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摘要：【目的】本试验以源自呼伦贝尔地区的优势蜱种草原革蜱为材料，从其体内分离得到可疑细菌，

应用常规方法和分子生物学方法对该菌株进行分离及鉴定，并对其致病性进行探索，为内蒙古地区蜱虫

生物多样性和环境相关性研究奠定了基础。【方法】首先，通过形态学观察，生理生化试验、药物敏感

试验以及 16S rRNA 序列分析，并构建系统发育树，确定该菌株的分类地位；其次对昆明小鼠进行致病

性实验。【结果】该菌株革兰氏染色呈 G+杆菌，在高盐培养基(5% NaCl)和 pH 为 9 的碱性培养基中生

长良好；该菌对不同糖类发酵能力非常有限，只利用部分糖类(如西蒙氏枸橼酸盐试验结果为阳性)产气，

但是不产酸；对个别化学药(如环丙沙星)和多数抗生素(如复方新诺明、庆大霉素、红霉素及头孢噻肟等)

显示为敏感，而对抗生素卡那霉素和阿莫西林表现为耐药性；经 16S rRNA 基因序列和系统发育树分析

发现，该菌株与 GenBank 数据库中已注册的多株 Oceanobacillus oncorhynchi 的同源性为 99%以上；该

菌在血平板溶血试验中呈现出不完全 α 溶血，而感染昆明小鼠，观察 7 d 无明显致病性。【结论】本试

验首次分离鉴定了一株蜱源性 O. oncorhynchi ，并对上述菌株重新命名为 O. oncorhynchi IMH，并在

GenBank 中进行注册(LC213016.1)，更加丰富了 GenBank 中相关数据。 

关键词：呼伦贝尔，草原革蜱，Oceanobacillus oncorhynchi IMH，分离与鉴定，16S rRNA 

蜱虫是一类主要寄生在哺乳动物、鸟类和爬

行类等脊椎动物体表并进行专性吸血的特殊节肢

动物，属于专性、非永久性的体外寄生虫，其中

最常见且造成危害最为严重的是硬蜱[1]。硬蜱常寄

生在家畜的体表，并通过直接叮咬的方式对其宿

主皮肤造成炎症反应，使动物感到不安、疼痛，

且引起过敏性皮炎和伤口蛆病等[2]。更为重要的是

硬蜱还属于很多种人和动物重要疾病病原体的传
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播媒介和贮存宿主，包括细菌、病毒、立克次体

和原虫等病原体[3–8]。近年来，随着全球气候异常

变化，各类媒介生物活动范围与频率均在增加，

导致各类动物疫病流行都有新变化，特别是蜱传

疾病在中国几乎所有的省、自治区、直辖市都有

发生，也呈现出逐年递增的态势[9]。 

小鳟鱼大洋芽孢杆菌(O. oncorhynchi)是属厚

壁菌门(Firmicutes)芽孢杆菌科(Bacillaceae)大洋芽

孢杆菌属(Oceanobacillus sp.)，是一类专性需氧或

兼性厌氧并具有专性嗜碱或兼性嗜碱性耐盐菌，

该类菌可从深海沉积物、淡水鱼、盐田、藻丛、

淡水昆虫中才能分离到。据马含笑等报道[10]，从

腐败肉块和肠中分离得到小蹲鱼大洋芽孢杆菌，

该菌在平板上的单菌落特征为边缘波状，菌落表

面形态圆形，菌落隆起，呈现白色。目前还未有

一例关于蜱源性小蹲鱼大洋芽孢杆菌的报道。 

本研究从呼伦贝尔地区进行蜱虫样本采集，

并对其所携带的微生物种类进行探究。经检测后

发现，我们首次在草原革蜱体内检测到了小鳟鱼

大洋芽孢杆菌(O. oncorhynchi)的特异性基因并对

该菌进行分离，而后对其生理生化以及分子生物

学特性进行分析，成功构建系统发育树确定了其

分类地位，最后对其进行动物回归实验研究。本

次研究为内蒙古地区媒介生物蜱虫的生物多样性

和环境相关性研究积累了基础数据。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

1.1.1  蜱虫的采集：选取呼伦贝尔地区牧业四旗

随机设立 15 个采样点(图 1 中 15 个采样点用地名

首个拼音大写字母表示)，其中新巴尔虎左旗 4 个 

 

