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摘要： 旨在探明雌、 雄刻点血蜱中肠菌群结构特征及其差异。 从新疆沙湾市绵羊体表采集刻点血蜱雌、 雄蜱， 无菌条件下收集雌、 雄蜱中肠内

容物， 提取各样本细菌总 ＤＮＡ， ＰＣＲ 扩增细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３－Ｖ４ 区， 运用 Ｉｌｌｉｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 高通量双末端测序， 对数据进行拼接和过滤， 扩增子

序列变异 （ＡＳＶｓ） 降噪与物种注释后， 对比分析雌、 雄蜱中肠菌群结构的组成及差异。 结果： 雌蜱中肠菌群多样性高于雄蜱； 在门水平上， 变

形菌门、 厚壁菌门、 异常球菌门、 拟杆菌门、 放线菌门在雌、 雄蜱中肠内相对丰度较高， 其中变形菌门相对丰度最高， 为 ２ 个样本的优势菌门，
且变形菌门在雄蜱中肠内的含量大于雌蜱； 在属水平上， Ｓｃｈｌｅｇｅｌｅｌｌａ、 不动杆菌属、 拟杆菌属、 乳杆菌属、 短波单胞菌属、 罗姆布茨菌属等在雌、
雄蜱中肠内的相对丰度较高， 其中 Ｓｃｈｌｅｇｅｌｅｌｌａ 的丰度最高， 且在雌蜱 （４１􀆰 ７％） 中的含量高于雄蜱 （０􀆰 ８％）； 注释到种水平且 ２ 个样本共有的菌

种包括： 西尔瓦诺斯亚栖热菌、 鲍曼不动杆菌、 柯克斯氏体共生菌、 肠乳杆菌、 长双歧杆菌、 巴氏杆菌拟杆菌等。 本研究表明， 刻点血蜱雌、 雄

蜱中肠菌群结构较为相似， 但各细菌在不同分类级别上的相对丰度差异较大， 这可能与雌、 雄蜱吸血及生理特性不同有关。
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　 　 刻点血蜱 （Ｈａｅｍａｐｈｙｓａｌｉｓ ｐｕｎｃｔａｔａ） 属于硬蜱

科、 血蜱属， 常寄生于牛、 马、 羊等家畜， 广泛分布

于英国、 美国、 西班牙、 意大利、 以色列等国［１］，
在我国其主要分布于新疆地区［２］。 已有研究表明，
刻点血蜱可传播大巴贝斯虫 （Ｂａｂｅｓｉａ ｍａｊｏｒ）、 莫氏

巴贝斯虫 （Ｂ． ｍｏｔａｓｉ）、 双芽巴贝斯虫 （Ｂ． ｂｉｇｅｍｉｎａ）、
伯纳特氏立克次氏体 （Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ ｂｕｒｎｅｔｉ）、 斑点热群

立克次体 （Ｓｐｏｔｔｅｄ ｆｅｖｅｒ ｇｒｏｕｐ ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｅ）、 羊泰勒虫

（Ｔｈｅｉｌｅｒｉａ ｓｐ．） 等病原体［２－３］。 由于雌、 雄蜱生活习

性、 生活周期、 吸血特性的不同， 常导致由致病菌、
共生菌组成的蜱菌群结构表现不同［４］， 如 Ｃｈｏｕｂｄａｒ
等［５］证实小亚璃眼蜱 （Ｈｙａｌｏｍｍａ ａｎａｔｏｌｉｃｕｍ） 雌蜱

