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蜱类病原体和共生菌多样性及其作用* 
张艳凯**  刘敬泽*** 

（河北省动物生理生化与分子生物学重点实验室，河北师范大学生命科学学院，石家庄 050024） 

摘  要  蜱是一类专性吸血的体外寄生动物，宿主包括哺乳类、鸟类、爬行类和两栖类。蜱是多种病原体

贮存和传播的媒介，由此带来的蜱传疾病危害人类和动物健康，给畜牧业生产造成损失。因此，蜱类研究

具有重要的医学和经济学意义。根据已有的研究基础，本文对蜱类病原体的多样性和危害，蜱类-病原体-
宿主互作机制，蜱传疾病的防治，蜱类共生菌多样性，蜱类共生菌功能及作用机制等方面的研究进展进行

综述。可以看出，随着研究手段和技术的丰富，蜱类研究也越来越深入。这些研究结果不仅能够揭示蜱类

生物学规律，也有助于有效地指导蜱传疾病防治。 
关键词  蜱；病原体；共生菌；蜱传疾病；作用与机制 

Diversity, and roles, of pathogens and symbionts in ticks 
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Abstract  Ticks are obligate blood-sucking arthropods, which can feed on mammals, birds, reptiles and amphibians. Ticks are 

reservoirs for various pathogens which they transmit to both humans and animals. The tick-borne diseases induced by these 

pathogens are not only harmful to human and animal health, but also cause significant economic losses to livestock farmers. 

Research on ticks is, therefore, both medically and economically important. This paper reviews previous research on the 

diversity of tick-borne pathogens, tick-pathogen-host interaction mechanisms, tick-borne disease prevention and control, tick 

symbiont diversity, function and the mechanisms underlying tick-symbiont interactions. An increase in the amount of research 

on ticks and technological advances has resulted in an obvious improvement in the quality of  research and information 

available on these pests. These results can not only reveal more of the biology of ticks, but also help the prevention and control 

of tick-borne diseases.  

Key words  ticks; pathogens; symbionts; tick-borne diseases; function and mechanism 

蜱是一类专性吸血的体外寄生动物，在世界

范围内分布，宿主包括哺乳类、鸟类、爬行类和

两栖类。全世界已发现 907 种（Barker and 
Murrell，2008），中国已描述定名 125 种（温廷
桓和陈泽，2016；赵国平，2018）。近年来，也
有一些蜱新种或新纪录种报道（Nava et al.，

2013；Guo et al.，2016，2017）。除直接叮咬吸
血和继发性感染外，蜱传播多种病原体，危害人

类健康和畜牧业生产（Jongejan and Uilenberg，
2004）。蜱传疾病的新发和再次发生均对公共健
康产生较大的影响（Hai et al.，2014；Fang et al.，
2015）。研究表明莱姆病已扩展至美国全境，引
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起关注。近期发生的非洲猪瘟疫情对我国的生猪

产业产生一定冲击。户外活动的增多使得我们接

触蜱类的机会不断增加，由于气候或人类活动的

影响，蜱类种群也呈现出扩张态势（Estrada-Peña 
et al.，2014），蜱传疾病发生区域随之扩大。随
着研究的深入，一些新的蜱类病原体和蜱传疾病

不断被发现（Zhou et al.，2014；Kernif et al.，
2016）。到目前为止，有关蜱类病原体和蜱传疾
病研究取得了一定的进展，如病原体的检测及致

病机制、蜱传疾病发生趋势预测、蜱类-病原体-
宿主互作机制等（Hovius et al.，2007；Ogden，
2013；de la Fuente et al.，2017）。但由于蜱传疾
病种类繁多，危害较大，对它们的诊断和治疗仍

显不足。另外，对于这些病原体危害风险的预测

受到环境、媒介或宿主等诸多因素的影响，使得

难以准确对其预测预报。因此，为了更好地控制

蜱传疾病，还需要更为广泛和深入的研究。 
蜱类同时携带和传播多种非致病性微生物，

包括肠道微生物和母系遗传共生细菌等。其中，

母系遗传共生细菌在蜱类宿主的适合度、营养适

应、发育、生殖、抵御环境压力、免疫以及蜱媒

病原体传播等方面均有影响，已成为研究热点

（Narasimhan and Fikrig，2015；Bonnet et al.，
2017）。由于共生菌的检测和研究手段不断发展，
越来越多蜱类物种的共生菌感染情况得到研究，