 
 

图 1.  蜱虫采样点及其数量 

Figure 1.  Sampling sites and quantities of ticks. 
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采样点(吉苏木、新宝东苏木、阿木古郎镇和乌苏

木)、新巴尔虎右旗 8 个采样点(呼伦镇、布尔敦苏

木、口岸镇、汉乌拉苏木、赛罕塔拉、克尔伦镇、

贝尔苏木和宝格达乌拉苏木)、鄂温克旗 1 个采样

点(孟根朝鲁苏木)和陈巴尔虎旗 2 个采样点(巴镇

和宝日希勒矿区)，采样点均在距呼伦湖和贝尔湖

6–106 km。采用常规方法在羊(未药浴)的体表随机

采集饱血蜱或半饱血蜱虫样本，将活蜱样品放入

塞有棉塞的无菌试管中带回实验室。 

1.1.2  实验动物：40 只 20 日龄左右雌性昆明小

鼠，体重均在 20 g 左右，购自内蒙古大学实验动

物中心。将昆明小鼠于实验室正常饲养 5 d (20 日

龄小鼠每日饲料 5–7 g/只，每日饮水量 4–6 mL/只)，

淘汰部分体貌或发育异常的小鼠后，剩余小鼠再

进行下一步试验。 

1.1.3  主要试剂：细菌基因组 DNA 提取试剂盒(天

根生化科技有限公司)；胶回收试剂盒(Axygen)；质

粒提取试剂盒(Axygen)；pMD19-T 载体，Ex Taq

酶(TaKaRa)；普通琼脂培养基、MH 琼脂培养基和

明胶培养基(本研究室自行制备)，血琼脂培养基

(广东环凯微生物科技有限公司)，麦康凯培养基

(广东环凯微生物科技有限公司)；药敏纸片(杭州

滨和微生物试剂有限公司)；大肠杆菌 DH5α 感受

态细胞(本实验室保存)。 

1.2  细菌的分离与纯培养 

将各地采集的蜱虫样本中随机选取 3–5 个蜱

虫样本，用酒精棉进行体表擦拭后，依次经过

75%、50%、30%酒精洗涤 1 h，再用无菌 PBS 洗

涤 3 次，每次 10 min。经处理后的蜱虫用无菌剪

刀、镊子分为几部分，用接种环沾取其横断面并

划线接种于普通营养琼脂培养基，将培养皿倒置

于 37 °C 恒温箱中，培养 24–36 h 后取出。挑取单

菌落接种于液体培养基中，200 r/min、37 °C 过夜

培养，得到细菌的纯培养物备于进一步菌种鉴定。 

1.3  细菌形态特征的观察 

对各地分离的液态培养 24 h 的菌液进行 10 倍

梯度稀释，分别取 100 μL 菌液涂布于普通琼脂固

体培养基，37 °C 条件培养 24 h。对菌落形态进行

观察和拍照。将分离纯化后的细菌进行革兰氏染

色，在显微镜下观察细菌的形态特征。 

1.4  细菌生长曲线的绘制 

浓度为 1.0×106 CFU/mL 的细菌培养液，以

1%的接种量接种于普通肉汤培养基中，37 °C、

200 r/min 振荡培养，分别选取 0、2、4、6、8、

10、12、14、16、18、20、22、24、26、28、30、

32、34、36、38、40、42、44、46、48、50、52 h

时间点取样并测定培养液的 OD600 值，以未接种的

普通肉汤培养基作空白对照。以培养时间为横坐

标，OD600 值为纵坐标绘制细菌生长曲线，本试验

共进行 3 次重复试验并统计分析。 

1.5  细菌培养特性试验 

1.5.1  细菌耐盐试验：将培养的菌液接种到 3.5 mL

普通肉汤培养基中(pH 7.4±0.2)，并使培养基中的

盐浓度分别达到 0、0.5%、1.0%、2.5%、5.0%、

7.5%、10.0%，200 r/min、37 °C 培养过夜。次日分

别测取 OD600 值，共进行 3 次重复试验并统计分析。 

1.5.2  细菌耐碱试验：将培养的菌液接种到 3.5 mL

普通肉汤培养基中，并使培养基中的 pH 值分别为

6、7、8、9。接种后以 200 r/min、37 °C 培养过夜。

次日分别测取 OD600 值，共进行 3 次重复试验并统

计分析。 

1.5.3  细菌溶血性试验：无菌接种环取一环分离

菌采用划线法接种于血平板，倒置于 37 °C 恒温箱
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中培养 20 h，观察细菌溶血情况。 