中肠菌群多样性高于雄蜱； Ｋｉｍ 等［６］发现不同性别长

角血蜱 （Ｈ． ｌｏｎｇｉｃｏｒｎｉｓ） 体内的菌群结构存在显著差

异， 其雌蜱体内的柯克斯氏体共生菌 （Ｃｏｘｉｅｌｌａ ｅｎｄｏ⁃
ｓｙｍｂｉｏｎｔ） 相对丰度高于雄蜱。 因此， 了解不同性别

蜱中肠菌群结构及差异对防控蜱和蜱传病意义重大。
近年来， 随着高通量测序技术的发展， 学者们对

不同蜱种的不同发育阶段、 不同组织器官、 不同地域

来源、 不同饱血状态中肠菌群结构进行了大量研

究［７－１０］。 Ｐｏｒｔｉｌｌｏ 等［１１］利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序

技术， 对来源于西班牙拉里奥哈地区不同性别刻点血

蜱的中肠菌群结构进行了研究， 发现在雌、 雄刻点血

蜱中变形菌门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 为优势菌门， 埃立克

体属 （ Ｅｈｒｌｉｃｈｉａ ） 为 优 势 菌 属， 宫 本 疏 螺 旋 体

（Ｂｏｒｒｅｌｉａ ｍｉｙａｍｏｔｏｉ） 为优势菌种， 且立克次体属

（Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ） 在雌蜱中肠内的相对丰度高于雄蜱， 埃

立克体属、 沃尔巴克氏体属 （Ｗｏｌｂａｃｈｉａ） 在雄蜱中

肠内的含量高于雌蜱。 但有研究证实， 地域及宿主不

同将影响蜱菌群结构的组成［１２－１３］。 因此， 本研究运

用 Ｉｌｌｉｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 高通量测序技术对采自于我国新

疆地区绵羊体表的不同性别刻点血蜱中肠菌群结构进

行分析， 探究其特征和差异， 为蜱和蜱传病的防控提

供科学依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 主要试剂

带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３－Ｖ４ 区扩增引物，
３４１Ｆ： ５′ － ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ － ３′； ８０６Ｒ： ５′ －
ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ－３′， 引物由上海生工生

物工程股份有限公司合成。 ＤＮＡ 片段快速纯化 ／回收

试剂盒购自 Ｑｉａｇｅｎ 公司； 细菌基因组 ＤＮＡ 提取试剂

盒购自天根生化科技有限公司 （北京）； Ｐｈｕｓｉｏｎ®

Ｈｉｇｈ － Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ、 ＮＥＢ Ｎｅｘｔ® ＵｌｔｒａＴＭ

ＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 均购自 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ
公司。
１􀆰 ２　 刻点血蜱样本

２０ 只饱血刻点血蜱雌蜱和 ３０ 只刻点血蜱雄蜱采

自于新疆沙湾市绵羊体表， 并送至湖南农业大学动物

医学院寄生虫与媒介中心保存。
１􀆰 ３　 细菌 ＤＮＡ 提取

取雌蜱 ５ 只、 雄蜱 １０ 只， ７５％酒精对虫体表面

进行消毒， 无菌水冲洗， 去除体表杂质。 在超净工作

台中用灭菌眼科剪沿蜱腹部剪开体壁， 将雌蜱、 雄蜱

中肠内容物分别收集至 ２ 个含有 １ ｍＬ ３􀆰 ８％ 柠檬酸

钠无菌生理盐水溶液的灭菌离心管中， ８００ ｒ ／ ｍｉｎ 离

心 １０ ｍｉｎ； 取上清液， １２ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １ ｍｉｎ； 弃去

上清液， 将雌蜱和雄蜱中肠内容物沉淀物分别编号为

Ｈｐ􀆰 Ｆ 和 Ｈｐ􀆰 Ｍ。 按照细菌基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒说

明书提取各样品细菌基因组 ＤＮＡ。
１􀆰 ４　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因扩增及高通量测序

以雌、 雄蜱中肠细菌总 ＤＮＡ 为模板， 以 ３４１Ｆ 和

８０６Ｒ 为扩增引物扩增细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３－Ｖ４ 区。 反

应体系 （５０ μＬ）： ＤＮＡ 模板 １ μＬ， Ｐｈｕｓｉｏｎ® Ｈｉｇｈ－
Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ２５ μＬ， 上、 下游引物 （１０
ｍｍｏｌ ／ Ｌ） 各 ２ μＬ， ｄｄＨ２Ｏ ２０ μＬ。 扩增条件： ９８ ℃
１ ｍｉｎ； ９８ ℃ １０ ｓ， ５０ ℃ ３０ ｓ， ７２ ℃ ３０ ｓ， 共 ３０ 个

