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摘　要:目的　了解新疆裕民县新地乡所采集蜱种的形态学及分子生物学情况.方法　采集该地区家畜体表寄生蜱,借
助超景深三维显微系统 VHX６００对收集到的蜱进行初步的形态学鉴定.提取全蜱总 DNA,采用 PCR 技术,基于COI 和

ITS２基因位点对蜱 DNA进行扩增,将阳性的PCR产物进行测序.通过 NCBI数据库中 Blast在线分析软件,将测序所获序

列与数据库中其他相关序列进行同源性比对分析.利用 MEGA７．０软件中的邻接法构建遗传进化树,确定蜱的进化生物学

特性.结果　经形态学鉴定,从裕民县新地乡采集的蜱均符合亚洲璃眼蜱的特征.基于COI和ITS２基因序列建立的遗传进

化树表明,本次研究所采集的蜱与已知的亚洲璃眼蜱聚为一支.结论　通过形态学及分子生物学鉴定,确定本次研究所采集

的蜱为亚洲璃眼蜱.该结果为新疆新地乡蜱种分布提供一定数据资料,为蜱种鉴定和遗传进化特征分析提供参考.
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Abstract:ThepurposeofthisstudywastoidentifythetickspeciesnativetoXindiTownship,YuminCounty,Xinjiang,

China．Preliminary morphologicalidentificationofparasitic

tickscollectedfromanimalsintheareawasconductedwithan

ultraＧdepthoffieldthreeＧdimensionalVHX６００digitalstereo

microscope．TotalDNAofthetickswasextracted,amplified

byPCRbasedontheCOIandITS２geneloci,andtheposiＧ

tivePCR products weresequenced．Thesequence wereaＧ

lignedwithreferencesequencesfromtheNCBIdatabasewere

alignedwiththeBasicLocalAlignmentSearchTool．AgenetＧ

icphylogenetictreewasgeneratedwiththeneighborＧjoining
methodofMEGA７．０softwaretodeterminetheevolutionary
biologicalcharacteristicsofticks．Morphologicalidentification

showedthatthetickscollectedfrom XindiTownshipofYuＧ

minCountywereconsistentwiththecharacteristicsofHyaＧ

lommaasiaticum．AnevolutionarytreebasedontheCOIand

９８２



ITS２genesequencesshowedthatthetickscollectedinthisstudywereclusteredwithknownH．asiaticumsequences．ThePCR

productsofCOIandITS２weresequencedandcompared,whichconfirmedthatthecollectedtickspecieswereH．asiaticum,

inagreementwiththemorphologicalandmolecularbiologicalresults．Thesefindingshelptoclarifythedistributionofticksin
XindiTownshipofXinjiang,andprovidebasicdatafortheanalysisoftickgeneticandevolutionarycharacteristics,asreference
forsurveillanceandcontrolofticksintheXinjiangUygurAutonomousRegion．
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　　目前研究普遍认为蜱的分布与环境、地理位置

以及自然气候有关[１].新疆裕民县地势复杂,境内

有哈拉布拉水库,自然环境多样性,属温带大陆性气

候,主要以畜牧业为主,这样的地理环境更有利于蜱

的生长.到目前为止,新疆已发现的蜱种共有２科

９属４５种,主要包括拉合尔钝缘蜱(Ornithodoros
lahorensis)、亚洲璃眼蜱(Hyalommaasiaticum)、
小亚璃眼蜱(Hyalommaanatolicum)、血红扇头蜱