1.5.4  细菌生化试验：取纯培养物接种于细菌生

化鉴定管中，参照《伯杰氏系统细菌学手册》中

的芽孢杆菌科的鉴定内容[11]，参照《兽医微生物

学实验教程》中描述的常规方法[12]进行试验。其

中糖发酵试验：产酸产气者记为“ ”⊕ ，产酸者记

为“+”，不发酵者记为“–”；氧化酶试验：将 1%四

甲基对苯二胺溶液 2–3 滴加在滤纸上，用牙签挑

取 1 个菌落到纸上涂布，5–10 s 内菌落由粉红到

黑色变化者为阳性，记为“+”，无变化者为阴性，

记为“–”；吲哚试验：供试菌的蛋白胨水培养物中

滴加对二氨基苯甲醛时，形成玫瑰吲哚而呈红色

者为阳性反应，记为“+”，无变化者为阴性，记为

“–”；明胶试验：将供试菌穿刺于明胶培养基中，

在 22 °C 下培养 18–24 h 后观察到明胶液化者为阳

性反应，记为“+”，无变化者为阴性，记为“–”；

枸橼酸盐利用试验：将供试菌接种于含有枸橼酸

钠的琼脂斜面培养基，37 °C 下培养 48–72 h 后观

察到培养基由草绿色变为深蓝色者为阳性反应，

记为“+”，无变化者为阴性，记为“–”。 

1.6  药物敏感性试验 

按照纸片琼脂扩散法[13]，将供试菌的浓度稀

释为 1×108 CFU/mL 到 2×108 CFU/mL，使用灭菌

棉拭子轻沾菌液，均匀涂布于 MH 琼脂(MHA)平

板，药敏片覆盖于平板表面，平板放入 37 °C 恒温

培养箱中，24 h 后取出平板，测量多种药物的抑

菌圈直径，依据杭州滨和微生物试剂有限公司试

剂盒说明书规定，作为判定细菌对药物敏感性的

标准：S 为敏感(d≥20)；I 为中度敏感(14<d<20)；

R 为耐药(0≤d≤14)。 

1.7  细菌 16S rRNA 基因扩增及序列分析 

1.7.1  引物设计：PCR 扩增引物参照《现代微生物

学实验技术》中细菌的 16S rRNA 基因的通用引物

PF：5′-AGAGTTTGATCMTDDCTCAG-3′ (M=C/A)；

PR：5′-ACGGYTACCTTGTTACGACTT-3′ (Y=C/T)，

以上引物由上海桑尼科技有限公司合成。 

1.7.2  细菌 16S rRNA 基因扩增与测序：按照细

菌基因组 DNA 抽提试剂盒所述方法提取分离菌

株的基因组 DNA，并保存于−20 °C 以备后续试验

使用。设定 PCR 体系为 50 μL：2×Es Taq MasterMix 

25 μL，模板 5 μL，上、下游引物各 2 μL，ddH2O 

16 μL。PCR 扩增程序：94 °C 5 min；94 °C 30 s，

52 °C 30 s，72 °C 1 min，共 30 个循环；72 °C 7 min。

PCR 产物胶回收，目的片段连接到 pMD-19T 载体，

连接产物转化到大肠杆菌 DH5α 感受态细胞，对

重组质粒进行测序。 

1.7.3  细菌遗传进化树的绘制：测序结果经 NCBI

网站(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)的 BLAST 检

索系统，对供试菌测序后的 16S rRNA 序列与同属

的不同细菌在 GenBank 中的相关序列进行 BLAST

和比对，选取相似性最高者为参考序列，利用

MEGA 6.0 软件中 NJ 法构建系统发育树，采用

Kimura 2-parameter 作为模型，自举复制(bootstrap 

replication) 1000 次，检验模型稳定性，得到进化树。 

1.8  动物实验 

将筛选出的 21 只 20 日龄小鼠(20±2 g/只)，在

实验室饲养 5 d，对小鼠进行观察、测体温无异常

后随机分 7 组，每组 3 只。实验组中取供试菌株

