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 摘要 

關鍵詞：蜱，蜱媒立克次體，無形體症，斑點熱，台灣 

延續104-105年計畫分離培養台灣地區無形體症(Anaplasmosis)及斑點

熱(Spotted fever)立克次體菌株，並比較台灣菌株與世界各國其他菌株的親

緣關係。由Anaplasma phagocytophilum重要基因序列親緣關係分析中無論是

23支16S rRNA gene序列、12支groESL gene序列、20支gltA gene序列及58支

p44/msp2 gene 都顯示台灣的菌株與世界其他國家病人株在不同cluster，顯

示似乎尚未發現具有致病性的A. phagocytophilum菌株。Candidatus 

Neoehrlichia mikurensis也是相同的情形。依據Fournier et al. (2003)對於新

種斑點熱立克次體(spotted fever rickettsia)的界定，分離自板齒鼠血蜱

(Haemaphysalis bandicota)的立克次體，以9699株為代表，rrs, gltA, ompA, 

ompB, sca4 這5個全長基因在Gene bank Blast相似度最高分別為99.7%, 

99.5%, 95.4%, 98.2%及98.2%，相似度均低於同種的判定數值，表示為一新

種。而分離自鐮形扇頭蜱(Rhipicephalus haemaphysaloides)的立克次體，

以9543N2株為代表，rrs, gltA, ompA, ompB, sca4 這5個全長基因在Gene 

bank Blast相似度最高分別為99.9%, 99.5%, 98.5%, 98.4%及98.0%，只有rrs 

(99.9%)符合≧99.8%，表示也為一新種。分析金門縣5鄉鎮鼠類Anaplasma & 

Ehrlichia每月感染率及恙蟲Anaplasma & Ehrlichia每月感染率的相關性及與
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氣象因子的相關性，結果鼠類感染率與恙蟲感染率 r = 0.6052，相關性不

高，而與氣象因子相關性較高為恙蟲感染率與月平均溫度 r = -0.8649，恙

蟲感染率與月平均相對溼度 r = -0.7474，呈現負相關，顯示在冬季需注意

金門縣民眾感染Anaplasmosis的情況。檢測由東華大學自然資源與環境學系

及特有生物保育中心提供78隻鳥蜱，蜱種鑑定包括4屬11種，其中有3種為

台灣新記錄種(Haemaphysalis wellingtoni, Ixodes columnae, Ixodes turdus)，共

有8種蜱媒病原體被檢測出，其中有5種為首次在台灣檢出(Borrelia turdi, 

Anaplasma sp. clone BJ01, Ehrlichia sp. BL157-9, Rickettsia helvetica 及

Rickettsia monacensis)。顯示確實台灣可能由候鳥傳播新的蜱種與新的蜱媒

病原體，值得進一步長期的監測調查。 
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Abstract 

Keywords: ticks, tick-borne virus, severe fever with thrombocytopenia 

syndrome, gene bank, Taiwan 

 

This study followed up project from 2015 to isolate rickettsiae of 

anaplasmosis and spotted fever from Taiwan, and analyzed the phylogenetic 

relationships of Taiwan strains and other strains from the entire world. Analysis 

of phylogenetic relationships of important gene sequences of Anaplasma 

phagocytophilum revealed that Taiwan sequences located on different clusters 

with those from other countries, indicating that it seems no pathogenic A. 

phagocytophilum strain has been found, as well as Taiwan Candidatus 

Neoehrlichia mikurensis strains. The Rickettsia species identification followed 

the criteria proposed by Fournier et al. (2003); sequences of rrs, gltA, ompA, 

ompB, sca4 were sequences and BLAST. The identities with Rickettsia sp. (9699) 

isolated from Haemaphysalis bandicota were 99.7% for rrs gene, 99.5% for 

gltA gene, 95.4% for ompA gene, 98.2% for ompB gene and 98.2% for sca4 

gene. All the identities were not higher than the cut-off value for identification. 

Based on the criteria, Rickettsia sp. (9699) should belong to a novel Rickettsia 

species. Furthermore, the identities with Rickettsia sp. (9543N2) isolated from 

Rhipicephalus haemaphysaloides were 99.9% for rrs gene, 99.5% for gltA gene, 

98.5% for ompA gene, 98.4% for ompB gene and 98.0% for sca4 gene. Only rrs 

(99.9%) is higher than 99.8%, Rickettsia sp. (9543N2) also should belong to a 

novel Rickettsia species. The correlation of monthly infection rate of Anaplasma 

& Ehrlichia between rodent and chigger in Kinmen County was not high (r = 
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0.6052), whereas the correlation between monthly chigger infection rate and 

monthly mean temperature was -0.8649, and between the monthly mean relative 

humidity was r = -0.7474, showed negatively correlation, indicating that the 

infection of anaplasmosis in Kinmen County should pay attention in winter. A 

total of 78 bird ticks collected from Department of Natural Resources and 

Environmental Studies Dong Hwa University and Endemic Species Research 

Institute were detected. Eleven species of four genera were identified, including 

three newly recorded species (Haemaphysalis wellingtoni, Ixodes columnae, 

Ixodes turdus). In addition, eight tick-borne pathogens were found, with five 

species (Borrelia turdi, Anaplasma sp. clone BJ01, Ehrlichia sp. BL157-9, 

Rickettsia helvetica and Rickettsia monacensis) not previously isolated in 

Taiwan. Our study showed the transmission of newly tick species and tick-borne 

pathogens to Taiwan by migratory birds were possible, demonstrating the 

necessary of further surveillance on these highly mobile species.   
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前言 

國際間相關研究顯示，氣候變遷所引起之溫度、雨量等氣象條件變化

影響自然環境與動植物生態。昆蟲對其生理溫度沒有內控機制，會隨環境

變化，因此其生殖速率、取食行為及分佈會隨全球暖化而擴張，同時濕度

及降雨而成孳生源的水域，也成為昆蟲得以繁殖擴張的重要因素。世界衛

生組織西太平洋區指出，在此區域氣候變遷可能影響的重要蟲媒疾病包括

瘧疾、登革熱、日本腦炎、屈公病等蚊媒疾病，還有蜱媒腦炎、萊姆病、

立克次體病等蜱媒疾病 1。研究亦指出蜱或宿主動物都很容易受到氣候變遷

環境的影響，而導致物種數量的增加或減少，進而影響疾病的傳播，故須

就相關疫情風險進行監測，落實防疫以降低病原體的擴散及本土流行，及

建立我國完整的基因資料庫，分析不同基因型病原株的地理分佈與基因序

列，瞭解不同病原株在台灣各地區之演化及引進情形。 

台灣的蜱種，根據 Robbin (2005)報告有 9 屬 32 種，其中包括非常重要

的病媒種類 Ixodes persulcatus 全溝硬蜱 2，全溝硬蜱分佈於東歐、中亞、北

亞、中國及日本，是萊姆病 (Lyme disease)、巴貝斯原蟲病 (Babesiosis)、

蜱媒腦炎(tick-borne encephalitis)及人顆粒球無形體症等的病媒。但此篇報告

是根據 1955-1978 年台灣的採集記錄所整理，至今約 40-60 年。台灣近 10

年經多次採集並未再發現全溝硬蜱，顯見也許是氣候變遷或環境變遷造成

宿主動物的減少以致全溝硬蜱無法完成其生活史。 

中國大陸及日本、韓國有許多蜱媒疾病，除上述萊姆病、巴貝斯原蟲

病、蜱媒腦炎及人類無形體症(human granulocytic anaplasmosis, HGA)，還有
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發熱伴血小板減少綜合症(sever fever with thrombocytopenia syndrome)、人單

核球艾利希氏體症(human monocytic ehrlichiosis, HME)及斑點熱(spotted 

fever)等。人顆粒球無形體症，人單核球艾利希氏體症及斑點熱為臨床症狀

類似，流行病學與病因學迴異的蜱媒立克次體疾病(Tickborne rickettsial 

diseases, TBRD)。HGA 的病原體為 Anaplasma phagocytophilum，HME 的病

原體為 Ehrlichia chaffeensis 皆屬於立克次體目(Rickettsiales)之無形體科

(Anaplasmataceae)，而斑點熱的病原體則為一群立克次體(spotted fever group 

rickettsia, SFGR) 屬 於 立 克 次 體 目 (Rickettsiales) 之 立 克 次 體 科

(Rickettsiaceae)。無形體科 (Anaplasmataceae)除 A. phagocytophilum、E. 

chaffeensis 外尚包括 E. ewingii、E. canis 及 Neorickettsia sennetsu 等，其攻

擊人類的標的為循環系統中的白血球。A. phagocytophilum 引起人顆粒球無

形體症(human granulocytic anaplasmosis, HGA；舊稱 human granulocytic 

ehrlichiosis, HGE)；E. chaffeensis 造成人單核球艾利希氏體症 (human 

monocytic ehrlichiosis, HME)3-5；而造成犬顆粒球艾利希氏體症 (canine 

granulocytic ehrlichiosis, CGE)之病原體E. ewingii於 1998年發現亦會感染人

類，稱為 human ewingii ehrlichiosis6；Neorickettsia sennetsu 則造成人腺熱

(sennetsu fever)。這些不同病原體所造成的共同病徵包括發燒、白血球減

少、血小板減少及血清轉胺酶(transaminase)活性增加等，在臨床上不易區分
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各個疾病，惟其皆對 doxycycline 敏感 7,8。近年來有許多新的艾利希氏體陸