(Rhipicephalussanguineus)等[２Ｇ３].
亚洲璃眼蜱是三宿主蜱,利用口器吸附于宿主

体表,通过吸食宿主血液来维持生命,雌雄饥饿成蜱

经吸血交配后,饱血后的雌蜱从宿主体表脱落,在温

度、湿度适宜的条件下,产卵孵化为饥饿幼蜱,幼蜱

再次寻找宿主吸血,饱血后蜕皮为饥饿若蜱,若蜱再

次叮咬宿主,经吸血蜕皮后,发育为饥饿成蜱[４].
在我国,亚洲璃眼蜱主要分布于内蒙古、宁夏、

陕西、甘肃、吉林、青海以及新疆的巴音郭楞蒙古自

治州、吐鲁番地区、昌吉回族自治州等地的荒漠与半

荒漠地区[４Ｇ７].亚洲璃眼蜱成蜱多寄生于牛、羊、骆
驼等家畜,偶尔也会侵袭人,幼蜱及若蜱多寄生于小

型啮齿类动物[８].蜱叮咬可直接造成动物宿主疼

痛、贫血、消瘦、麻痹以及继发感染,不仅如此,蜱还

可以贮存并传播多种病原体,目前我国至少发现了

３３种蜱传病原体,可引起多种人兽共患病,直接或

间接地危害人类健康和畜牧生产[９Ｇ１０].据报道,亚
洲璃眼蜱不仅是牛环形泰勒虫的传播媒介,还可携

带包括立克次体[１１]、克里米亚Ｇ刚果出血热病毒[１２]、
贝纳柯克斯体[１３]、伯氏疏螺旋体、巴贝斯虫[１４]以及

无形体[１５]等多种病原体.
蜱的种类鉴定通常采用形态学鉴定的方法.形

态学鉴定操作简单,电镜技术的发展提高了其准确

性,使得更能直观并精准的进行分类,但是亲缘关系

较近的或有微小差异的蜱种则很难区分.近年来,
随着PCR分子生物诊断技术的不断发展,利用细胞

色素氧化酶I(cytochromeoxidaseI,COI)基因和

核糖体内部转录间隔２(nuclearribosomalinternal
transcribedspacer２,ITS２)基因等对蜱进行系统发

育分析,克服了形态学鉴定的局限性,更有助于蜱的

分类学及其流行性研究[１６Ｇ１７].为了更好地了解新疆

裕民县新地乡所采集蜱的种类,本实验采用形态学

结合分子生物学对其进行分类鉴定.

１　材料与方法

１．１　主要试剂与仪器　超景深三维显微系统 VHX
６００体视显微镜,基恩士(KEYENCE)有限公司;生
物安全柜(BSCＧ１３０４Ⅱ A２型),苏州安泰空气技术

有限公司;普通PCR仪(T１００型),美国BioＧRad公

司;DYYＧ１２型核酸电泳仪,北京六一生物科技有限

公司;AlphaImagerHP型全自动凝胶成像仪,美国

ProteinSimple公 司.２× Taq Master Mix(Dye
Plus),南京诺唯赞生物科技有限公司;GelExtracＧ
tionKit胶回收试剂盒,OMEGA 公司;DNA 标准

DL２０００和 DL５００,TaKaRa公司;DNA 提取试剂

盒,QIAGEN公司.

１．２　样本采集　２０２１年４月,在新疆维吾尔自治区

塔城地区裕民县新地乡采集家畜羊体表的寄生蜱,
置于５０mL离心管内并用棉布进行封口,送至实验

室进行鉴定.

１．３　形态学观察　将采集的蜱用生理盐水冲洗数

次至虫体表面无异物,借助超景深三维显微系统

VHX６００体视显微镜观察其背面、腹面、假头基、盾
板、爪垫、生殖孔、肛板以及气门板等部位的形态特

征,进行初步鉴定.

１．４　基因组 DNA 的提取　将经形态学鉴定后的

蜱,置于１．５mL离心管内,首先用７５％乙醇浸泡３
次,再用无菌水反复冲洗３次,对蜱表面进行消毒.
用研磨棒进行研磨,然后按照 QIAampDNA Mini
Kit(２５０)试剂盒说明书(QIAGEN,５１３０６)操作步

０９２ 中 国 人 兽 共 患 病 学 报 ２０２４,４０(４)



骤提取蜱的基因组,－２０℃保存备用.

１．５　COI和ITS２基因的PCR扩增　将提取的基

因组利用COI和ITS２基因进行PCR鉴定,引物序

列详细情况见表１.COI基因PCR反应条件:９４℃
预变性３min;９４ ℃变性３０s,５１．７ ℃退火３０s,

７２℃延伸１min,３５个循环;７２ ℃再延伸１０min.

ITS２基因PCR反应条件:９５℃预变性５min;９４℃

变性３０s,５６℃退火４５s,７２℃延伸１min,３５个循

环;７２℃再延伸１０min.扩增结束后取５μLPCR
产物进行１．０％琼脂糖凝胶电泳检查,电泳结束后,
按照美国 Axygen公司的 DNA 凝胶回收试剂盒说

明书对目的片段的PCR产物进行回收与纯化后,送
至生工生物工程(上海)股份有限公司测序.

表１　蜱种鉴定的COI基因和ITS２基因引物序列

Tab．１　PrimersequencesfortheCOIandITS２genesforidentificationoftickspecies

扩增片段 引物名称 序列 (５′Ｇ３′) 目的片段长度/bp 参考文献

COI COIＧF GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG ７０９ [１８]

COIＧR TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA

ITS２ ITS２ＧF GTCCGAGGAGGATAAGCAGC ４９２ [１９]

ITS２ＧR GCGAAGCACTTAGACCGAC

１．６　序列比对及系统发育分析　将测序所获的序

列在 NCBI数据库中进行 Blast比对,进行同源性

分析后,分别下载COI 与ITS２基因的同源序列利

用 MEGA７．０ 软 件 对 序 列 进 行 比 对 分 析,基 于

Kimura２Parameter模型,使用邻接法(Neighbor
JoiningAlgorithm,NJ)分别构建系统发育树,分析

其遗传进化关系.