的纯培养物(培养时间分别为 24、48、72 h，细菌

数量为 5.8×109 CFU/mL)，进行小鼠腹腔注射及口

腔灌服，对照组分别腹腔注射及灌服相应未接菌

的纯培养基，每次注射量为 0.2 mL，而每次口服

量为 1 mL，每 2 h 时进行 1 次观察，持续 1 周，

各组共做 3 次重复实验。记录小鼠体温及体重变
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化和观察小鼠的精神状态、呕吐及腹泻状况。对

于死亡小鼠的心、肝、脾、肺、肾进行肉眼观察，

并记录其主要的病理变化。 

1.9  统计学分析方法 

本试验统计分析采用单因素方差分析，应用

SAS 9.4 软件中的 ANOVA 方法计算均值±SD 和 P

值：P<0.01 为差异极显著(表示为**)，P<0.05 为

差异显著(表示为*)，P>0.05 为差异不显著(未加任

何标记)。 

2  结果和分析 

2.1  细菌形态与菌落特性 

在新巴尔虎右旗和左旗各采样点(共 12 个采

样点)内采集的蜱虫样本中随机选取 3 至 5 个蜱虫

样本，均分离到可疑细菌生长的菌落，将可疑的

供试菌在普通琼脂培养基上长速缓慢，需在 37 °C

培养 24–36 h，即可长出呈现透明、中间凹陷的饼

状小菌落(图 2)，而在高盐琼脂培养基(5% NaCl)

上生长良好，37 °C 培养 24 h 即可长出，边缘波状，

菌落表面形态圆形，菌落隆起，呈现白色(图 3)。

经革兰氏染色呈革兰氏阳性，杆状，单个存在或

链状排列(图 4)。 

 

 
图 2.  普通琼脂培养基生长特性(36 h) 
Figure 2.  Growth characteristics of common agar 
medium (36 h). 

 
 

图 3.  高盐培养基生长特性(24 h) 
Figure 3.  Growth characteristics of high salt medium 
(24 h). 

 

 
 

图 4.  分离菌在光学显微镜下(×1000) 
Figure 4.  The result of isolate by oil microscope 
(×1000). 
 

2.2  细菌生长曲线结果 

供试菌在培养 4–5 h 左右后进入对数增长期，

并持续到 22 h 左右，26–42 h 进入稳定期，而后菌

株进入衰亡期(图 5)。在试验组 3 次重复试验的数

据中除了仅有 2 处数据差异显著(P<0.05)以外，其

余各个检测时间点 3 组数据差异不显著(P>0.05)，

而 对 照 组 所 有 检 测 时 间 点 数 据 均 差 异 不 显 著

(P>0.05)，均显示良好的重复性。 

2.3  细菌耐盐耐碱实验结果 

供试菌在 pH 为 6 的培养条件下，生长缓慢，

当 pH 为 9 的培养条件下生长却良好，为兼性嗜碱

菌(图 6)，当 NaCl 浓度从 2.5%至 5.0%增加时，供

试菌株的生长情况大幅度提高，当NaCl 浓度从5.0%
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至 7.5%继续增加时，供试菌株的生长情况大幅度降

低，NaCl 浓度为 5.0%时，供试菌的生长盐浓度最

为适宜(图 7)。在该试验中，所有检测点 3 组数据均

显示差异不显著(P>0.05)，显示良好的重复性。 

2.4  生化试验结果 

供试菌株对蔗糖、甘露醇、麦芽糖、乳糖、

葡萄糖等糖分解试验为阴性；吲哚试验、明胶液 

 

 
 

图 5.  分离菌的生长曲线 

Figure 5.  Growth curve of the isolate. 
 

