3）

蜱虫数

0
26
199
563
21
0

809

MIR
（%）
0
0.0
4.0
5.2
14.3
0
4.9

幼虫

总组数

0
0
0
0
0
8
8

阳性组数
［只（%）］

0
0
0
0
0
7/8
7/8

蜱虫数

0
0
0
0
0

201
201

MIR
（%）
0
0
0
0
0
3.5
3.5

注：MIR：最小感染率；不同种类雌虫间组阳性率差异有统计学意义（χ2=96.76，P＜0.001）；不同种类雄虫间组阳性率差异有统计学意义

（χ2=74.79，P＜0.001）；不同成长阶段组阳性率差异有统计学意义（χ2=19.54，P＜0.001）
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原体［14‑15］。斑点热群立克次体病是主要由蜱传播

的自然疫源性疾病。图们江流域中朝俄边境地区

因森林覆盖率高，适宜蜱类生长繁殖，其常见蜱种

为森林革蜱、全沟硬蜱、嗜群血蜱、日本血蜱、长角

血蜱等［16‑17］。另据研究报道，该区域部分人群

SFGR感染具有普遍性［18］。本研究以前期调查为基

础［6］，采用 SFGR ompA基因扩增和序列分析方法，

对图们江流域边境地区常见蜱种全面进行了SFGR
感染率调查。本研究发现，所有常见蜱种均携带

SFGR，而且其基因型主要为 Candidatus Rickettsia

longicornii、拉欧蒂立克次体、黑龙江立克次体、新

塔 拉 塞 维 奇 立 克 次 体 、Rickettsia monacensis。
Candidatus Rickettsia longicornii是韩国学者首次从

长角血蜱中发现并命名的［19］。据本次调查，

Candidatus Rickettsia longicornii基因型基本都由长

角血蜱所携带，而且只携带该单一基因型。因此，

可 以 认 为 长 角 血 蜱 为 Candidatus Rickettsia
longicornii的主要宿主。有研究表明，长角血蜱主

要分布在本研究区域内的珲春和图们市［16‑17］，该两

市位于图们江下游，以图们江为界与朝鲜隔江相

望，珲春市还以陆地为界与俄罗斯毗邻。另据韩国

调查资料，韩国本土（朝鲜半岛）的主要蜱种为长角

血 蜱［20］。 因 此 ，可 以 推 断 SFGR Candidatus
Rickettsia longicornii基因型在中国和朝鲜边境地区

以及中国、朝鲜、俄罗斯三国交界周边具有广泛分

布。目前，虽然还无法确定 Candidatus Rickettsia
longicornii基因型对人和动物致病能力，但鉴于该

基因型为首次发现的新基因型以及其可能宿主长

角血蜱在该地区集中分布等情况，有必要在该地区

对其引起足够重视。

本研究还发现，图们江流域边境地区不同蜱种

携带SFGR基因型具有明显种特异性，尤其在森林

革蜱、长角血蜱、嗜群血蜱、全沟硬蜱中明显，而且

各蜱种都具有较高感染率。发现，森林革蜱主要携

带拉欧蒂立克次体；长角血蜱主要携带Candidatus
Rickettsia longicorni；嗜群血蜱主要携带黑龙江立克

次体；全沟硬蜱主要携带新塔拉塞维奇立克次体。

拉欧蒂立克次体是2011年首次在我国新疆的森林

革蜱中检测到的［21］，在我国北方地区也有较多分

布［22］。黑龙江立克次体是从我国黑龙江省绥芬河

地区森林革蜱和嗜群血蜱中分离的，为远东蜱传斑

点热的病原体［23‑24］，也主要分布于我国东北地区和

俄罗斯远东地区［11，23］。从地理位置上，图们江流

域边境地区位于上述 SFGR流行区的中心，而且该

地区边境线较长，生物跨境迁徙频繁，毗邻国家疫

情不明。这些原因可能导致蜱传疾病在该地区跨

境传播和暴发流行。更为严重的是，目前，基层临

床医务人员都普遍缺乏对斑点热群立克次体病的

认识［24］，因此，本地区疾病控制、畜牧、海关检验检

疫等部门应加强联防联控工作，加强防病宣传，积

极防控斑点热群立克次体病等蜱传疾病暴发

流行。
利益冲突 所有作者均声明不存在利益冲突

把178个SFGR基因序列先进行系统进化分析，选择系统进

化关系上相近和有代表性的18个基因序列（用黑色圆圈标

示）分基因型与NCBI GenBank中相关序列构建系统进化树

图1 图们江流域4个边境城市蜱中SFGR系统进化树分析

图 A：Candidatus Rickettsia longicornii；图 B：拉欧蒂立克次

体；图C：黑龙江立克次体；图D：新塔拉塞维奇立克次体；图

E：Rickettsia monacensis
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