循环； ７２ ℃ ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物经 １􀆰 ５％琼脂糖凝胶电

泳后切胶回收。 将扩增片段经 ＮＥＢ Ｎｅｘｔ® ＵｌｔｒａＴＭ

ＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 修饰、 加测序接头， 并用 Ｑｕｂｉｔ
＠ ２􀆰 ０ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ 定量和 ｑＰＣＲ 检测合格后， 运用 Ｉｌ⁃
ｌｉｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 平台进行双末端测序。
１􀆰 ５　 数据处理

根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物序列从下机数

据中拆分出各样本数据， 截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列

后， 使 用 ＦＬＡＳＨ （ Ｖ１􀆰 ２􀆰 １１， ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｃｂ． ｊｈｕ． ｅｄｕ ／
ｓｏｆｔｗａｒｅ ／ ＦＬＡＳＨ ／ ）软件［１４］ 对样本的 ｒｅａｄｓ 进行拼接，
得到 Ｒａｗ Ｔａｇｓ。 随后使用 ｆａｓｔｐ 软件对 Ｒａｗ Ｔａｇｓ 进行

质控， 得到 Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ。 最后使用 Ｖｓｅａｒｃｈ 软件将

Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ 与数据库进行比对以检测嵌合体并进行去

除［１５］， 得到 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ。
１􀆰 ６　 扩增子序列变异 （ＡＳＶｓ） 降噪和物种注释

对以上得到的 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ， 使用 ＱＩＩＭＥ２ 软件

中的 ＤＡＤＡ２ 模块进行降噪， 并过滤掉丰度小于 ５ 的

序列［１６］， 获 得 ＡＳＶｓ 以 及 特 征 表。 随 后， 使 用

ＱＩＩＭＥ２ 软件中的 ｃｌａｓｓｉｆｙ－ｓｋｌｅａｒｎ［１７－１８］模块将 ＡＳＶｓ 与
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数据库比对， 得到每个 ＡＳＶ 的物种信息， 并分别在

不同分类水平上统计 ２ 个样本的群落组成， 以样品中

数据量最少的为标准进行均一化处理， 进行 Ａｌｐｈａ 多

样性分析。
１􀆰 ７　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

使用 ＱＩＩＭＥ２ 软件计算 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｏｔｕｓ （直观观测

到的物种数目）， Ｓｈａｎｎｏｎ （样品中的分类总数及其

占比）， Ｓｉｍｐｓｏｎ （表征群落内物种分布的多样性和均

匀度）， Ｃｈａｏ１ （估计群落样品中包含的物种总数），
Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ （覆盖度） 和 Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ （均匀度） 指

数， 并绘制稀释曲线。

２　 结果

２􀆰 １　 数据处理和 ＡＳＶｓ 统计

经测序雌蜱样本 （Ｈｐ􀆰 Ｆ） 获得原始序列 １０６ ２５２
条， 雄蜱样本 （Ｈｐ􀆰 Ｍ） 获得原始序列 １１４ ８０３ 条。
经过质控和去除嵌合体后， Ｈｐ􀆰 Ｆ 和 Ｈｐ􀆰 Ｍ ２ 组样本

获得的有效序列分别为 ８７ ３９５ 条和 ９８ ７４０ 条， 数据

有效率分别达到 ８２􀆰 ３％和 ８６􀆰 １％。 将有效序列进行

降噪后， Ｈｐ􀆰 Ｆ、 Ｈｐ􀆰 Ｍ 获得的 ＡＳＶｓ 数分别为 ５２３ 和

４１５ 个， 其中 ２１９ 个为 ２ 个样本所共有 （图 １）。

图 １　 刻点血蜱 ２ 个肠内容样本 ＡＳＶｓ 分布韦恩图

２􀆰 ２　 细菌在门水平上的分布

获得的 ＡＳＶｓ 经物种注释后， 在门水平上， Ｈｐ􀆰 Ｆ
和 Ｈｐ􀆰 Ｍ 中共发现 １１ 个门， 每个细菌门在 ２ 组样品

中的相对丰度见表 １。 从表 １ 中可见， Ｈｐ􀆰 Ｆ 与 Ｈｐ􀆰 Ｍ
中含有的共有菌门为 ８ 个， 包括： 变形菌门， 厚壁菌

门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）， 异常球菌门 （Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｏｔａ）， 拟杆

菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄ⁃ｏｔａ）， 放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ），
蓝细菌门 （Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）， 脱硫菌门 （Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅ⁃
ｒｏｔａ） 和疣微菌门 （Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）， 其中变形菌

门的相对丰度最高， 且在 Ｈｐ􀆰 Ｍ 内的含量 （８１􀆰 １％）
高于 Ｈｐ􀆰 Ｆ （６５􀆰 ２％）， 为 ２ 组样本的优势菌门； 厚壁

菌门、 异常球菌门 （ Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｏｔａ ）、 拟杆菌门在

Ｈｐ􀆰 Ｆ 中的相对丰度 （１６􀆰 ９％、 １０􀆰 ５％、 ４􀆰 ７％） 高于

Ｈｐ􀆰 Ｍ （１３􀆰 ０％、 ０􀆰 ２％、 ２􀆰 ３％）； 放线菌门在 Ｈｐ􀆰 Ｍ
中的相对丰度 （２􀆰 ４％） 高于 Ｈｐ􀆰 Ｆ （１􀆰 １％）。 除共

有菌门外， 弯曲菌门 （Ｃａｍｐｉｌｏｂａｃｔｅｒ⁃ｏｔａ） 和螺旋体

门 （Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｏｔａ ） 为 Ｈｐ􀆰 Ｆ 特有菌门； 梭杆菌门

（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ） 为 Ｈｐ􀆰 Ｍ 独有菌门。

表 １　 ２ 组样品在门水平上的物种相对丰度

细菌门 Ｈｐ􀆰 Ｆ Ｈｐ􀆰 Ｍ

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０􀆰 ６５２ ０􀆰 ８１１

厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ０􀆰 １６９ ０􀆰 １３０

异常球菌门 Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｏｔａ ０􀆰 １０５ ０􀆰 ００２

拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ ０􀆰 ０４７ ０􀆰 ０２３

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ ０􀆰 ０１１ ０􀆰 ０２４

蓝细菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ００４

脱硫菌门 Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００２

弯曲菌门 Ｃａｍｐｉｌｏｂａｃｔｅｒｏｔａ ０􀆰 ００２ ０

疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００１

梭杆菌门 Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ ０ ０􀆰 ０００

螺旋体门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｏｔａ ０􀆰 ０００ ０

２􀆰 ３　 细菌在属水平上的分布

Ｈｐ􀆰 Ｆ 和 Ｈｐ􀆰 Ｍ ２ 组样本共检测到 １８９ 个细菌属，
其中共有菌属为 １１９ 个， 相对丰度前 １０ 的共有细菌

属在 ２ 组样本中的分布特点见图 ２， 前 ５０ 除前 １０ 之

外的其余 ４０ 种共有细菌属相对丰度见表 ２。 从图 ２
可见， ２ 组样本中相对丰度较高的细菌属主要为

Ｓｃｈｌｅｇｅｌｅｌｌａ 属， 不动杆菌属 （Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）， 拟杆菌

属 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）， 乳杆菌属 （Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）， 短波单

胞菌属 （Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ） 和罗姆布茨菌属 （Ｒｏｍｂｏｕｔ⁃
ｓｉａ） 等， 且以上菌属在 Ｈｐ􀆰 Ｆ 中的相对丰度均高于

Ｈｐ􀆰 Ｍ。 除上述丰度较高的菌属外， 在 ２ 组样本中均

检测到了柯克斯体属 （Ｃｏｘｉｅｌｌａ）， 立克次体属 （Ｒｉｃｋ⁃
ｅｔｔｓｉａ）， 寡养单胞菌属 （ Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ）， 鞘氨醇

单胞菌属 （ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）， 泛菌属 （Ｐａｎｔｏｅａ）， 肠

杆菌属 （Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ）， 葡萄球菌属 （Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ）
和链球菌属 （Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ） 等相对丰度较低的共生

菌和致病菌属。 另外， Ｈｐ􀆰 Ｆ 内特有菌属 ３９ 种， 其中

相对丰度较高的菌属有： 八叠球菌属 （Ｓａｒｃｉｎａ）， 螺

杆菌属 （Ｈｅｌｉｃｏｂａｃｔｅｒ）， Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ
属， Ｑｕｉｎｅｌｌａ 属， Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ ＵＣＧ－００３ 属和小杆菌