共生菌的功能及其机制得以揭示。如已在多种蜱

类中发现专性共生菌类考克次氏体 Coxiella-like 
symbiont（Coxiella-LE）和类弗朗西斯氏体
Francisella-like symbiont（Francisella-LE）为宿
主的发育过程中提供必需营养（Guizzo et al.，
2017；Duron et al.，2018）。在此情况下，这些
共生菌可作为蜱类防治的潜在靶标。研究者借助

比较基因组学和系统发育分析等阐释了一些共

生菌与病原体的进化关系（Duron et al.，2015；
Gerhart et al.，2016）。 

蜱类病原体和共生菌研究是蜱类基础研究

的重要内容，结合蜱类生态和生理生化等研究，

可以更好地揭示蜱类生物学规律并指导蜱传疾

病防治。综合分析已有研究结果，本文对蜱类病

原体和共生菌研究进展报道如下。 

1  蜱类病原体多样性及危害 

蜱类病原体的检测和分析至关重要。目前，

主要采用培养法、特异引物 PCR、16S rRNA基
因文库法、变性梯度凝胶电泳、高通量测序等手

段检测病原体（庄璐，2017）。可依据病原体的
类型或研究目的等，选取相应的检测手段。 
自研究以来，已有多篇综述文章对蜱类病原

体及蜱传疾病进行了总结（ Jongejan and 
Uilenberg，2004；de la Fuente et al.，2008；
Dantas-Torres et al.，2012；Manzano-Román et al.，
2012；Wu et al.，2013；Shi et al.，2018；Talagrand- 
Reboul et al.，2018；杨露等，2018）。由此可知，
几乎所有的蜱属中均有病原体感染，包括硬蜱属

Ixodes 、 血 蜱 属 Haemaphysalis 、 花 蜱 属
Amblyomma、革蜱属 Dermacentor、扇头蜱属
Rhipicephalus、锐缘蜱属 Argas 和钝缘蜱属
Ornithodoros。其中，不少蜱类具有重要的医学
和经济学意义，如篦子硬蜱 Ixodes ricinus、血红
扇头蜱 Rhipicephalus sanguineus、全沟硬蜱 I. 
persulcatus 和长角血蜱 Haemaphysalis longicornis
等。其他蜱属的一些物种由于种类较少或分布范

围小，对它们病原体的研究相对较少。蜱类病原

体种类较多，包括立克次氏体 Rickettsia、疏螺
旋体 Borrelia、巴贝斯虫 Babesia、泰勒虫 Theileria、
无形体 Anaplasmataceae、土拉弗朗西斯菌
Francisella tularensis、贝氏考克次氏体 Coxiella 
burnetii、巴尔通体 Bartonella、肝簇虫Hepatozoon、
线虫 Acanthocheilonema、埃及小体 Aegyptianella、
病毒及 Candidatus Neoehrlichia mikurensis等。
病原体的多重感染在蜱类中普遍存在，如篦子硬

蜱可同时感染 Anaplasmataceae、Bartonella、
Borrelia、 Rickettsia、 Theileria 和 Candidatus 
Neoehrlichia mikurensis等（Vayssier-Taussat et al.，
2013）。不同地区分布的蜱类病原体感染类型存
在差异，如采集自意大利和荷兰的篦子硬蜱的病

原体感染类型明显不同（Nijhof et al.，2007；
Otranto et al.，2014）。蜱类病原体具有较高的
遗传多样性，借助分子生物学等手段，发现

Rickettsia、 Borrelia、 Babesia、 Theileria 和
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Anaplasmataceae 等类群均有多种病原体，且这
些病原体可造成不同的疾病。如 Babesia可在不
同哺乳动物中造成巴贝斯虫病；不同的泰勒虫引

起的疾病类型差异较大；蜱媒斑点热病原体为

Rickettsia，目前已鉴定并确定分类地位的立克次
体种类众多（de la Fuente et al.，2008）。在我国
近 30年来至少有 33种新发蜱媒传染病病原体被
发现（Fang et al.，2015）。随着蜱类样本采集范
围的扩大和研究的深入，将会发现和鉴定出更多