續被發現，如 Candidatus Neoehrlichia mikurensis 在 2000 年左右曾報告發現

於中國與日本的溝鼠(Rattus norvegicus)，日本的卵形硬蜱(Ixodes ovatus)及

荷蘭的篦豆硬蜱(Ixodes ricinus)9，而其對人的致病性則在 2010 年由 3 名德

國、瑞典及瑞士的患者身上被發現 10-12。 

    HGA 及 HME 在日本、韓國、中國、英國、中歐的斯洛凡尼亞(Slovenia)

及美國皆有報告病例 8,13,14。在美國多發生於 5 至 8 月，2008 年的報告病例

HGA 有 1009 例；HME 有 957 例，其死亡率並不高 HGA 約 0.7%，HME

約 3%，且多發生在免疫不全病人或合併其他疾病如糖尿病之患者 15。 

    HGA 之病媒在美東為 Ixodes scapularis，美西為 I. pacificus，歐洲及亞

洲分別為 I. ricinus 及 I. persulcatus。一些小型哺乳動物如白足鼠(Peromyscus 

leucopus)、灰足林鼠(Neotoma fuscipes)及 Apodemus、Microtus、Clethrionymus

種類鼠種可能為其貯主(reservoir)，而鹿科動物亦有此可能 8。HME 之病媒

為 Amblyomma americanum，犬及鹿可能為其貯主。 

    HGA 及 HME 的診斷可經由血液塗抹片、PCR、細胞培養及血清學檢

測。其中發病小於 1 週的患者以 PCR 敏感性最高約 60-90%，發病超過 3

週的患者經由血清抗體陽轉 4 倍上升，敏感性可達 95%以上 15。PCR 的標
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的基因以 16S rRNA gene 為主，其他還有 gltA gene、p44 gene、ank gene 及

groE gene 等 16-19。 

    台灣有關艾利希氏體之研究在動物界較多，尚無人類感染之病例報

告。其中犬隻會感染 E. canis、E. platys 及 E. euqi，台灣北部犬隻 E. platys

感染率在都市犬中盛行率為 8.9%，來自嚴重蜱感染的狗窩為 97.1%；臺灣

南部地區犬隻 E. canis 感染率為 14.4%20-22。陳(2007)以 gp36 基因做為檢測

E. canis 之標的，gltA 基因做為檢測 Anaplasma platys(舊稱 Ehrlichia platys)

之標的，發現台灣地區家貓血液檢體中，分別有 5.5%及 2.0%陽性率 23。Hsieh 

et. al.(2010)發現經由 16S rRNA、gp19 及 gp36 三段基因序列分析，台灣的

E. canis 至少有 4 種不同株(strain)，在親緣關係上屬同一群，而與其他不同

地理群有區別 24。不同艾利希氏體屬病原體雖有其主要病媒蜱種及侵犯宿

主，但仍有報告在其他蜱種發現及感染其他宿主，如日本有 E. canis 感染人

類之報告 25。翁等(2010)調查金門地區鼠類外寄生蜱發現於小黃腹鼠採集之

鐮形扇頭蜱(Rhipicephalus haemaphysaloides)與粒形硬蜱(Ixodes granulatus)

檢測出 Ehrlichia chaffeensis，所有蜱之最小感染率為 1.8%26。並在 2012 年

於金門 108 隻野鼠發現體內肝脾等內臟 E. chaffeensis DNA 感染率為

14.8%27。 
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    無形體症(Anaplasmosis)或稱邊蟲症，在動物界最常見為牛邊蟲症，病

原體為 Anaplasma marginale。A. marginale 排列於感染紅血球之邊緣，1 個、

2 個或以上呈圓或橢圓形，在電子顯微鏡下呈分葉狀，只在紅血球內發現，

故稱邊蟲。但另一種 A. marginale ssp. Centrale (A. centrale)則寄生在紅血球

細胞質中央，病原性較弱 28。A. marginale 會破壞紅血球而導致漸進性貧血

及黃膽。林(2007)調查台灣 12 個牧場，發現乳牛邊蟲症盛行率為 53.3%，

以南部地區較高 29。 

本署在 2011-2013 年對台灣環境中的 Alaplasma spp.及 Ehrlichia spp.進

行調查，發現鼠蜱、狗蜱(血紅扇頭蜱 Rhipicephalus sanguineus)及野生動物

外寄生蜱 Anaplasma & Ehrlichia PCR 陽性率分別為 19.75%、11.94%及

35.8%。共檢出 18 種 Anaplasma spp.& Ehrlichia spp.，其中已知有 8 種可能

為人畜致病性(A. phahocytophilum, A. platys, A. bovis, A. marginale, A. central, 

E. canis, E. chaffeensis, Candidatus Neoehrlichia mikurensi)；另在鼠類脾臟及

血液中 Anaplasma & Ehrlichia PCR 陽性率分別為 64.13% 及 47.25%。在這

些檢出的 Anaplasma spp.及 Ehrlichia spp.中人類重要的病原體 A. 

phahocytophilum 在鼠蜱、狗蜱及野生動物外寄生蜱中 Anaplasma & Ehrlichia 

PCR 陽性率分別為 2.62%、8.36%及 13.89%；鼠類脾臟及血液 Anaplasma & 

Ehrlichia PCR 陽性率分別為 14.13% 及 4.40%。人群檢體的部份，檢驗
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100-101 年金門縣恙蟲病通報病例 A. phagocytophilum 血清抗體陽性率為

19.7% (57/289)，而對照組血清抗體陽性率 6.38% (3/47)，具有顯著性差異

(X2=4.9, p=0.0268)，同時在 87 個配對血清中發現 12 個病例兩次採血 A. 

phagocytophilum 血清抗體效價有四倍上升，顯示金門地區發燒病人確實需

要注意是否為人顆粒球無形體症。翁等(2015)調查金門地區鼠類亦發現 A. 

phagocytophilum 在鼠類肝脾盛行率為 17.2%30。本計畫將針對金門縣野鼠及

外寄生恙蟲 Anaplasma & Ehrlichia 進行每月監測，以瞭解 Anaplasma & 

Ehrlichia 在宿主動物及病媒之感染率與溫度、溼度、雨量等氣候因子的關

係。 

斑點熱是一種世界性散發的立克次體疾病，主要是經由蜱(ticks)、蟎

(mites)及跳蚤(fleas)的媒介而使人得病。引起斑點熱的病原體種類繁多且不

斷的有新的種類被發現，早期發現的如發生在美國、加拿大及墨西哥等地，

由 Rickettsia rickettsii 引起的洛磯山斑點熱(Rocky mountain spotted fever)；

發生在非洲、印度及地中海沿岸，由 R. conorii 引起的蒲東熱(Boutonneuse 

fever)、肯亞蜱熱(South African tick typhus)，發生在澳洲，由 R. australis 引

起的昆士蘭蜱熱(Queensland tick typhus)；發生在美國、韓國、烏克蘭及克

羅埃西亞，由 R. akari 引起的立克次體痘及發生在日本，由 R. japonica 引起

的日本斑點熱(Japanese spotted fever)等 31-33。後來發現的種類如發生在俄
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國、中國、蒙古及巴基斯坦等地由R. sibirica引起的北亞蜱熱(North Asian tick 

typhus)，發生在澳洲南部及泰國由R. honei引起的澳洲斑點熱(Flinders Island 

spotted fever)，發生在非洲撒哈拉沙漠以南及加勒比海，由 R. africae 引起

的非洲蜱咬熱(African tick bite fever)及全世界分佈經由跳蚤媒介，由 R. felis

引起的蚤媒斑點熱(Flea-borne spotted fever)等，如今斑點熱病原體已至少有

18 種以上且陸續的被發現中 34,35。台灣第一例斑點熱病例報告為 2006 年 5

月自南非旅遊回來，感染 R. africae 之境外移入個案 36,37，而第一例斑點熱

之本土病例報告也已出現證實感染 R. felis 38，同時野外貓蚤族群之 R. felis

感染率，單隻貓蚤平均感染率為 18.8%(13/69)，亦於流浪貓中檢測出血清抗

R. felis IgG 抗體效價為 1:32039。而人群斑點熱血清流行病學調查，在台南

的盛行率調查為 3.5-4.4%40，同時陳等(1997)報告金門地區的鼠類血清檢體

斑點熱的抗體陽性率為 66.4%；採自台北市南港區、松山區，台北縣中和市，

永和市及宜蘭縣福山植物園的 21 隻鼠類，斑點熱的抗體陽性率為 42.9%41。 

Rickettsia 屬之立克次體除可經由鼠類血清抗體監測外，亦可由鼠類外

寄生節肢動物發現。在日本於台灣革蜱(Dermacentor taiwanensis)及褐黃血

蜱 (Haemaphysalis flava) 分 離 出 R. japonica ， 於 單 刺 硬 蜱 (Ixodes 

monospinosus)、卵形硬蜱(I. ovatus)及全溝硬蜱(I. persulcatus)分離出 R. 