２　结　果

２．１　形态学鉴定结果　本研究将采自新疆维吾尔

自治区裕民县新地乡部分地区的蜱,通过超景深三

维显微系统 VHX６００体视显微镜进行形态学观

察.饥饿雌蜱特征:假头基背部侧缘凸出,基突不明

显,盾板椭圆形,中部至两侧由褐色至红褐色逐渐加

深,无珐琅斑,颈沟深且明显,生殖孔呈卵圆形,气门

板呈逗点状,结果如图１A 所示;雄蜱特征:假头基

背部侧缘凸出,基突发达,盾板背部全覆盖,为深红

褐色,无珐琅斑,颈沟深且明显,肛侧板呈三角尖突,
气门板呈曲颈瓶形,结果如图１B所示.

经形态学鉴定虫体假头、盾板、气门板等特征,
根据现有的文献[４,２０]和书籍[２１Ｇ２３],初步鉴定本研究

所采集的蜱符合亚洲璃眼蜱的特征.

２．２　分子生物学鉴定结果　以蜱全基因组DNA为

模板,基于COI 和ITS２基因位点序列对其进行

PCR扩增,结果显示,分别在７０９bp和４９２bp左右

处获得与预期片段大小一致的目的条带,见图２.

注:A．亚洲璃眼蜱饥饿雌蜱;B．亚洲璃眼蜱雄蜱;a．躯体背面;b．
躯体腹面;c．假头背面;d．假头腹面;e．盾板;f．爪垫;g．生殖区;h．
肛门区;i．气门板;j．气门板.(镜头种类:Z２０;镜头倍率:a,b:

×２０;c,d:×１５０;eA:×１００;eB:×５０;f,g,h,i,j:×２００)

图１　亚洲璃眼蜱形态学鉴定结果

Fig．１　MorphologicalidentificationofH．asiaticum

２．３　系统进化分析　通过分子鉴定,从裕民县新地

乡采集的蜱中,并进行基因组提取,用COI 基因和

ITS２基因PCR扩增后,测序分别获得长度约为７０９
bp和４９２bp的８条序列,经过 NCBI上的BLAST

１９２４期 昝晓庆,等:新疆新地乡部分地区亚洲璃眼蜱的形态及分子生物学鉴定



注:A．COI基因;B．ITS２基因;M．DNA分子质量标准;１Ｇ８．样品PCR扩增产物;N．阴性对照.

图２　基于蜱种鉴定的COI和ITS２基因的PCR凝胶电泳结果

Fig．２　ResultofPCRgelelectrophoresisbasedontheCOIandITS２genesforidentificationoftickspecies

对比,由 MEGA７．０进行进化树的构建,结果(图３)
显示,８ 条 COI 基 因 序 列 均 与 来 自 中 国 新 疆

(KF５２７４４０、KU８８０５９８、MN８３６７０１、OM６３８６３７、

MW４９８４００)、 甘 肃 (MK２９２０００)、 内 蒙 古

(JX０５１１５０)、土库曼斯坦(KU１３０５８６)的基因序列

形成一簇且相似性高达１００％;８条ITS２基因序列

均与中国(JX８４５１４８)、新疆(KC２０３３８８)、内蒙古

(KC２０３３７２、KC２０３３８２)以及伊朗多地(KP２０８９６０、

KP２０８９５８、KP２３１２１２、KP２０８９５６、OQ５７２５２４)的亚

洲璃眼蜱相似性高达９９％,均显示所采集新疆蜱种

与亚洲璃眼蜱在同一分支.本文基于COI 基因和

ITS２基因建立进化树中所使用的全部参考序列及

其来源地详见表２.