属 （Ｄｉａｌｉｓｔｅｒ） 等； Ｈｐ􀆰 Ｍ 内特有菌属 ３１ 种， 其中相

对丰度较高菌属包括： ＣＡＧ－３５２ 菌属， 巨单胞菌属

（Ｍｅｇａｍｏｎａｓ）， 劳森菌属 （ Ｌａｗｓｏｎｉａ ）， 细杆菌属

（Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）， Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 属和土地芽胞杆

菌属 （Ｔｅｒｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ） 等， 这表明雌、 雄蜱中肠内菌群

结构在属水平上存在较大差异。
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图 ２　 Ｈｐ􀆰 Ｆ （Ａ） 和 Ｈｐ􀆰 Ｍ （Ｂ） 样品前 １０ 共有菌属的相对丰度

表 ２　 前 ５０ 中 ４０ 个共有菌属 （前 １０ 除外） 的相对丰度

细菌属 Ｈｐ􀆰 Ｆ Ｈｐ􀆰 Ｍ 细菌属 Ｈｐ􀆰 Ｆ Ｈｐ􀆰 Ｍ

大肠杆菌志贺菌属 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ－Ｓｈｉｇｅｌｌａ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ０４３

杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ０２０

粪杆菌属 Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ００７

柯克斯体属 Ｃｏｘｉｅｌｌａ ０􀆰 ０１０ ０􀆰 ００２

立克次体属 Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ００４

柯林斯菌属 Ｃｏｌｌｉｎｓｅｌｌａ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００６

嗜冷杆菌属 Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００５

Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ－Ｍｅｔｈｙｌｏｒｕｂｒｕｍ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ００５

罕见小球菌属 Ｓｕｂｄｏｌｉｇｒａｎｕｌｕｍ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ００４

胃瘤球菌属 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ｔｏｒｑｕｅｓ ｇｒｏｕｐ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ００３

Ａｇａｔｈｏｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００３

泛菌属 Ｐａｎｔｏｅａ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ００３

肠杆菌属 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００３

寡养单胞菌属 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ００２

纺锤链杆属 Ｆｕｓｉｃａｔｅｎｉｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００２

副拟杆菌属 Ｐａｒａｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ００２

Ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ００２

葡萄球菌属 Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００２

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ ＵＣＧ－０１４ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ００２

萨特氏菌属 Ｓｕｔｔｅｒｅｌｌａ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ００２

马赛菌属 Ｍａｓｓｉｌｉａ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００２

Ａｎａｅｒｏｓｔｉｐｅｓ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

阿克曼菌属 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００１

Ｔｅｒｒｉｓｐｏｒｏｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００１

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｓｅｎｓｕ ｓｔｒｉｃｔｏ １ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ００１

罗氏菌属 Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００１

Ｄｏｒｅａ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

鞘氨醇单胞菌属 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００１

脱硫弧菌属 Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

Ｔｕｒｉｃｉｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００１

赖氨酸芽胞杆菌属 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

丛毛单胞菌属 Ｃｏｍａｍｏｎａｓ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ００１

金黄杆菌属 Ｃｈｒｙｓｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ ＮＫ４Ａ１３６ ｇｒｏｕｐ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００１

Ｍｏｎｏｇｌｏｂｕｓ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

链球菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

棒状杆菌属 Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ００１

Ｃｏｌｉｄｅｘｔｒｉｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ｇａｕｖｒｅａｕｉｉ ｇｒｏｕｐ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

２􀆰 ４　 细菌在种水平上的分布

注释到种水平且 Ｈｐ􀆰 Ｆ 和 Ｈｐ􀆰 Ｍ ２ 个样本中共有

的菌种有 ２８ 个， 各菌种相对丰度见表 ３。 相对丰度

较高的菌种包括： 西尔瓦诺斯亚栖热菌 （Ｍｅｉｏｔｈｅｒｍｕｓ
ｓｉｌｖａｎｕｓ）、 鲍曼不动杆菌 （Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ｂａｕｍａｎｎｉｉ）、
柯克斯氏体共生菌 （Ｃｏｘｉｅｌｌａ ｅｎｄｏｓｙｍｂｉｏｎｔ）、 肠乳杆