的病原体。 
由这些病原体造成的一些蜱传疾病，如蜱媒

斑点热 Tick-borne spotted fever、莱姆病 Lyme 
diseases、人粒细胞无形体病 Human granulocytic 
anaplasmosis（HGA）、人埃立克体病 Human 
ehrlichiosis、蜱媒森林脑炎 Tick-borne encephalitis
（TBEV）、蜱媒回归热 Tick-borne relapsing fever、
克里米亚-刚果出血热 Crimean-Congo hemorrhagic 
fever、Q 热 Q fever、发热伴血小板减少综合征
Severe fever with thrombocytopenia syndrome、土
拉菌病 Tularemia、梨形虫病 Piroplasmosis 等，
在世界范围内具有重要影响（de la Fuente et al.，
2008，2017；于志军和刘敬泽，2015）。从全球
来看，由蜱类病原体导致的人类疾病超过 10 万
例之多（de la Fuente et al.，2008）。在美国，
莱姆病的病例报道逐渐增多，发生范围已扩展至

美国全境，主要是由于媒介蜱虫肩突硬蜱 I. 
scapularis 和病原体伯氏疏螺旋体 Borrelia 
burgdorferi分布范围的扩大（Eisen et al.，2016）。
同时，蜱传疾病在世界范围内直接或间接危害畜

牧业生产，也带来防治成本的不断增加（Jongejan 
and Uilenberg，2004）。 

2  蜱类-病原体-宿主互作机制 

在蜱类病原体检测和分析不断完善的基础

上，研究者开始对蜱类-病原体-宿主互作机制展
开研究，以更好地进行蜱及蜱传疾病防治。蜱类

-病原体-宿主相互作用较为复杂，多种因素影响
病原体的获取、保存和传播。如蜱类的宿主的范

围，篦子硬蜱可寄生的宿主种类远多于微小扇头

蜱 R. microplus，其携带的病原体多样性也较高

（Estrada-Peña et al.，2015）。当然，蜱类的宿主
范围也决定了病原体在脊椎动物中的分布。 
在蜱类与病原体的相互作用机制研究方面。

2016 年，第一个蜱类基因组即肩突硬蜱基因组
首次报道（Gulia-Nuss et al.，2016），不仅揭示
了蜱类物种的系统进化问题，为其他蜱种的研究

提供了参考信息，更有助于深入了解蜱类特有的

生理生化过程，如宿主搜寻、角质层合成、血餐

摄取及消化、卵黄发生和生殖、非宿主阶段的生

存、蜱类-病原体-宿主的相互作用机制等（Sojka 
et al.，2013；Chmelař et al.，2016；de la Fuente   
et al.，2016；Rio et al.，2016）。Guerrero等（2010）
和 Cramaro等（2015）也对和人类及动物健康相
关的蜱类物种的部分基因组信息进行了分析。进

一步研究发现，采集于莱姆病较为流行的美国北

部和中西部的肩突硬蜱和南部地区的蜱种有遗

传分化，有助于阐释莱姆病病原体的生活史和传

播（Gulia-Nuss et al.，2016）。在该研究中，Gulia- 
Nuss 等（2016）同时鉴定出一些和人粒细胞无
形体病及蜱传脑炎相关的蛋白。借助转录组、蛋

白质组和代谢组等手段，研究者发现了蜱类对无

形体 Anaplasma phagocytophilum 的组织特异性
响应（Ayllón et al.，2015；Villar et al.，2015；
Alberdi et al.，2016）。由病原体引起的蜱类转录
响应还涉及到埃立克体 Ehrlichia chaffeensis
（Miura and Rikihisa，2009）、B. burgdorferi
（Bouquet et al.，2016）和蜱传脑炎病毒（Weisheit 
et al.，2015）。病原体对蜱类的转录调控也包括
影响宿主的蛋白质含量（Ayllón et al.，2015）。
在组学研究的基础上，Chmelař等（2016）围绕
蜱类与宿主的互作机制进行了综述。为了更好探

究基因功能，该领域也引入了其他一些研究手段

如蜱类细胞系和RNA干扰技术等（Bell-sakyi et al.，
2007；de la Fuente et al.，2007）。 
综合已有的研究结果，de la Fuente等（2016）

提出在蜱类-宿主-病原体的互作关系中存在冲
突与协作，即病原体为了更好地传播和扩散，会

采取相似的策略调控蜱类或脊椎动物的生理过

程，如蜱类细胞骨架重排、细胞凋亡、内在免疫

响应和胚胎发育等（Kaufman，2010；Hajdušek 
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et al.，2013；Cheeseman and Weitzmande，2015；
de la Fuente et al.，2017）（图 1）。在此过程中，
蜱类或宿主也会做出反应以抑制其扩增和传播