helvetica，同時亦於龜形花蜱(Amblyomma testudinarium)分離出新的斑點熱
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立克次體菌株 R. anan 42,43。在韓國亦從長角血蜱(Haemaphysalis longicornis)

檢測出 R. japonica 及 R. rickettsia 44,45，甚至從恙蟲體內檢測出近似 R. 

australis, R. akari, R. japonica, R. conorii 及 R. felis 之立克次體種類 46。台灣

地區依文獻記載有 32 種蜱，包括硬蜱科有 7 屬 29 種，軟蜱科有 2 屬 3 種

2，是否有蜱種攜帶 Rickettsia 屬立克次體，在鼠類間造成傳播循環甚至叮咬

人成為病媒，都是值得探究的。 

本署在 2006-2010 年對台灣地區低海拔鼠類進行 Rickettsia 屬立克次體

調查，採集之 1283 隻鼠類血清以 3 種立克次體抗原玻片 (Rickettsia 

rickettsii、R. conorii 和 R. typhi)進行血清學檢測。結果發現小黃腹鼠斑點熱

立克次體抗體陽性率離島、東部、西部分別為 94.5%、94.4%及 94.8%，非

常相近；所有鼠種地方性斑疹傷寒立克次體抗體陽性率以離島最高為

3.42%，其次為西部 1.89%，東部最低為 1.53%，顯示台灣離島野外鼠類感

染地方性斑疹傷寒立克次體有偏高的現象。鼠類本身及其外寄生節肢動物

是否帶有 Rickettsia 屬立克次體，取其鼠類內臟以 120-135 kDa surface 

antigen (ompB)及 citrate synthase (gltA)為基因標的進行Rickettsia屬立克次體

nested-PCR 檢測，離島、東部、西部鼠類脾肝腎臟中平均偵測出 Rickettsia

屬立克次體的比例為 61.1%、70.4%及 49%，顯示這些野外鼠類皆有成為

Rickettsia 屬立克次體傳染窩(reservoir)的可能性。而 Rickettsia 屬立克次體在
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採自台灣地區蜱、恙蟎、跳蚤及厲蟎的 nested-PCR 的陽性率分別為 31.9%、

37.4%、26.9%及 20.7%。於台中縣採獲之板齒鼠血蜱及嗜龜花蜱(Amblyomma 

geoemydae)及台東採獲的粒形硬蜱分別培養出斑點熱立克次體，經由幾個重

要的基因如 ompA 及 ompB 與目前已知斑點熱立克次體菌株序列不同，研判

為三株新的斑點熱立克次體菌株序列。所有檢測出之 500 株 Rickettsia 屬立

克次體菌株序列進行親緣關係分析，結果可分成10群，其中以近似R. conorii

的菌株最多，佔 37.43%，其次為近似 Rickettsia sp. MB74-1 的菌株，佔

22.91%。47,48 

    本研究延續 2015-2016 年透過對台灣本島及金馬澎湖進行捕鼠採集，瞭

解鼠類宿主動物感染及攜帶蜱媒立克次體之生態分布，並由蜱媒立克次體

分離培養且進行基因序列親緣關係分析，2017 年將持續進行分離培養

Anaplasma spp., Ehrlichia spp.及 Rickettsia spp.，以 16S rRNA, p44/msp2, 

gltA 及 groESL 進行 Anaplasma spp.及 Ehrlichia spp.特性分析；在 Rickettsia 

spp.部分則使用 190 kDa surface antigen (OmpA)、120-135 kDa surface 

antigen (OmpB)、citrate synthase (gltA)、17 kDa antigen gene (htrA)、

16S rRNA 及 gene D，透過這幾個基因之全長序列比對可分辨出所有

Rickettsia 屬種類，甚至可以區分出新的 Rickettsia 菌株 49。期望以此

分離出更多的本土型菌株納入本署病原體基因資料庫及加入例行的血清
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學檢驗中以提高人類感染的檢出率，並透過菌株分析，研判與周圍國家菌

株的關係，評估氣候變遷對新興蜱媒疾病病媒及病原體傳播的影響，同時

將監測候鳥身上蜱種及蜱媒病原體，以評估台灣在氣候變遷下經由候鳥傳

播蜱媒疾病的潛在風險。 
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材料與方法 

本研究計畫藉由先前調查所得鼠類檢體，以分離培養 Anaplasma spp., 

Ehrlichia spp.及 Rickettsia spp.為主要目標，以 16S rRNA, p44/msp2, gltA 及

groESL 進行 Anaplasma spp.及 Ehrlichia spp.特性分析；在 Rickettsia spp.部分

則使用 190 kDa surface antigen (OmpA)、120-135 kDa surface antigen 

(OmpB)、citrate synthase (gltA)、17 kDa antigen gene (htrA)、16S rRNA

及 gene D，透過這幾個基因之全長序列比對可分辨出所有 Rickettsia 屬

種類，甚至可以區分出新的 Rickettsia 菌株。期望以此分離出更多的本土

型菌株納入本署病原體基因資料庫及加入例行的血清學檢驗中以提高人類

感染的檢出率。 

一、 樣本 

已採得樣本包括 2014 年採集桃園市、台中市、雲林縣、台南市及屏東

縣等西部縣市，2015 年採集宜蘭縣、花蓮縣及台東縣等東部縣市，2016 年

採集金門縣、連江縣及澎湖縣等離島縣市鼠類肝臟、脾臟、腎臟、心臟及肺

臟存放於-80 oC 的冰箱；另 2015 年採集花蓮縣、台東縣及 2016 年採集金門

縣、連江縣及澎湖縣鼠類全血分離 buffy coat 存放於-80 oC 的冰箱。 
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二、 檢體處理  

1. 鼠類器官 DNA 萃取：將 25 mg 鼠類肝、腎或 10 mg 脾放入 2ml 之圓底

eppendorf tube，加入 1 ml 的無菌二次水靜置 30 分鐘，離心並去除無菌二

次水，重複三次後，加入 80 l 的 PBS 緩衝液，再加入 3 mm 鋼珠用

TissueLyser以每秒 30下共 2.5分鐘將組織打散，離心後再依QIAamp DNA 

Mini Kit (Qiagen) 萃取 DNA，以 60 l 無菌二次水 elute，將 DNA 置於-20

℃冰箱保存。 

2. 鼠類 buffy coat 萃取： 

(1) 將捕獲鼠類抽取 1~3ml 血液置於 3ml K3-EDTA 採血管中，混合均勻，

保存於 4℃。 

(2) 每支血液檢體準備 3 支 15ml 離心管，標上編號，並分別加入 4ml PBS、

5ml Ficoll-Paque Plus（GE Healthcare, 17-1440-03）及 6ml PBS。 

(3) 以無菌 3ml 滴管，將血液檢體加到 4ml PBS，混合均勻。 

(4) 將步驟 3 混合液沿著管壁緩慢加到 5ml Ficoll，不可混勻，以 2500rpm

離心 25min，離心後的中間白色層為 buffy coat。 
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(5) 以無菌 3ml 滴管吸取中間白色層 buffy coat，加到 6ml PBS 混合均勻，

以 2000rpm 離心 10min，倒掉上清液，取得的 pellet 即為 buffy coat。 

(6) 取 0.8ml IMDM（20%FBS, 10%DMSO）加到 pellet 管中，混合均勻。 

(7) 步驟 6 之 200l 將萃取 DNA，並進行 Anaplasma & Ehrlichia real time 

PCR 檢測。其餘 600l 分裝至 2 支 2ml 冷凍小管，每支各 300l，保

存於-80℃。 

三、 Anaplasma & Ehrlichia PCR 檢測方法 

1. Anaplasma & Ehrlichia real time PCR：參考 Parola et al.(2000)的方法 50，使

用 Ehrlichia genus-specific primer 

EHR 16SD 5’- GGT ACC (C/T) AC AGA AGA AGT CC-3’ 

EHR 16SR 5’-TAG CAC TCA TCG TTT ACA GC-3’ 

SYBR Green real-time PCR 反應流程為：先於 95℃，預熱 15 min；再依

序進行 94℃ (30 sec)/ 55℃ (30 sec)/ 72℃ (90 sec) 之循環，一共 45 循

環，於 95℃ 1 min 後進行 Melting 65℃ 30 sec, 0.5℃/ cycle，一共 45 循

環。 
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將 陽 性 PCR 產 物 直 接 進 行 定 序 ， 再 以 NCBI 網 站 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov) 進行 DNA 序列之 BLAST 比對。 