 
 

图 6.  pH 对分离菌的生长影响 

Figure 6.  pH curve of the isolate. 
 

 
 

图 7.  盐浓度对分离菌的生长影响 

Figure 7.  Effect of salt concentration of the isolate. 

化试验、氧化酶试验等结果均为阴性；西蒙氏枸

橼酸盐试验结果为阳性(表 1)，该结果提示，供试

菌主要生化培养特性与已见报道的小鳟鱼大洋芽

孢杆菌(O. oncorhynchi)相符[14]。 

2.5  药敏试验结果 

供试菌株对抗菌药物的药敏试验结果显示

(表 2)，该菌株对环丙沙星、复方新诺明、庆大霉

素、红霉素及头孢噻肟敏感(d≥20)，对抗生素卡

那霉素和阿莫西林不敏感(0≤d≤14)，对青霉素中

度敏感(14<d<20)。 

2.6  溶血试验结果 

供试菌经 24 h 培养，血培养基上呈现不完全 α

溶血现象，显示类似于致病性菌的培养特性(图 8)。 

2.7  PCR 扩增片段及系统发育树分析 

采用通用引物和常规 PCR 方法扩增出 16S 

rRNA 基因目的条带，对扩增产物纯化胶回收后，

进行测序和 BLAST 分析。结果显示，供试菌的 16S 

rRNA 基因序列与 GenBank 数据库中注册的我国各

地分离株小鳟鱼大洋芽孢杆菌的同源性为 99%，在

进化树上处在同一进化分支上，显示很好的类聚

(图 9)。该项结果与上述的生化实验鉴定结果吻合。 

 

表 1.  分离菌株生化特性检测结果 

Table 1.  Detection results of biochemical characteristics 
of isolated strains 

Characteristics Isolate 

Maltose – 

Glucose – 
Lactose – 
Mannitol – 
Saccharose – 
Oxidase   – 
Indol – 
Gelatin   – 
Simmons citrate + 

+: Positive; –: Negative. 
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表 2.  分离菌株药敏试验结果 

Table 2.  Drug sensitivity test results of isolated strains 

Antibiotics 
Contents/ 
(μg/piece) 

Isolate 

Diameter of 
bacteriostasis circle 

Sensitivity

Ciprofloxacin 5.00 35±1 S 

Kanamycin 30.00 0 R 

Sulfamethoxazole 23.75 30±1 S 

Amoxicillin 10.00 8±1 R 

Gentamicin 10.00 25±1 S 

Erythrocin 15.00 34±1 S 

Cefotaxime 30.00 40±1 S 

Penicillin 10.00 19±1 I 

“S” is sensitive; “I” is medium sensitive, and “R” is resistance. 

 
 

图 8.  分离菌的溶血试验 

Figure 8.  Hemolysis test result of isolate.  

 

 
 

图 9.  基于 16S rRNA 基因序列的系统发育树 

Figure 9.  Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences. 
 