（Sojka et al.，2013）。从进化的角度看，在相互
适应的过程中，三者之间存在一定的协作关系。

如病原体感染能够提高蜱类的适合度，以达到

“双赢”的结果。无形体 A. phagocytophilum感
染可诱导肩突硬蜱抗冻蛋白的表达以帮助其应

对寒冷环境（Neelakanta et al.，2010）。此类病
原体还可以通过提高热激蛋白的表达水平影响

蜱类的宿主搜寻行为、应对血餐压力和高温干燥

环境等（Busby et al.，2012；Villar et al.，2015）。
其他病原体（Borrelia spp.和 TBEV）的研究也发
现提高蜱类适合度的现象，感染的肩突硬蜱和全

沟硬蜱的宿主搜寻高度高于不感染个体以增加

生存率（Herrmann and Gern，2015）。由病原体
协助蜱类适应环境的情况还发生在 B. burgdorferi
和篦子硬蜱中（Herrmann and Gern，2012）。这
些病原体帮助蜱类进行生态适应的同时，也保证

了自身的传播（Cabezas-Cruz et al.，2017）。尚
不明确脊椎动物能否从中直接获利。有假说认为

宿主可能受益于蜱类对其的免疫调控能力

（Wikel，2013）。例如，在人类中，蜱类叮咬可
能导致对碳水化合物α-半乳糖抗体水平的提
高。虽然这一反应可能导致我们对红肉、蜱类叮

咬和西妥昔单抗治疗出现过敏反应，但也能够增

加对病原体感染的保护（Cabezas-Cruz et al.，
2015）。 

 

 
 

图 1  蜱类-病原体互作分子机制（根据 de la Fuente 等，2017 改绘） 
Fig. 1  Tick-pathogen molecular interactions (redraw based on de la Fuente et al., 2017) 

 

3  蜱传疾病防控 

由于蜱传疾病的经济学和流行病学意义，对

其防控一直受到重视。在蜱传疾病防控之前，有

必要开展蜱类种群及其病原体感染情况的分布

研究，并结合宿主、环境、气候等因素以预测蜱

类的适生区域，评估蜱传疾病的发生风险和影响

范围，以更好地制定防控措施（赵国平，2018）。
目前，对蜱传疾病的防控主要集中于媒介蜱类的

控制。化学杀虫剂是最为传统的防治方法，依然

广泛使用。在有效杀灭蜱类的同时，也带来一系

列的问题，如蜱类产生抗药性，对环境和肉类品
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质的污染等，进一步增加新药研究和畜牧业成本

（Graf et al.，2004）。针对这些问题，已经产生
一些替代的蜱类防治方法，如使用植物源杀虫剂

（Benelli et al.，2016），筛选生物防治用病原真
菌（Fernandes et al.，2011），开展合理使用杀虫
剂的培训等。此外，集合化学杀虫剂使用、生境

管理、蜱类疫苗开发以及对蜱类和宿主遗传改造

等措施的蜱类综合治理的对策在实践中取得了

较好的效果（de la Fuente and Contreras，2015；
Stafford III et al.，2017）。蜱类-病原体-宿主互作
研究发现的一些对蜱类生存、扩散和病原体传播

较为重要的机制均可成为未来蜱类防治的新靶

标，为防治提供新的思路（de la Fuente et al.，
2017；de la Fuente，2018）。 

4  蜱类共生菌概况 

蜱类同时感染非致病性的微生物，包括肠道

微生物和母系遗传共生菌等，在蜱类的生理过程

或病原体传播等方面具有重要作用（Bonnet et al.，
2017）。除肠道微生物外，越来越多的研究关注
蜱类共生菌，包括感染率、组织分布、多样性、

对宿主的影响及机制等。蜱类共生菌较为多样， 
到目前为止，已在蜱类中发现至少 10类共生菌，
分别为 Coxiella-LE、Francisella-LE、立克次氏
体 Rickettsia、杀雄菌 Arsenophonus、螺原体
Spiroplasma、沃尔巴克氏体 Wolbachia、立克次
式小体 Rickettsiella、线粒体纤原体 Midichloria 
mitochondrii、Cardinium和 Lariskella（Duron et al.，
2017）（图 2）。其中，Coxiella-LE、Francisella-LE
和 Midichloria mitochondrii 为蜱类所特 有
（Niebylski et al.，1997；Lo et al.，2006；Jasinskas 
et al.，2007）。其余共生菌也分布于其他节肢动
物中（Noda et al.，1997；Grindle et al.，2003；
Zchori-Fein and Perlman，2004；Henning et al.，  