2. Anaplasma phagocytophilum p44/msp2 nested PCR：參考 Ohashi et al. (2013) 

及 Wang et al. (2013)的方法 51,52，基因標的為 p44/msp2 

第一次 PCR primer 

msp2-F: ACTTATGGTGTTCGGGAGTCTTC 

msp2-R: AATAATAGGAACGGTCACGGAG 

第二次 PCR primer 

p3726F: GCTAAGGAGTTAGCTTATGA 

p4257R: AGAAGATCATAACAAGCATTG 

PCR 反應流程為：先於 95℃，預熱 5 min；再依序進行 95℃ (45 sec)/ 55

℃ (45 sec)/ 72℃ (2 min 30 sec) 之循環，一共 40 循環，於 72℃ 10 min

中止反應。第二次則先於 95℃，預熱 5 min；再依序進行 95℃ (30 sec)/ 52

℃ (30 sec)/ 72℃ (1 min 30 sec) 之循環，一共 40 循環，於 72℃ 10 min

中止反應。 

將 陽 性 PCR 產 物 直 接 進 行 定 序 ， 再 以 NCBI 網 站 
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(http://www.ncbi.nlm.nih.gov) 進行 DNA 序列之 BLAST 比對。 

四、Rickettsia 屬之立克次體 nested-PCR 檢測 

1. 參考 Choi et al.(2005)之方法 53，並略加修正。偵測 Rickettsia 屬之立克次

體的標的基因為 120-135 kDa surface antigen (OmpB)、 citrate 

synthase (gltA)。 

2. 增幅 citrate synthase (gltA)：第一次 PCR 每一管 0.5 ml 微量離心管

依序加入含有 17.5 l 去離子水、 10 l 之 5X PCR buffer (Promega)、 2 

l 之 5 mM dNTPs (Promega) (終濃度為 200 M)、 3 l 之 25 mM 

MgCl2 (Promega) (終濃度為 1.5 mM)、  6 l 之 3.3 M primer 

RpCS.877p ：  5-GGGGGCCTGCTCACGGCGG-3  及 primer 

RpCS.1258n：5-AATGCAAAAAGTACAGTGAACA-3  (引子之終濃度

為 400 nM)、 3 l 之 DNA模板及 0.5 l 酵素 Taq (Promega) (5 U/l) (終

濃度為 2.5 U) 等之 PCR 反應液。PCR 反應流程為：先於 95℃，預熱 5 

min；再依序進行 95℃ (15 s)/ 54℃ (15 s)/ 74℃ (30 s) 之循環，一共

35 循環；最後，於 74℃ 3 min 中止反應。第二次 PCR 反應液中引子

更 改 為 3 l 之 3.3 M primer RpCS.896 ： 

5-GGCTAATGAAGCAGTGATAA-3 及  primer RpCS.1233n ：
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5-GCGACGGTATACCCATAGC-3 (引子終濃度為 200 nM)，其餘反應

液如同第一次。PCR 的反應流程中之溫度循環條件與第一次相同，一

共進行 35 循環。 

3. 增幅 120-135 kDa surface antigen (OmpB)：第一次 PCR每一管 0.5 ml 

微量離心管依序加入含有 17.5 l 去離子水、 10 l 之 5X PCR buffer 

(Promega)、 2 l 之 5 mM dNTPs (Promega) (終濃度為 200 M)、 3 l 

之 25 mM MgCl2 (Promega) (終濃度為 1.5 mM)、 6 l 之 3.3 M primer 

rompB OF：  5-GTAACCGGAAGTAATCGTTTCGTAA-3 及 primer 

rompB OR：5-GCTTTATAACCAGCTAAACCACC-3 (引子之終濃度為

400 nM)、 3 l 之 DNA 模板及 0.5 l 酵素 Taq (Promega) (5 U/l) (終

濃度為 2.5 U) 等之 PCR 反應液。PCR 反應流程為：先於 95℃，預熱 5 

min；再依序進行 95℃ (15 s)/ 54℃ (15 s)/ 74℃ (30 s) 之循環，一共

35 循環；最後，於 74℃ 3 min 中止反應。第二次 PCR 反應液中引子

更 改 為 3 l 之 3.3 M primer rompB SFG IF ：  5- 

GTTTAATACGTGCTGCTAACCAA-3 ， primer rompB SFG/TG IR：

5- GGTTTGGCCCATATACCATAAG-3 及 primer rompB TG IF ：

5-AAGATCCTTCTGATGTTGCAACA-3 ( (引子終濃度為 200 nM)，其

餘反應液如同第一次。PCR 的反應流程中之溫度循環條件與第一次相
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同，一共進行 35 循環。 

4. 取 10 l 第二次PCR增幅的產物，於 1.5％ agarose gel (Promega, USA) 

之 1X TBE buffer (Sigma) 的膠片中進行電泳分析。在 agarose gel 凝固

前，用 4 l 核酸染劑 (Nucleic acid Stain)進行染色，以紫外光照射觀察

並照相，並將其二次 PCR 增幅的產物進行 DNA 序列定序，再以 NCBI

網站  (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) 進行 DNA 序列之 BLAST 比

對。 

五、Rickettsia 屬之立克次體及 Anaplasma & Ehrlichia 選殖與定序 

1.界定新菌種的 Rickettsia 屬之立克次體需經由下列標的基因全長基因的

選殖與定序：190 kDa surface antigen (OmpA)、120-135 kDa surface 

antigen (OmpB)、citrate synthase (gltA)、17 kDa antigen gene (htrA)、

16S rRNA 及 gene D。標的基因的 PCR 增幅依 Fournier et al.(1998)、

Roux and Raoult(1995)、Roux and Raoult(2000)、Roux et al.(1997)及

Sekeyova et al.(2001)報告所述 54-57。 

2. 界定新菌種的 Anaplasma & Ehrlichia 需經由下列標的基因全長基因的

選殖與定序：16S rRNA、p44/msp2、gltA 及 groESL。標的基因的 PCR
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增幅依 Ohashi et al. (2013)、Wang et al. (2013)、Kawahara et al. (2006)、

Loewenich et al. (2010)、Blaňarová et al. (2014)、Yang et al. (2016)報告所

述 10,51,52,58-60。 

3. 選殖之準備工作：取出冷藏之添加 kanamycin 之 plate，使回復至室溫

並去除水滴。取出放置於-80℃之 competent cell 解凍，放冰塊上備用，並

打開 42℃水浴槽。 

(一)TOPO cloning reaction 

1. 將預備進行 cloning之 PCR產物置於 0.2 cc之 eppendorf中，加入 1μl Salt 

solution (invitrogen, USA)，1μl TOPO vector (invitrogen, USA)，稍混合後

靜置於室溫中約五分鐘，若產物大於 1kb 時可視情況增加時間。 

2. 將作用後之混合物至於冰上。 

(二)Transforming 至 DH5α-T1 Competent cell 中 

1. 取1.5cc之 eppendorf，加入約15μl之One shot chemically Competent E.coli 

(invitrogen, USA)，再加入 2μl 作用後之混合物，以 tip 尖輕攪混合之，

插於冰上使其作用約 5-30 分鐘(通常 15 分鐘即可)。 
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2. 將作用後產物置於 42℃水浴槽中進行 heat shock，40 秒後馬上取出置於

冰上使其急冷約五分鐘，目的在使 plasmid 進入 Competent cell 中。 

3. 每管加入 250 μl 的 S.O.C medium (invitrogen, USA)。 

4. 將 eppendorf 倒放固定於架上，置於 37℃恆溫箱中，以 200 rpm 水平震

盪培養一小時，同時將去除水滴之 plate 也放入 37℃中預熱。 

5. 取出混合物，吸取 50-100 μl 滴於預熱後之 plate 上，加入玻璃珠輕搖，

使其均勻塗布於 plate 上。建議每個 sample 可塗布兩個 plate，滴上不同

液量如 50、100 μl，較有機會得到生長良好的 colony。塗布後將玻璃珠

倒入 70 %酒精中回收。 

6. plate 置於 37℃中培養 overnight。 

(三)檢查 transformation 結果 

1. 檢查前一天之 plate 生長情形，挑選生長良好之 plate。 

2. 以 loop 輕挑單一 colony，塗布於新的 medium 上使其生長 。 

3. 塗布過之 loop 加入 PCR reagent 中輕搖，以 M13F 及 M13R 為 primer，
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可作為 template 進行 PCR 反應，測試轉型是否成功，PCR 產物進行定

序與分析。 

六、老鼠組織 Rickettsia 屬之立克次體分離培養 

(一) L929 細胞繼代培養 

1. 以 37℃ 水浴 preheat MEM 培養液及 0.25%Trypsin-EDTA。MEM 培養

液的組成為(Minimum Essential Medium 1X+ Earle’s salts+ L-Glutamine)

外 加 4%FBS(Fetal Bovine Serum) 及 1% Antibiotic(Penicillin 

10,000units/ml, Streptomycin 10mg/ml, Amphotericin 0.025mg/ml ) 