2.8  动物试验结果 

用供试菌株不论是腹腔注射还是口服方式攻

毒后的实验小鼠与对照组的小鼠体温无明显差

异，均为 36.0±0.4 °C，体重趋于增长，但是各组

间无明显变化；在攻毒结束后 6 h 内小鼠出现短暂

的精神萎靡，但未出现持续的严重的其他神经症

状，并无呕吐和拉稀症状，随后逐渐恢复正常精

神状态；剖检观察与对照组小鼠比较未见任何异

常变化，各组织脏器肉眼观察无异常病变。 

3  讨论 

蜱虫不仅是许多种脊椎动物体表的暂时性寄

生虫，并能传播多种原虫、细菌和病毒性疾病[6]，

如 常 见 的 有 莱 姆 病 (Lyme disease) 、 森 林 脑 炎



848 Chaomulige et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2019, 59(5) 

actamicro@im.ac.cn 

(Russion spring-summer encephalitis) 、 出 血 热

(Hemorrhagic fever)、立克次体(Rickettsia)、Q 热(Q 

fever)、鼠疫(Plague)、野兔热(Tularaemia)、布鲁

斯菌病(Brucellosis)等[15–21]。此外，蜱虫的活动周

期具有显著的地方和季节特性[22]，可能蜱种的生

物多样性及其体内微生物种群的变化，与局部地

理环境的气候变化具有一定联系。为此，本试验

主要以呼伦贝尔地区优势蜱种草原革蜱作为试验

材料，对其体内存在的可疑细菌进行分离与鉴定，

并对所得分离菌株的生长条件、培养特性及致病

性进行初步性探索研究。从新巴尔虎右旗 8 个采

集点和左旗 4 个采集点的蜱虫样本中随机筛选的

几个蜱虫体内中均能分离到 O. oncorhynchi，并经

过生理生化实验和 16S rRNA 基因分子生物学方

法 鉴 定 该 菌 株 的 种 型 ， 并 重 新 命 名 为 O. 