菌 （ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｉｓ ）、 长 双 歧 杆 菌

（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｌｏｎｇｕｍ）、 巴氏杆菌拟杆菌 （Ｂ． ｂａｒ⁃
ｎｅｓｉａｅ） 等。 除以上共有菌种外， ２ 个样本中还分别

存在独有菌种， 如双环瘤胃球菌 （Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ｂｉｃｉｒ⁃
ｃｕｌａｎｓ）、 多氏拟杆菌 （Ｂ． ｄｏｒｅｉ）、 粪便乳杆菌 （Ｌａｃ⁃
ｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｆａｅｃｉｓ）、 Ｂｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃｕｓ ｓｐ．、 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｄａｒ⁃

ｗｉｎｉａｎｕｓ、 Ｄｉａｌｉｓｔｅｒ ｉｎｖｉｓｕｓ 等仅在 Ｈｐ􀆰 Ｆ 被检测到； 类

芽胞杆菌 （Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｐａｓａｄｅｎｅｎｓｉｓ）、 单形拟杆菌

（Ｂ． ｕｎｉｆｏｒｍｉｓ）、 马葡萄球菌 （ Ｓ． ｅｑｕｏｒｕｍ）、 普通拟

杆菌 （Ｂ． ｖｕｌｇａｔｕｓ）、 粪便拟杆菌 （Ｂ． ｓｔｅｒｃｏｒｉｓ）、 产

黑素普氏菌 （Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ｍｅｌａｎｉｎｏｇｅｎｉｃａ） 等仅在 Ｈｐ􀆰 Ｍ
中被检测到。
２􀆰 ５　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

对 Ｈｐ􀆰 Ｆ 和 Ｈｐ􀆰 Ｍ ２ 个样本的 Ａｌｐｈａ 多样性指数

进行统计， 结果表明 （表 ４）： ２ 个样本的 Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖ⁃
ｅｒａｇｅ 均为 １ 即 １００％， 表明本研究的测序覆盖率高，
测序结果具有高精确性、 高有效性和高可信度。
Ｈｐ􀆰 Ｆ 的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均大于 Ｈｐ􀆰 Ｍ，
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表明雌蜱菌群多样性大于雄蜱。

表 ３　 ２ 组样品在种水平上的物种相对丰度

细菌种 Ｈｐ􀆰 Ｆ Ｈｐ􀆰 Ｍ

西尔瓦诺斯亚栖热菌

Ｍｅｉｏｔｈｅｒｍｕｓ ｓｉｌｖａｎｕｓ
０􀆰 １０４ ０􀆰 ００２

鲍曼不动杆菌 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ｂａｕｍａｎｎｉｉ ０􀆰 ０５９ ０􀆰 ００２

柯克斯氏体共生菌

Ｃｏｘｉｅｌｌａ ｅｎｄｏｓｙｍｂｉｏｎｔ
０􀆰 ０１０ ０􀆰 ００２

肠乳杆菌 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｉｓ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ００２

长双岐杆菌 Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｌｏｎｇｕｍ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００４

巴氏杆菌拟杆菌 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ｂａｒｎｅｓｉａｅ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ００１

Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ ｓｔａｌｅｙｉ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ００３

水生丛毛单胞菌 Ｃｏｍａｍｏｎａｓ ａｑｕａｔｉｃａ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ００１

肠罗斯氏菌 Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｉｓ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ００１

粪副拟杆菌 Ｐａｒａｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ｍｅｒｄａｅ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ｃｏｐｒｏｃｏｌａ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１

Ａｌｉｓｔｉｐｅｓ ｐｕｔｒｅｄｉｎｉｓ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ０００

唾液链球菌 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｓａｌｉｖａｒｉｕｓ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ００１

抗辐射不动杆菌

Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ｒａｄｉｏｒｅｓｉｓｔｅｎｓ
０􀆰 ００１ ０􀆰 ０００

平常拟杆菌 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ｐｌｅｂｅｉｕｓ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ０００

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ｃａｃｃａｅ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

伶俐瘤胃球菌 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ｃａｌｌｉｄｕｓ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

停滞棒杆菌 Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｔａｔｉｏｎｉｓ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｎｅｗ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