2. 原 75T flask 中細胞培養至八分滿以上，倒乾或吸乾 flask 中的培養液。 

3. 加入 2~3cc 之 Trypsin-EDTA，緩緩搖晃 flask 使 Trypsin-EDTA 均勻分

布，待 Trypsin-EDTA 顏色開始變黃後，吸去 Trypsin-EDTA 至餘

0.2~0.3cc，蓋上瓶蓋置入 37℃培養箱 2~3 分鐘。 

4. 取出 flask，可先以些許 MEM 輕輕沖洗 L929 細胞再吸起，視細胞生

長情形及實驗需求決定稀釋比例，以 1:6 為例，取 12cc MEM 由 flask

底部開始沖洗，反覆吸放，可分四至五個區域將整個 flask 沖洗一次，

至底部 L929 細胞均勻分布在 MEM 中為止。 
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5. 取 2cc 細胞懸浮液置入新 75T flask 中，再加入 13cc MEM，蓋上瓶蓋，

但將瓶蓋懸開，置入 37℃, 5% CO2培養箱中培養。 

(二) Shell vial 細胞培養 

1. 以 37℃ 水浴 preheat MEM 培養液及 Trypsin-EDTA，shell vial 空瓶先

置於架上以 UV 燈殺菌半小時以上。 

2. 75T flask 中細胞培養至八分滿以上，倒乾或吸乾 flask 中的培養液。 

3. 加入 2~3cc 之 Trypsin-EDTA，緩緩搖晃 flask 使 Trypsin-EDTA 均勻分

布，待 Trypsin-EDTA 顏色開始變黃後，吸去 Trypsin-EDTA 至餘

0.2~0.3cc，蓋上瓶蓋置入 37℃培養箱 2~3 分鐘。 

4. 取出 flask，可先以些許 MEM 輕輕沖洗 L929 細胞再吸起，視細胞生

長情形及實驗需求決定稀釋比例，一般八成以上細胞可先以約 10cc 

MEM 由 flask 底部開始沖洗，反覆吸放，分四至五個區域將整個 flask

沖洗一次，至底部 L929 細胞均勻分布在 MEM 中為止。 

5. 計數細胞：取 0.1cc 細胞懸浮液加入 0.9cc MEM，吸取 0.5cc，加入 0.5cc

之 Trypan blue，即得稀釋 20 倍之細胞稀釋液，取一滴輕滴在血球計數
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器上，蓋上蓋玻片後在顯微鏡下進行細胞計數。 

6. 培養所需濃度約為每 cc 中含 5108個細胞，依此比例以 MEM 稀釋。

每個 shell vial 需要 1cc 細胞液。 

7. 將細胞液加入 shell vial 中，並略側瓶身輕搖，去除玻片底部氣泡以免

玻片傾斜影響細胞的貼附。 

8. 蓋上瓶蓋，但瓶蓋懸開，置入 37℃, 5% CO2培養箱中培養一日以上。 

(三) 老鼠組織研磨液接種 shell vial 

1. 將 30mg 老鼠肝、脾、腎組織置入微量離心管，每個微量離心管加入

200l MEM 培養液，以組織研磨機頻率 30/s 振盪 3 分鐘，磨碎後加入

MEM 補至 1cc。 

2. 取前一日培養之 shell vial，每個 shell vial 加入 400 μl 研磨液進行接種，

以剩餘研磨液萃取 DNA 進行 PCR。 

3. 將 shell vial 於 22℃，700xg 離心 70 分鐘，使立克次體進入 L929 細胞。 

4. 丟棄 shell vial 離心後的上清液，加入 1cc MEM (4%FBS)輕搖瓶身，



 

 

32 

洗去雜質後丟棄上清液，如此清洗三次，最後加入 1cc MEM，旋緊瓶

蓋防止污染，置入 5% CO2及 32℃培養箱中進行培養。 

七、老鼠組織及蜱 Anaplasma phagocytophilum 的分離與鑑定 

(一) 鼠類 buffy coat接種HL-60細胞進行 Anaplasma phagocytophilum分離培

養 

1. 事先準備好培養於 T25 flask 的 HL-60 細胞（5 x 105cells/ml，4ml），使

用 Iscove's Modified Dulbecco's Medium（IMDM, GlutaMAX™ 

Supplement; gibco）或 Roswell Park Memorial Institute（RPMI 1640 

Medium, HEPES; gibco）做為培養液，內含 10% Fetal Bovine Serum

（Fetal Bovine Serum, qualified, US origin; gibco）及 1% 

Penicillin/Streptomycin/Amphotericin B（Antibiotic-Antimycotic, 100X; 

gibco），培養於 37℃、5% CO2培養箱。 

2. 將保存於-80℃之 300l 鼠類 buffy coat，直接置於室溫水浴 1min 進行

解凍，接種於 HL-60 細胞盤，置於 37℃、5% CO2培養箱進行培養數

天。 

3. 每 3~4 天於顯微鏡下觀察細胞狀態，補充新鮮培養液或更換為新鮮培
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養液，將細胞密度控制在 5 x 105~106cells/ml；並取 1ml 進行 DNA 萃取

及 Anaplasma & Ehrlichia real time PCR 檢測，確認 Anaplasma 

phagocytophilum 是否順利生長。 

4. 每 7 天進行 IFA 檢測，確認 Anaplasma phagocytophilum 感染 HL-60 細

胞之比率。待感染比率大於 50%，再加入新鮮未感染之 HL-60 細胞進

行放大培養。 

(二) 鼠類 buffy coat 接種 Tick cell line 進行 Anaplasma phagocytophilum 分離

培養 

    鼠類buffy coat之Anaplasma phagocytophilum分離培養，除了HL-60

細胞外，亦有研究指出使用Tick cell line進行Anaplasma phagocytophilum

分離培養，如ISE6細胞及IDE8細胞。 

    ISE6細胞，使用L15B300培養液，內含5% FBS、5% tryptose phosphate 

broth（Difco, Detroit, MI)、0.1% lipoprotein concentrate（MP Biomedical, 

Irvine, CA)、0.25% NaHCO3及25 mM HEPES（pH 7.5），於34℃培養箱

進行培養。 

IDE8細胞，使用L-15B培養液，內含 5% FBS、10% tryptose phosphate 
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broth、0.1% bovine lipoprotein concentrate（MP Biomedicals, Santa Ana, CA, 

USA）、100 IU/ml penicillin 及 100 g/ml streptomycin，於 32℃培養箱進

行培養。若能順利感染 IDE8，需再補充 0.1% NaHCO3 及 10 mM 

HEPES，且培養液為 pH 7.5，於 34℃培養箱進行培養。 

八、Rickettsia 屬之立克次體大量純化 

(一) 以超音波高速振盪機及離心進行粗純化 

1. 準備數十盤 T75，移除培養液，輕輕刮取細胞，以 5~10ml 的 MEM 

(4%FBS) resuspend 細胞。 

2. 將細胞懸浮液每 5ml 置入 50ml 離心管，放在冰上，利用 sonication 將

L929 lyse，條件用強度 6.5，10sec 四次，毎次中間休息 10sec。 

3. 離心 1000 xg, 5min, 4℃，將 L929 host cells 及 heavy cellular debris 去除，

吸取上清液。（此步驟若使用非懸掛式，需小心吸取上清液） 

4. 將上清液利用 10ml 針筒通過 0.45um 小飛碟（騰達行 PVDF），並移到

15ml 離心管。 

5. 離心 25,000 xg, 10min, 4℃，小心去除上清液。 

6. 將 pellet 以 1 ml SPG 回溶，並移到 1.5ml tube。 

7. 離心 25,000 xg, 10min, 4℃，小心去除上清液。 
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8. 將 pellet 置於冰上，再以 1 ml SPG 回溶（為濃縮用 200ul 即可）。 

(二) 以 30% Percoll 密度梯度超高速離心進行分層純化 

1. Percoll 以 SPG buffer 稀釋為 30%，將 Rickettsia suspension 小心加在上方

（總體積用 13.2ml,344059），離心 25,000 xg, 60min。 

2. (1) 吸取我們要的那層，以 SPG buffer 稀釋，再離心 25,000 xg, 60min，

取 pellets。 

  (2) 量多時，吸取要的那層收集成一管（體積不夠用 Percoll 補），離心

77,000 xg, 30min；吸取要的那層，以 SPG buffer 稀釋，再離心 6,000 xg, 

20min，取 pellets，再用 SPG buffer 回沖並離心重複 1~2 次。 

九、金門縣鼠類及外寄生恙蟲 Anaplasma & Ehrlichia 感染率調查 

       此部分捕鼠及採檢委請金門縣衛生局執行，在其每月 5 鄉鎮捕鼠

時，將捕獲鼠隻麻醉解剖，取 0.5 cm 脾臟置於 75%酒精的 2ml 檢體管中，

並將鼠耳中有恙蟲寄生的皮膚剪下，置於 2 ml 檢體管中，再加入 1ml 75%

酒精。送回林森實驗室進行 Anaplasma & Ehrlichia real time PCR 檢測。

鼠類脾臟單隻檢測，恙蟲則每隻老鼠取 50 隻恙蟲萃取 DNA 檢測。 
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十、鳥類外寄生蜱蜱媒病原體檢測 