oncorhynchi IMH，重新注册于 GenBank，注册号

为 No. LC213016.1。在这些地区所有蜱虫样本中

该分离菌的分布率和蜱体内的丰度未得到完全可

靠的实验结果，而陈巴尔虎旗和鄂温克旗 2 个地

区的 3 个采样点未进行分离工作，这些工作需要

进一步完善。此外，虽然我们对蜱虫体进行了非

常严格的消毒和无菌操作，也不能完全排除污染

问题，即分离菌株到底是外源菌还是内源菌还需

要进一步证实，不论是内源菌还是外源菌的跟踪

蜱虫活动规律都具有一定意义。 

在 相 似 研 究 工 作 中 ， 除 了 O. oncorhynchi 

IMH，在新巴尔虎右旗和新巴尔虎左旗 2 个区各

采 样 点 也 能 分 离 出 粪 产 碱 杆 菌 (Alcaligenes 

faecalis)、粪肠球菌(Enterococcus faecalis)以及巨

球菌(Megasphaera)等与环境密切相关的微生物，

甚至也分离出布鲁斯菌(Brucella)等病原微生物，

但是目前我们所得实验数据很难准确定位这些菌

群在蜱体内所分布的丰度和比例，阐明该问题所

需要的数据量会更大。众所周知，蜱虫除了叮咬

哺乳动物和人类以外，还可以叮咬两栖动物(如蛙

和蛇类)[23]。据文献报道，研究者从蛙体内分离鉴

定出了布鲁斯菌[24]，推测这很有可能由蜱传播所

致。这充分表明蜱虫在不同环境中，能够携带的

微生物种类 (包括病原体 )和传播能力在不断加

强。在本研究中，我们首次从蜱体内分离和鉴定的

O. oncorhynchi IMH 是一类海洋微生物，有趣的是

新巴尔虎右旗和左旗境内有内蒙古地区最大的内

陆湖-呼伦湖和贝尔湖，采样点均距两个湖区约

6–106 km，所以这种生态环境及生物物种之间肯

定有内在联系。但是我们还没有足够证据阐明这

些问题，需要进一步深入探究。O. oncorhynchi 

IMH 的典型的形态特征与部分培养特性与张琦

等[25]报道的基本一致，是一类耐盐的微生物，当

盐浓度达到 5%时，分离株生长情况最佳，但是耐

碱性试验只有我们的结果显示，培养基 pH 值达到

9 以上，分离株菌生长良好，反而 pH 值小于 7 则

分离株菌生长不佳；而本试验分离株生化实验结

果显示，不利用多种糖类，除了枸橼酸利用实验

结果阳性以外，其中个别实验结果与上述文献报

道的结果不一致，如 O. oncorhynchi IMH 的明胶

实验结果为阴性，显示出菌株的新特征。该分离

株药敏试验结果显示，对氨基糖苷类抗生素(如卡

那霉素)和 β-内酰胺类抗生素(如阿莫西林) 2 种产

生耐药性以外对其他化学药物和抗生物均表现为

敏感，该试验结果与牛天琦等[25]报道的鸡粪便中

分离的 O. oncorhynchi 株所产生的广泛性耐药谱

不一致。O. oncorhynchi IMH 株在血平板上呈现 α

溶血，提示该菌株具有相似致病性细菌的特性，

但是我们未查见国内外文献关于该分离株致病性

实验方面的研究报道。我们尝试该菌的不同时间

段的纯培养物，以不同方式投给昆明小白鼠进行
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动物实验，但是连续观察 7 d 发现，分离菌株不论

什么途径给小鼠，除了短暂的精神萎靡外，未发

现任何可疑症状，如体重和体温均没有变化。安

乐死亡的小鼠经剖检后，实质脏器也没有任何肉

眼可见的病理变化，该菌株是否有释放的毒力因

子蛋白？该菌对小鼠腹腔注射和灌胃，7 d 内未

观察到死亡，这种短时间的观察不足以说明一

些慢性发病的情况，其机制问题仍需要深入研

究。从进化树上分析，该菌与国内外各地分离

株 O. oncorhynchi 处在同一个分支，属于小鳟鱼大

洋芽孢杆菌，与本试验中所描述的细菌形态、菌

落特征及生化实验结果完全吻合。 

本试验首次从蜱虫体内分离得到与环境相关

的微生物，即 O. oncorhynchi IMH 的成功分离，

发现了其独特的来源及培养特性，为进一步探明

其与宿主蜱的生物多样性及环境相关性研究提供

了基础数据。 
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Isolation and identification of a tick-borne salt and alkali 
tolerant bacterium Oceanobacillus oncorhynchi IMH 

Chaomulige1, Eerdunbaoligao2, Tianpeng Huang1, Mi Wu1, Haiyan He1, Feng Jin3, 
Geriletu1* 
1 College of Veterinary, Inner Mongolia Agricultural University, Hohhot 010018, Inner Mongolia Autonomous Region, China 
2 Animal Husbandry and Veterinary Station from Keerlun Sumu of Xin Barag Right Banner in Hulunbuir, Hulunbuir 021312, 

Inner Mongolia Autonomous Region, China 
3 College of Animal Science, Inner Mongolia Agricultural University, Hohhot 010018, Inner Mongolia Autonomous Region, China 

Abstract: [Objective] In this study, an unknown bacterium was isolated from Dermacentor nuttalli - a dominant 

tick species in the area of Hulunbuir. Then we identified the bacterium by molecular biology. We also explored its 

pathogenicity. [Methods] First, through conventional morphological observation, physiological and biochemical 

analysis, drug sensitivity test, 16S rRNA gene sequence analysis and constructing phylogenetic tree, we confirmed 

the taxonomic status of the bacterium. Then we did pathogenicity experiment on mice. [Results] This bacterium 

was Gram-positive and grew well in high-salt medium (5% NaCl) and alkaline medium (pH 9), but its ability was 

limited to ferment sugar, instead it only used some sugar (Simon’s citrate test showed positive results) to make 

aerogenesis but not acid. It is sensitive for individual chemicals like ciprofloxacin, and most antibiotics like 

neomycin, gentamicin, erythromycin and cefotaxime, whereas it was resistance to kanamycin and amoxicillin. 

From the analysis of the 16S rRNA gene sequence and the phylogenetic trees, we found that the homology of this 

bacterial strain and Oceanobacillus oncorhynchi from the GenBank database (GenBank: GQ121034.1) is over 99%. 

Besides, this bacterial strain shows incomplete hemolysis and no obvious pathogenicity was observed in Kunming 

mice 7 days after infection. [Conclusion] A tick-borne O. ncorhynchi strain was isolated, identified and named O. 

oncorhynchi IMH and registered in Genbank (No. LC213016.1), which enriched the relevant data in GenBank. 

Keywords: Hulunbuir, Dermacentor nuttalli, Oceanobacillus oncorhynchi IMH, isolation and identification, 16S rRNA 
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