格陵兰史前细菌

Ｃｈｒｙｓｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｇｒｅｅｎｌａｎｄｅｎｓｅ
０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ． ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

伪旋毛虫 Ｔｒｉｃｈｉｎｅｌｌａ ｐｓｅｕｄｏｓｐｉｒａｌｉｓ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

黄色瘤胃球菌 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ｆｌａｖｅｆａｃｉｅｎｓ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

Ａｑｕａｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｉｔｒａｔｉｐｈｉｌｕｍ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ＹＥ５７ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

偏白副萨特菌 Ｐａｒａｓｕｔｔｅｒｅｌｌａ ｓｅｃｕｎｄａ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

粪厌氧棒状菌 Ａｎａｅｒｏｓｔｉｐｅｓ ｈａｄｒｕｓ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

Ａｌｉｓｔｉｐｅｓ ｆｉｎｅｇｏｌｄｉｉ ０􀆰 ０００ ０􀆰 ０００

表 ４　 样品的 Ａｌｐｈａ 多样性分析指数

样本 Ｃｈａｏ１ Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｏｔｕｓ Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ

Ｈｐ􀆰 Ｆ ５２３ １ ５２３ ０􀆰 ５０８ ４􀆰 ５８５ ０􀆰 ８０７

Ｈｐ􀆰 Ｍ ４１５ １ ４１５ ０􀆰 ４６ ４􀆰 ００２ ０􀆰 ７９７

３　 讨论

本研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 高通量测序技术，

对刻点血蜱雌、 雄蜱中肠菌群结构进行了分析， 发现

２ 组样本菌群结构之间存在显著差异， 共鉴定到 １１
个细菌门、 １８９ 个细菌属、 ２８ 个细菌种。 在门水平

上， 变形菌门为刻点血蜱雌、 雄蜱中肠内的优势菌

门， 这与微小扇头蜱［１０］、 长角血蜱 ［１９］、 褐黄血蜱

（Ｈ． ｆｌａｖａ） ［２０］ 的研究结果相一致。 Ｐｏｒｔｉｌｌｏ 等［１１］ 发现

雌、 雄刻点血蜱在属水平上存在明显差异， 这与本研

究的部分研究结果相一致， 如本研究中的立克次体属

在刻点血蜱雌蜱体内的相对丰度远高于雄蜱。 而立克

次体属中诸多菌种作为蜱传病原， 已在不同地域的革

蜱属 （Ｄｅｒｍａｃｅｎｔｏｒ）、 血蜱属 （Ｈａｅｍａｐｈｙｓａｌｉｓ）、 硬蜱

属 （ Ｉｘｏｄｅｓ）、 扇头蜱属 （Ｒｈｉｐｉｃｅｐｈａｌｕｓ）、 璃眼蜱属

（Ｈｙａｌｏｍｍａ） 等蜱中被相继检测到［２１－２２］。 本研究中

雌、 雄刻点血蜱中肠内均检测到该菌属， 说明不同性

别刻点血蜱可携带立克次体， 但由于高通量测序技术

的局限性， 未能将该菌属鉴定到种水平。
不动杆菌属为革兰阴性菌， 已被正式命名的菌种

达 ３８ 个， 其中大部分为非致病菌， 常分布于潮湿的