1.由臺灣師範大學生命科學系、東華大學自然資源與環境學系、行政院農

業委員會台灣特有生物保育中心等合作單位將所收集鳥類外寄生蜱送

到林森實驗室。 

2. 形態鑑定參考鄭和姜(1991)61、Yamaguti et al.(1971)62及 Baker(1999)63，

蜱種分子鑑定參考 Beati and Keirans (2001)64，以 12S rRNA gene 及 16S 

rRNA gene 為基因標的。 

3. 蜱放入 2ml 之圓底 eppendorf  tube，加入 160 l 的 Buffer PBS，再加

入 3mm 鋼珠用 TissueLyser 以每秒 30 下共 2.5 分鐘將組織打散，加入 40 

l proteinase K 與 200 l 的 Buffer ATL，vortex 約 15sec 後，置於 56℃ 隔

夜。 

4. 加入 400 l 的 Buffer AL 置於 70℃ 10 分鐘後加入 400 l 的酒精。 

5. 真空抽氣機上先行處理，預備位置先放入藍色環 tube，再置入 QIAamp 

spin column。 

6. 將處理好的檢體個別置入 QIAamp spin column，啟動抽氣機；抽取完
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畢後加入 700 l Buffer AW1，再啟動抽氣機；抽取完畢後接著加入 700 l 

Buffer AW2，將抽氣完之檢體 QIAamp spin column 取出置於 2 ml 

collection tube 中，以 14000rpm 離心 10 分鐘。 

7. 將 QIAamp spin column 放入標示好之 1.5 ml 離心管中，小心打開蓋子，

加入 70℃預熱 100 l 滅菌二次水，70℃下浸潤 2min 後，以 8000rpm 離

心 1min。此為 DNA 模板。 

8. Anaplasma spp., Ehrlichia spp.及 Rickettsia spp.檢測如上述，Borrelia spp. 

檢測參考 Chao et al., (2011)65，Babesia spp.檢測參考 Simpson et al. (2005) 

的方法使用 Apicomplexa-specific PCR，基因標的為 18S rRNA gene66。 
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結果 

一、 以 HL-60 細胞株分離培養鼠類組織 Anaplasma spp., Ehrlichia spp. 

    104-105 年有 17 支鼠類脾臟研磨液及 73 支鼠類 buffy coat 接種於

HL-60 細胞進行培養，培養過程中，也以 IFA 檢測 Anaplasma spp.及

Ehrlichia spp.感染與否，結果皆未順利培養成功。今年購買新一批 HL-60

細胞株（ATCC, CCL-240），並將培養液換成含一般 L-glutamine 的 IMDM

（Invitrogen, 12440053；原為 GlutaMAX, 31980030），IMDM 培養液中

含 5%或 10% FBS，起始細胞數為 6 x 105（細胞密度為 2 x 105/ml），在

初期感染將 T25 培養盒改為直立培養（原為橫躺培養），毎週置換一至

二次培養液，期能降低 HL-60 細胞生長速度，以提高 Anaplasma 

phagocytophilum的感染。以上述條件將19支鼠類buffy coat接種於HL-60

細胞進行培養，仍未順利培養成功。 

二、 Anaplasma spp.及 Ehrlichia spp.重要標的基因全長序列增幅、定序

及親緣樹譜分析 

    Anaplasma phagocytophilum 16S rRNA gene：新增完成 2 支金門及 3

支連江小黃腹鼠 buffy coat 之 A. phagocytophilum 16S rRNA gene 1420 bp
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序列定序。23 支台灣各地不同來源的菌株序列，由親緣樹譜分析，A. 

phagocytophilum 16S rRNA gene 大致分成 2 個 cluster，多數來自連江、

金門、花蓮、台東鼠類 buffy coat 及脾臟的 A. phagocytophilum 16S rRNA 

gene 在同一個 cluster，而少數來自連江、金門小黃腹鼠 buffy coat、粒形

硬蜱(Ixodes granulatus)、台灣卵形硬蜱(I. ovatus)、微小扇頭蜱

(Rhipicephalus microplus)及其他國家的 A. phagocytophilum 16S rRNA 

gene 在另一個 cluster (圖一、二)。 

    Anaplasma phagocytophilum groESL gene：新增完成 12 支來自連江、

金門、花蓮、台東鼠類 buffy coat 及 1 支來自澎湖脾臟的 A. 

phagocytophilum groESL gene 1224 bp 序列定序。由親緣樹譜分析，這

12 支在同一個 cluster，最接近的是來自瑞士鼠類的菌株，來自世界其他

國家人類、動物或蜱的菌株在另一個 cluster (圖三、四)。 

    Anaplasma phagocytophilum gltA gene：新增完成 20 支來自連江、金

門、花蓮、台東鼠類 buffy coat、granulocyte 及脾臟的 A. phagocytophilum 

gltA gene 1041 bp 序列定序。由親緣樹譜分析，這 20 支在同一個 cluster，

來自日本全溝硬蜱(I. persulcatus)、西班牙綿羊及美國人、馬、狗的菌株

在另一個 cluster (圖五、六)。 
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    Anaplasma phagocytophilum p44/msp2 gene：新增完成 58 支來自連

江、金門、澎湖、花蓮、台東鼠類 buffy coat 及脾臟的 A. phagocytophilum 

p44/msp2 gene 510 bp 序列定序。由親緣樹譜分析，這 58 支分別在兩個

cluster，來自美國及中國病人的菌株在其他的 cluster 中 (圖七、八)。 

    Candidatus Neoehrlichia mikurensis16S rRNA gene：新增完成 9 支來

自連江、金門、澎湖鼠類 buffy coat 及 3 支來自桃園脾臟的 Candidatus 

Neoehrlichia mikurensis16S rRNA gene 1232 bp 序列定序。由親緣樹譜分

析，所有 39 支來自台灣東西部及離島、硬蜱及鼠類組織菌株皆在同一個

cluster，與來自日本的溝鼠(Rattus norvegicus)、中國大陸的溝鼠、小黃

腹鼠在同一個 cluster，歐洲德國、瑞士的菌株在同一個 cluster，日本的

野鼠(Apodemus speciosus)與俄國遠東的菌株在另一個 cluster (圖九、十)。 

    Candidatus Neoehrlichia mikurensis groESL gene：新增完成 9 支來自

連江、金門、澎湖鼠類 buffy coat 及 2 支來自桃園脾臟的 Candidatus 

Neoehrlichia mikurensis groESL gene 1214 bp 序列定序。由親緣樹譜分

析，所有 22 支來自桃園、花蓮、台東鬼鼠、小黃腹鼠及金門、連江、澎

湖小黃腹鼠 buffy coat 的 Candidatus Neoehrlichia mikurensis groESL gene 

與來自日本溝鼠的菌株在同一個 cluster，歐洲的菌株在同一個 cluster，
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而中國大陸及俄國遠東的菌株在另一個 cluster (圖十一、十二)。      

三、 以 Shell vial 細胞培養技術分離培養鼠類組織 Rickettsia 屬之立克次

體 

    104-105 年接種 5 支鼠類組織 OmpB nested PCR 陽性及 10 支鼠類組

織 gltA nested PCR 陽性之研磨液，皆未培養成功；亦將 47 支過去從蜱

螨初步分離培養之 Rickettsia 屬立克次體菌液解凍進行培養，只有 2 支檢

體（C008NV 及 9073t）初步培養成功先行冷凍保存。今年接種 8 支鼠類

脾臟 OmpB nested PCR 陽性及 6 支鼠類脾臟 gltA nested PCR 陽性之研磨

液，皆未培養成功；但將 37 支過去從蜱螨初步分離培養之 Rickettsia 屬

立克次體菌液解凍進行培養，調整培養方法將 FBS 濃度降低至 0.5~2%，

以降低 L929 細胞生長速度而提升立克次體的感染，亦進行 IFA 確認感

染率，有 9 支檢體培養成功先行冷凍保存（如表一）。其中，C008NV、

9073Ft、9543N2 及 Freet 的序列與 Rickettsia sp. TwKM01 最相近，9699、

9697-1、9716-2、9701-1 及 9698-1 的序列與 Rickettsia sp. HlR/D91 最相

近，分別各挑一支培養菌量最多的檢體 9543N2 及 9701-1 接種於 L929

細胞；繼代時，從已被立克次體感染 70%以上的 T75 培養盒中刮取 1/5

的細胞，分別種至 4 盒含有新鮮 L929 細胞的 T75 培養盒中，效果最佳，
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並依細胞狀況調整新鮮細胞數及 FBS 濃度，以數盒 T75 培養盒大量培