表２　基于COI基因和ITS２基因建立进化树的参考序列

Tab．２　ReferencesequencesoftheCOIandITS２genesinticks

基因位点 蜱种类 参考序列(来源地)

COI 亚洲璃眼蜱(Hyalommaasiaticum)
KF５２７４４０(新疆)、KU８８０５９８(新疆)、MN８３６７０１(新疆)、JX０５１１５０
(内蒙古)、MK２９２０００(甘肃)、OM６３８６３７(新疆)、MW４９８４００(新
疆)、KU１３０５８６(土库曼斯坦)

残缘璃眼蜱(Hyalommadetritum) KC２０３４３４(新疆)、KF５８３５８１(新疆)

小亚璃眼蜱(Hyalommaanatolicum) KP７９２５８１(印度)、KF５８３５７６(新疆)

盾糙璃眼蜱(Hyalommascupense) KU１３０６３３(俄罗斯)、MN９０７８３５(哈萨克斯坦)

Hyalommakumari MK６１０９６７

麻点璃眼蜱(Hyalommarufpes) MK５５１１９７(南非)、AF１３２８２３

嗜驼璃眼蜱(Hyalommadromedarii) AJ４３７０８２

边缘璃眼蜱(Hyalommamarginatum) AJ４３７０９８

截形璃眼蜱(Hyalommatruncatum) AJ４３７０８９

ITS２ 亚洲璃眼蜱(Hyalommaasiaticum)
KP２０８９６０(伊 朗 )、KP２０８９５８ (伊 朗 )、KP２３１２１２ (伊 朗 )、
KU３６４２９８、KP２０８９５６(伊 朗)、OQ５７２５２４(伊 朗)、JX８４５１４８(中

国)、KC２０３３７２(内蒙古)、KC２０３３８２(内蒙古)、KC２０３３８８(新疆)

小亚璃眼蜱(Hyalommaanatolicum) MN８０７２７５(新疆)

残缘璃眼蜱(Hyalommadetritum) KP２０８９６５(伊朗)

麻点璃眼蜱(Hyalommarufpes) OK３２９８７０(伊朗)、KM８１９７１１
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注:A．基于COI 基因构建的系统进化树:○００１Ｇ○００８是基于

COI基因测序的８个序列　B．基于ITS２基因构建的系统进化

树;○０１Ｇ○０８是基于ITS２基因测序的８个序列.

图３　采用邻接法并基于COI和ITS２基因构建的系统

进化树

Fig．３　PhylogenetictreebasedontheCOIandITS２genes
constructedbytheadjacencymethod

３　讨　论

新疆是中国陆地面积最大的自治区,自然生态

环境复杂,蜱种丰富且分布广泛.蜱的分布主要受

温度、湿度、地理环境等因素的影响,新疆独特的地

理环境与气候有利于蜱的生存与繁殖[２４].目前,已
知新疆西北部地区流行的硬蜱主要包括革蜱属、璃
眼蜱属、血蜱属、扇头蜱属等[２５Ｇ２６].其中,亚洲璃眼

蜱在准噶尔界山及山间谷地、准噶尔盆地、东疆盆地

的焉耆、吐鲁番、哈密、塔里木盆地及新疆北疆部分

地区等地均已被报道[２７].亚洲璃眼蜱作为Q热、克
里米亚Ｇ刚果出血热和嗜吞噬细胞无形体病等人畜

共患病的传播媒介,严重威胁新疆地区畜牧业发展

和人类健康[２８Ｇ２９].因此,开展地方性的蜱种分布研

究,以期为蜱传疾病的调查及防控提供一定的帮助.
本研究首次采集新疆塔城地区裕民县新地乡的

蜱,借助超景深三维立体显微镜对采集的蜱进行形

态学鉴定,根据其形态特征,可以初步判断本研究鉴

定的蜱为亚洲璃眼蜱.COI 的５′区域通常被认为

是所有动物的标准条形码,是物种鉴定的首选;

ITS２具有较大的种间分歧和最小的种内变异等特

点,两者相结合更能准确进行蜱种鉴定[３０].本研究

基于COI和ITS２基因对提取的蜱DNA进行PCR
扩增,结果显示,在４９２bp和７０９bp左右处获得与

目的片段大小一致的条带,提示COI 和ITS２基因

片段均被成功扩增,表明COI 和ITS２基因能作为

亚洲璃眼蜱的分子鉴别手段.
基于COI基因建立的系统发育树表明,本研究

所鉴定蜱的序列均能与已知的璃眼蜱序列良好聚

类,与来自新疆、内蒙古等地方株聚为一支,相似性

可达９９％以上;而与国外土库曼斯坦以及伊朗等地

方株的亲缘关系极为接近,相似性也达到９９％及以

上.基于ITS２基因建立的进化树同样验证了上述

结果.本研究所发现的亚洲璃眼蜱序列与国外发现

的序列聚为一支,这可能是国际间动物贸易、候鸟迁

徙等因素所导致的结果.
本研究结果为亚洲璃眼蜱的鉴定提供参考依

据,同时完善新疆新地乡的蜱种分布,为该地蜱遗传

进化特征分析提供基础数据.
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