土壤和水域中； 少部分菌种为条件性致病菌， 可导致

呼吸系统、 泌尿系统、 中枢神经系统等的感染［２３］。
该菌属已在长角血蜱雌蜱中被检测到， 且为优势菌

属［２４］， 这与本研究结果相一致。 除此之外， 本研究

还发现刻点血蜱雌蜱中肠内的不动杆菌属相对丰度

（８􀆰 １％） 高于雄蜱 （１􀆰 ３％）。 有研究表明［２５］， 不动

杆菌广泛存在于土壤中， 其在蜱体内的出现通常是由

于蜱长时间暴露于宿主体表所致， 这与雌蜱寄生在宿

主体表至饱血的时间远大于雄蜱的生活习性相一致。
鞘氨醇单胞菌属为好氧型革兰阴性杆菌， 包括

１０３ 余种菌种， 广泛分布于各种水体、 沉积物和土壤

中， 对重金属环境的生物修复与多环芳烃的生物降解

具 有 一 定 作 用［２６］。 少 动 鞘 氨 醇 单 胞 菌 （ Ｓ．
ｐａｕｃｉｍｏｂｉｌｉｓ） 是一种条件致病菌， 由其污染的水体或

土壤可引发社区及医院内感染， 常引起关节炎、 骨髓

炎、 败血症及局部化脓性溃疡等病症， 该菌种已在西

方蜜蜂 （Ａｐｉｓ ｍｅｌｌｉｆｅｒａ） 体内被检测到［２７］。 本研究虽

未检测到少动鞘氨醇单胞菌， 但发现鞘氨醇单胞菌属

在刻点血蜱雌、 雄蜱中肠内均存在， 说明刻点血蜱可

携带该菌属， 这与在微形血蜱 （Ｈ． ｗｅｌｌｉｎｇｔｏｎｉ）、 豪

猪血蜱 （Ｈ． ｈｙｓｔｒｉｃｉｓ）、 二棘血蜱 （Ｈ． ｂｉｓｐｉｎｏｓａ） 中的

发现相一致［２８］。
与 Ｐｏｒｔｉｌｌｏ 等［１１］未检测到葡萄球菌属的研究结果

不同， 本研究在雌、 雄刻点血蜱中皆检测到了葡萄球

菌属， 且其在雄蜱中肠内的相对丰度高于雌蜱。 葡萄

球菌属中的菌种多为条件性致病菌， 是临床上最常见

的革兰阳性菌， 其中金黄色葡萄球菌 （Ｓ． ａｕｒｅｕｓ） 是

一种能引起肺炎、 菌血症等多种感染性疾病的化脓性

·８５· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２４　 Ｖｏｌ􀆰 ５６　 Ｎｏ􀆰 ４



病原菌［２９］， 且已在黄粉虫 （Ｔｅｎｅｂｒｉｏ ｍｏｌｉｔｏｒ） ［３０］， 黑

水虻 （Ｈｅｒｍｅｔｉａ ｉｌｌｕｃｅｎｓ） ［３１］， 大蜡螟 （Ｇａｌｌｅｒｉａ ｍｅｌ⁃
ｌｏｎｅｌｌａ） ［３２］等昆虫体内被检测到。 本试验检测出的葡

萄球菌为马葡萄球菌， 且该菌种只在刻点血蜱雄蜱中

存在， 该 菌 种 同 样 被 报 道 在 微 小 扇 头 蜱 （ Ｒ．
ｍｉｃｒｏｐｌｕｓ） 和一些血蜱属、 璃眼蜱属蜱体内存在［３３］。

本研究将刻点血蜱雌、 雄蜱中肠内的柯克斯体属

注释为柯克斯氏体共生菌， 且雌蜱中肠内的相对丰度

大于雄蜱。 柯克斯氏体共生菌已在微小扇头蜱［３４］，
Ａｍｂｌｙｏｍｍａ ｎｕｔｔａｌｌｉ［３５］， Ｏｒｎｉｔｈｏｄｏｒｏｓ ｍａｒｉｔｉｍｕｓ， 边缘

革蜱 （Ｄ． ｍａｒｇｉｎａｔｕｓ） 和六角硬蜱 （ Ｉ． ｈｅｘａｇｏｎｕｓ） ［３６］

等蜱种体内被检测到。 有研究表明［３７－３８］， 蜱在寄生

吸血过程中， 由于进食条件不平衡， 导致其体内缺乏

部分必需营养元素， 如 Ｂ 族维生素， 而柯克斯氏体

共生菌正好可为蜱提供 Ｂ 族维生素， 从而促进蜱的

生长发育， 发挥互利共生的作用。 本研究还发现， 柯

克斯氏体共生菌在刻点血蜱雌蜱中的含量远高于雄

蜱， 可能是由于雌蜱生长发育速度较雄蜱快， 且与雌

蜱在新陈代谢、 生理活动时物质消耗量高于雄蜱

有关［３９］。
综上， 通过对比不同性别刻点血蜱中肠菌群结

构， 发现其在门、 属、 种水平上存在较大差异， 这可

能与雌、 雄蜱吸血及生理特性不同有关。
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