養；目前已順利利用超音波高速震盪機及離心方式，將立克次體及部分

L929 細胞碎片收集於 SPG 緩衝液並先保存於-80℃冰箱，亦已確認可利

用 30% Percoll 密度梯度超高速離心的方式，將立克次體和 L929 細胞碎

片分離，藉以去掉 L929 細胞碎片並能得到較純的大量立克次體，以提

高後續 Pacbio 全長定序的成功率。檢體 9543N2 及 9701-1 已分別收集

20 及 16 盒 T75 數量之立克次體並保存於 SPG 緩衝液及-80℃冰箱，目

前仍有數十盒 T75 培養盒正在培養中。 

四、 進行 Rickettsia 屬之立克次體重要標的基因全長序列增幅及定序 

    目前針對 citrate synthase (gltA)進行全長序列增幅及定序，已完

成 8 株來自桃園、台中及金門鐮形扇頭蜱(R. haemaphysaloides)及板

齒鼠血蜱(Haemaphysalis bandicota)菌株，結果 4 株來自板齒鼠血蜱的

菌株序列完全相同，在 NCBI blast 結果最接近來自日本的長角血蜱

(H. longicornis) Rickettsia sp. Mie180 isolate Tick-180-Mie-Hlon 

1151/1153(99%) (JQ697958)。4 株來自鐮形扇頭蜱的菌株序列亦完全

相同(C008NV-2 序列稍短)，在 NCBI blast 結果為 Rickettsia sp. 

TwKM01(來自台灣鐮形扇頭蜱，EF219463) (表二)。 
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針對 16S rRNA gene (rrs) 進行全長序列增幅及定序，已完成 8

株來自桃園、台中及金門鐮形扇頭蜱及板齒鼠血蜱菌株，結果 4 株

來自板齒鼠血蜱的菌株序列完全相同，在 NCBI blast 結果最接近來

自中國的西藏血蜱(H. tibetensis) Uncultured Rickettsia sp. clone HtM69 

1420/1421(99%) (KU758904)。4 株來自鐮形扇頭蜱的菌株序列亦完全

相同，在 NCBI blast 結果為 Rickettsia sp. TwKM01 (EF589609)(表三)。 

針對 gene D (sca4) 進行全長序列增幅及定序，已完成 9 株來自

桃園、台中及金門鐮形扇頭蜱及板齒鼠血蜱菌株，結果 5 株來自板

齒鼠血蜱的菌株序列相似度 95.56-100%，在 NCBI blast 結果最接近

Rickettsia japonica protein PS 120 (D) gene, 2783/2832(98%) 

(AF155055)。4 株來自鐮形扇頭蜱的菌株分為 2 群，在 NCBI blast

結果為 Rickettsia sp. TwKM01 (EF219465) (表四)。 

針對 outer membrane protein A (ompA) gene 進行全長序列增幅及

定序，已完成 9 株來自桃園、台中及金門鐮形扇頭蜱及板齒鼠血蜱

菌株，結果 5 株來自板齒鼠血蜱的菌株序列完全相同(9697-1 序列

稍短)，在 NCBI blast 結果最接近 Rickettsia heilongjiangensis outer 

membrane protein A (ompA) gene, 3147/3182(99%) (AH012829)。4 株來自



 

 

44 

鐮形扇頭蜱的菌株序列亦完全相同，在 NCBI blast 結果為 Rickettsia 

sp. TwKM01 (EF219467) (表五)。 

針對 outer membrane protein B (ompB) gene 進行全長序列增幅及

定序，已完成 9 株來自桃園、台中及金門鐮形扇頭蜱及板齒鼠血蜱

菌株，結果 5 株來自板齒鼠血蜱的菌株序列完全相同，在 NCBI blast

結果最接近 Rickettsia hulinensis outer membrane protein B (ompB) gene, 

4789/4878(98%) (AY260452)。4 株來自鐮形扇頭蜱的菌株序列分為 2

群只差 1 個 base，在 NCBI blast 結果為 Rickettsia sp. TwKM01 

(EF364046) (表六)。顯示不同種 Rickettsia 屬之立克次體可能有寄主專

一性。 

五、 金門縣野鼠及外寄生恙蟲 Anaplasma & Ehrlichia 每月監測 

    105 年 7 月至 106 年 7 月每月於金門縣 5 鄉鎮捕鼠，採檢鼠類脾臟

及外寄生恙蟲進行 Anaplasma & Ehrlichia real time PCR 檢測，結果如圖

十三，鼠類脾臟平均感染率為 50.31%，以 105 年 12 月最高(90.9%)，其

次為 106 年 2 月(87.5%)，最低為 105 年 10 月(13.33%)。恙蟲平均感染率

為 24.32%，以 105 年 12 月最高(66.67%)，其次為 105 年 11 月、106 年

1 月及 2 月(50%)，最低為 105 年 7 月及 10 月(0%)。分析鼠類 Anaplasma 
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& Ehrlichia 每月感染率及恙蟲 Anaplasma & Ehrlichia 每月感染率的相關

性及與氣象因子的相關性，結果鼠類感染率與恙蟲感染率 r = 0.6052，

相關性不高，而與氣象因子相關性較高為恙蟲感染率與月平均溫度 r = 

-0.8649，恙蟲感染率與月平均相對溼度 r = -0.7474，呈現負相關(表七)。 

六、 收集鳥外寄生蜱，檢測蜱媒病原體 

    檢測由東華大學自然資源與環境學系於 2009-2015 年採自花蓮縣 14

種 26 隻鳥身上 48 隻鳥蜱，進行鳥蜱形態鑑定、12S rDNA, 16S rDNA 分

子鑑定及蜱媒病原體 Rickettsia spp., Anaplasma spp., Ehrlichia spp., 

Borrelia spp., Babesia spp.,檢測，結果如表八。共計有 8 種蜱：豪豬血蜱

(Haemaphysalis hystricis)、Ixodes columnae、粒形硬蜱(Ixodes 

granulatus)、鐮形扇頭蜱(Rhipicephalus haemaphysaloides)、Ixodes 

turdus、嗜鳥血蜱(Haemaphysalis ornithophila)、褐黃血蜱(Haemaphysalis 

flava)、鈍刺血蜱(Haemaphysalis doenitzi)，其中 Ixodes columnae 及 Ixodes 

turdus 為台灣新記錄種。13 隻蜱檢測出可能蜱媒病原體，包括 7 隻 Ixodes 

columnae 攜帶似 Rickettsia helvetica，3 隻粒形硬蜱攜帶似 Borrelia 

valaisiana，其中有 1 隻雙重感染似 Babesia microti，另分別有 1 隻 Ixodes 

columnae及 Ixodes turdus攜帶Borrelia sp.，1隻褐黃血蜱攜帶Ehrlichia sp. 
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BL 157-9，其中 Borrelia turdi, Ehrlichia sp. BL157-9 及 Rickettsia helvetica 

為首次在台灣檢出。 

檢測由特有生物保育中心於 2001-2010 年採自台中、南投、屏東、

花蓮、台東及金門 8 種 18 隻鳥身上 30 隻鳥蜱，進行鳥蜱形態鑑定、12S 

rDNA, 16S rDNA 分子鑑定及蜱媒病原體 Rickettsia spp., Anaplasma spp., 

Ehrlichia spp., Borrelia spp., Babesia spp.,檢測，結果如表九。共計有 7 種

蜱：嗜鳥血蜱、台灣血蜱(Haemaphysalis formosensis)、鈍刺血蜱、豪豬

血蜱、Ixodes columnae、日本硬蜱(Ixodes nipponensis)及微形血蜱

(Haemaphysalis wellingtoni)，其中微形血蜱為金門新記錄種。6 隻蜱檢測

出可能蜱媒病原體，包括 1 隻 Ixodes columnae 攜帶似 Rickettsia 

helvetica，1 隻日本硬蜱攜帶似 Rickettsia monacensis，1 隻嗜鳥血蜱攜帶

似 Anaplasma sp.，1 隻鈍刺血蜱攜帶似 Uncultured bacterium clone 

ncd992e08c1 305/305(100%)，2 隻微形血蜱攜帶似 Uncultured bacterium 

clone Hw124 305/305(100%)，其中 Anaplasma sp. clone BJ01 及 Rickettsia 

monacensis 為首次在台灣檢出。 

有趣的是2隻金門所採集微形血蜱檢測出的菌株在Genebank中blast

最接近 Uncultured bacterium clone Hw124 305/305(100%)，而此菌株來自
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泰國雞身上的微形血蜱，顯示可能有寄主專一性。 
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討論 

蜱媒傳播的病原體中有一大部分是屬於立克次體，如人類顆粒球無形

體症、人類單核球艾利希氏體症、斑點熱及 Q 熱(Q fever)等蜱媒疾病。立

克次體的分布主要受到病媒種類、病媒宿主的分布和環境(氣候、地形…)