 

 
 

图 2  蜱类中 10 类母系遗传共生菌（标号 1-10）的进化关系（Bonnet et al.，2017） 
Fig. 2  Evolutionary relationships between the ten genera maternally inherited tick symbionts 

 (marked number 1-10) (Bonnet et al., 2017) 
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2006；Werren et al.，2008）。相较于其他吸血性
节肢动物，蜱类携带的共生菌最为多样（Jiménez- 
Cortés et al.，2018）。 

在世界范围内，已在 130余种蜱类中发现上
述共生菌的感染，蜱类宿主包括硬蜱科和软蜱科

的 8 个属。在一些分布广泛且危害较大的蜱类
中，共生菌的研究也较为深入，如篦子硬蜱和美

洲花蜱 Amblyomma americanum（Lo et al.，2006；
Zhong et al.，2007；Clay et al.，2008；Epis et al.，
2013）。在不考虑采样和检测偏倚性的前提下，
Coxiella-LE 是蜱类中的主要共生菌。Duron 等
（2017）研究发现，Coxiella-LE在约 2/3的蜱类
中分布，其他研究也显示该共生菌在蜱类中具有

较高感染率（Jasinskas et al.，2007；Duron et al.，
2014）。Rickettsia 和 Francisella-LE 在蜱类中的
感染也较为普遍，蜱类宿主有几十种之多。

Midichloria mitochondrii特异性分布于蜱类的线
粒体中，宿主包括硬蜱、花蜱、血蜱、璃眼蜱、扇

头蜱和钝缘蜱等（Epis et al.，2008）。其余共生
菌在蜱类中较少，对于蜱类的影响也有待研究。 
共生菌的多重感染在蜱类中较为常见，且存

在比较复杂的感染类型。在 Duron等（2017）的
研究中，发现 44 种蜱携带至少两种以上的共生
菌，篦子硬蜱和无色扇头蜱 R. decoloratus 种群
感染的共生菌种类多达 6种。通过高通量测序分
析等，也发现蜱类种群或个体可以同时感染多种

共生菌（Moutailler et al.，2016）。至于蜱类多重
感染的共生菌间是否存在相互作用，这类研究甚

少。在一些蜱类中，Coxiella-LE感染率为 100%，
达到稳定感染（Jasinskas et al.，2007；Duron et al.，
2017），而蜱类中其他共生菌则多为中等感染率
（Clay et al.，2008；Lalzar et al.，2012；Duron et al.，
2017）。共生菌的感染率与蜱类物种、蜱类宿主
性别和地理种群等诸多因素相关。如 Midichloria 
mitochondrii和 Rickettsia在钝缘蜱 Ornithodoros 
sonrai种群中具有较高的感染率，而在其他种群
中不感染（Duron et al.，2017）。Lo等（2006）
发现Midichloria mitochondrii在篦子硬蜱雌蜱中
的感染较多。 

利用组织解剖、PCR、荧光原位杂交和扫描
电镜等技术对蜱类共生菌的组织分布研究发现，

一些共生菌存在组织特异性（Klyachko et al.，
2007；Epis et al.，2013；Lalzar et al.，2014；Liu 
et al.，2016）。在已经研究的蜱类中发现，Coxiella- 
LE 分布于宿主的卵巢和马氏管中，Francisella- 
LE 在卵巢、马氏管和唾液腺中感染，Midichloria 
mitochondrii 和 Wolbachia 则分布于卵巢和唾液
腺中（Narasimhan and Fikrig，2015）。没有发现
Rickettsia 的组织特异性分布，但 Lalzar等（2014）
研究揭示，该菌在血红扇头蜱和图兰扇头蜱 R. 
turanicus的肠道中密度相对较高。特异组织分布
模式不仅保证共生菌的传播，更为揭示共生菌的

功能及机制提供基础。目前，共生菌的组织分布

研究只局限于少数蜱种，共生菌的分布和功能的

关系如何等也有待于进一步证实。因此，未来还

需要在这些方面加强研究。  

5  蜱类共生菌功能及作用机制 

近年来，越来越多的研究发现共生菌通过多

种方式影响蜱类宿主的生物学及病原体的传播。

Coxiella-LE 是多种蜱类的专性共生菌，为宿主
生长发育所必需。Zhong等（2007）将美洲花蜱
体内的 Coxiella-LE 采用抗生素处理去除后，宿
主发育出现异常，包括产卵期延长、卵孵化率下

降、幼蜱生存率降低等。与之类似，Coxiella-LE
密度降低后，长角血蜱的饱血体重、吸血时间、

产卵量、产卵和孵化时间均受到较大影响（Zhang 
et al.，2017）。在微小扇头蜱中，Coxiella-LE还
与成蜱的发育密切相关（Guizzo et al.，2017）。
Duron 等（2017）发现，不感染 Coxiella-LE 的
蜱类往往携带其他共生菌，如 Francisella-LE、
Rickettsia和 Rickettsiella等。亦有研究探讨这些
共生菌的功能。近期研究证实 Franc i se l l a 
（F-Om）能为宿主非洲钝缘蜱 O. moubata提供
B族维生素，以保证正常生长发育（Duron et al.，
2018）。去除太平洋硬蜱 I. pacificus中的 Rickettsia
后，宿主的产卵和生存没有明显变化（Kurlovs  
et al.，2014）。共生菌还影响蜱类的其他方面。
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Kagemann 和 Clay（2013）发现 Arsenophonus
通过降低美洲花蜱、肩突硬蜱和变异革蜱 D.  
variabilis 的活动力进而影响它们对宿主的搜寻
成功率，Rickettsia则能提高这些蜱类的活动力。
在一些蜱类的卵子发生过程中，Midichloria能够
提供额外的 ATP（Sassera et al.，2011）。在一
些蜱类中，共生菌感染会抑制病原体的增值和扩

散，研究表明安氏革蜱 D. andersoni、变异革蜱
和肩突硬蜱中的 Rickettsia 就具有这种作用
（Macaluso et al.，2002；Steiner et al.，2008；
Gall et al.，2016）。 

高通量测序和基因组测序的发展使得可以

探究共生菌对蜱类的作用机制。如前所述，

Coxiella-LE 为不少蜱类所必需。基因组测序表
明，该菌具有完善的 B 族维生素合成通路
（Gottlieb et al.，2015；Smith et al.，2015），
而蜱类的血餐中缺少这些营养成分。因此，

Coxiella-LE 可为蜱类提供必需营养，进而演化
为专性共生菌。能为蜱类提供必需营养的共生菌

还包括 Francisella-LE和 Rickettsia。Francisella-LE
在蜱类中的营养作用已通过实验证实（Duron  
et al.，2018）。Rickettsia 的基因组中也存在合
成叶酸的完整通路（Hunter et al.，2015）。综合
来看，这些共生菌在蜱类中的稳定感染和传播很

大程度依赖于其对宿主的营养供给。 
不少蜱类共生菌和病原体亲缘关系较近，如

Coxiella-LE和 C. burnetii、Francisella-LE和 F. 
tularensis、Rickettsia 和一些病原体 Rickettsia
（Bonnet et al.，2017）。在不少的研究中，很难
对它们进行准确的区分，尤其是 Rickettsia。借助
系统发育分析和基因组学研究，研究者对蜱类共

生菌和病原体的进化关系进行了探讨。Gerhart
等（2016）发现斑点花蜱 A. maculatum 中的
Francisella-LE 可能由哺乳动物感染的病原体
Francisella 演化而来，和病原体基因组相比，
其基因组中约 1/3的编码基因发生失活。Duron
等（2015）研究 Coxiella 的演化关系，提出
Coxiella- LE演化为病原体 C. burnetii的假说。
作为共生菌和病原体的 Rickettsia 间的演化关

系，在当前的研究数据来看，较难明确（Bonnet 
et al.，2017）。 

6  结论与展望 

蜱类的发生和危害已成为世界性问题，影响

人类和动物健康，危害畜牧业生产。对于蜱类及

蜱传疾病的防治，要重视蜱类基础生物学研究，

明确蜱类的分布、发生动态、繁殖机理、吸血机

制等。对于蜱传疾病的发生，要加强病原体的监

测，尤其是新发疾病的预测预防，在此基础上进

一步揭示病原体的致病机制等。共生菌在蜱类生

物学中有较大影响，要对此开展针对性的研究工

作。在研究技术和手段不断丰富的今天，蜱类的

相关研究也要注重借鉴和引入新的技术和手段。

这些围绕蜱类的基础研究，不仅可以较好地揭示

蜱类生物学规律，也可以有效地指导蜱类和蜱传

疾病的防治。我们还要意识到蜱类和蜱传疾病的

防治是一个系统工程，在实践过程中要建立综合

治理的理念，因时因地采取一些防治措施。 
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