等因子影響，且這些因素通常又互相影響。如 Rickettsia honei 目前在亞洲、

歐洲及澳洲都被發現，而在澳洲東南部引起當地的 Flinders Island spotted 

fever，惟目前僅侷限於澳洲東南部，與此立克次體的病媒蜱 Bothriocroton 

hydrosauri 的分布位置相似 67,68。另外 Rickettsia australis 在澳洲引起的

Queensland tick typhus，病例主要在澳洲本島，北至昆士蘭州沿岸，南至維

多利亞州東部；但其病媒蜱—Ixodes holocycus、I. tasmani、I. cornuatus 除

了分布於澳洲本島沿岸外，也有向南延伸至南部小島 Tasmania，但

Queensland tick typhus 仍侷限於本島，代表 Rickettsia australis 可能不適應南

部小島的溫帶氣候 67。 

在巴西，Amblyomma sculptum 為 Rickettsia rickettsii 的重要病媒，研究

發現 A. sculptum 主要分布於熱帶氣候區(tropical climate)，卻無法在南邊的

亞熱帶氣候區發現 A. sculptum，故推測亞熱帶氣候區的秋冬季溫度較低，

可能不適合 A. sculptum 生活；若以生物圈(biome)的角度觀察，在雨林區

(Amazon biome)和熱帶旱生灌叢林區(Caatinga biome)，也很少觀察到 A. 
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sculptum，推測此病媒蜱應無法適應雨林區極度潮濕的氣候以及熱帶旱生灌

叢林區的半乾燥氣候。然而，這篇研究僅觀察病媒蜱的分布與氣候和生物

圈之關係，無法看到立克次體菌株的分布是否也受到不同氣候和生物圈所

影響 69。 

Anaplasma phagocytophilum 為人類顆粒球無形體症病原體，台灣在許

多地區鼠類及蜱檢測出 A. phagocytophilum，其是否具有病原性是值得關注

的問題。在台灣 A. phagocytophilum 尚未能培養出之前，透過與世界其他國

家病原株重要基因相比較可先獲得一些訊息，尤其是 p44/msp2 gene 片段被

認為是 A. phagocytophilum 致病性的毒力因子 52。由圖一至圖八親緣關係分

析中無論是 23 支 16S rRNA gene 序列、12 支 groESL gene 序列、20 支 gltA 

gene 序列及 58 支 p44/msp2 gene 都顯示台灣的菌株與世界其他國家病人株

在不同 cluster，顯示似乎尚未發現具有致病性的 A. phagocytophilum 菌株。 

Candidatus Neoehrlichia mikurensis 的情況也相同，由圖九至圖十二，9

支 16S rRNA gene 及 9 支 groESL gene，台灣來自老鼠或蜱的序列都在同一

個 cluster，而病人株在另一個 cluster，因此Candidatus Neoehrlichia mikurensis

台灣菌株的病原性還需進一步證實。 

血紅扇頭蜱(Rhipicephalus sanguineus)為許多立克次體菌株的已知病

媒，且廣布於世界各地，研究者分析採集自世界各地的血紅扇頭蜱之粒線
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體 12S 及 16S rDNA，發現做出的 NJ tree 可明顯看出兩個系群：熱帶系群

(tropical cluster)和溫帶系群(temperate cluster)，前者的血紅扇頭蜱主要來自

亞洲、非洲、大洋洲、美洲熱帶區，而後者主要來自歐洲、北美(美國)、南

美(阿根廷)70。此外，研究者進一步分析這兩個系群之間血紅扇頭蜱採集地

點的氣象因子資料是否有統計上差異，結果共有 14 個氣象因子在兩個系群

之間有統計上顯著差異，其中有 10 個因子是與氣溫有關，代表氣溫在不同

系群血紅扇頭蜱的分布上應為一重要因素。比較熱帶系群和溫帶系群的血

紅扇頭蜱分布區域，可看到熱帶系群分布在年均溫 20-30℃的地區，而溫帶

系群則分布在年均溫 10-20℃的地區 70。以上研究認為不同的氣候會造成蜱

的不同，進一步也可能影響到蜱身上帶的病原；另一篇研究比較位於四個

不同地區族群的血紅扇頭蜱是否帶有 Ehrlichia canis，並且是否有能力讓被

蜱叮咬的狗得到 canine monocytic ehrlichiosis (CME)，結果顯示採自巴西聖

保羅地區的血紅扇頭蜱(屬於 tropical species)，為 Ehrlichia canis的 competent 

vector，被該地的蜱叮咬的狗才會得到 CME 並有臨床症狀，其他三個屬於

temperate species 地區的蜱，都沒有檢測到 Ehrlichia canis，且被叮咬的狗也

沒有發展出 CME 的臨床症狀，代表此三地區的血紅扇頭蜱都不是 Ehrlichia 

canis 的 competent vector。因此研究者推測不同系群的血紅扇頭蜱，可能會

負責散播不同種特定的病原株 71。之前研究提到以年均溫 20℃為界線區分
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熱帶和溫帶系群的血紅扇頭蜱，而另一篇研究的部分結果也支持此結論：

研究者分析墨西哥的 Mexicali (位於美墨邊界，靠近加州)的血紅扇頭蜱 12S 

rDNA，結果發現此區的血紅扇頭蜱與巴西的血紅扇頭蜱分在一群，反而與

地理位置相近的加州 Arizona 所採的血紅扇頭蜱分到不同的 cluster；再進一

步偵測血紅扇頭蜱體內 R. rickettsii ompA 片段，進行親緣關係分析，亦發現

Mexicali 與 Arizona 被歸在不同的 cluster。研究者最後認為 Mexicali 和

Arizona 的血紅扇頭蜱和 R. rickettsii 應該是屬於不同的 strain，而呼應先前

的研究，Mexicali 和 Arizona 兩個地區，前者年均溫大於 20℃，後者小於

20℃，故即使兩地非常接近，但氣候的不同的確可能造成兩地血紅扇頭蜱

和所攜帶的立克次體有所差異 72。台灣有為數眾多的血紅扇頭蜱(俗稱狗

蜱)，卻無任何地中海斑點熱病例，符合上述台灣血紅扇頭蜱屬於熱帶系群

之說法。 

有關 Anaplasma spp.及 Ehrlichia spp.培養，在分別與日本 NIID 的 Dr. 

Ando 及美國 NIH 的 Dr. Dumler、Dr. Scorpio 及 Dr. Neal 討論後，認為

Anaplasma phagocytophilum 培養較不容易，通常需以無形體症病人，尤其

急性期病原菌量多的病人全血，立即取 200~500µl 全血以 HL-60 細胞進行

培養。通常較常用 HL-60 細胞株進行例行性的培養，且其培養過程亦較

THP-1 及 ISE6 細胞株容易，培養液亦可用 RPMI-1640（內含小於 5% FBS），
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細胞密度維持在 2 x 105 ~ 1 x 106/ml，毎週置換二至三次培養液，應就能使

Anaplasma phagocytophilum 順利感染 HL-60 細胞。未來若有蜱、鼠類或其

他檢體有檢測到 Anaplasma phagocytophilum，仍可持續嘗試以上述方法進

行培養；此外，亦可收集疑似 Anaplasma phagocytophilum 感染之病人全血，

若立即檢測確定有 Anaplasma phagocytophilum 感染，則可馬上以 HL-60 細

胞進行培養，期能增加培養出台灣本土 Anaplasma phagocytophilum 的機率。 

在分離培養鼠類組織 Rickettsia 屬之立克次體方面，目前已培養成功，

將朝向次世代基因定序(Next generation sequencing, NGS)努力。目前進行

Pacbio 全長定序的 DNA 檢體，濃度至少要 200 ng/µl，總量至少要 28 µg，

因此毎個檢體至少需培養 20~24 盒以上的 T75 培養盒；因此未來會持續收

集 9543N2 及 9701-1 菌株的粗純化立克次體保存於 SPG 緩衝液及-80℃冰

箱，再利用 30 % Percoll 密度梯度超高速離心得到較純的大量立克次體，並

進行 Pacbio 全長定序分析，期能建立本土立克次體株的全長序列基因庫，

亦能將其與立克次體病原株進行親緣分析，釐清本土立克次體屬之立克次

體與病原株的關係。 

依Fournier et al. (2003)對於新種斑點熱立克次體(spotted fever 

rickettsia)的界定，只要在rrs, gltA, ompA, ompB, sca4 這5個全長基因，序

列相似度不超過一個符合≧99.8%,≧99.9%,≧98.8%,≧99.2%,≧99.3%，即
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為一新種49。依此標準，分離自板齒鼠血蜱的立克次體，以9699株為代

表，rrs, gltA, ompA, ompB, sca4 這5個全長基因在Gene bank Blast相似度最

高分別為99.7%, 99.5%, 95.4%, 98.2%及98.2%，相似度均低於同種的判定數

值，表示為一新種(表十)。而分離自鐮形扇頭蜱的立克次體，以9543N2

株為代表，rrs, gltA, ompA, ompB, sca4 這5個全長基因在Gene bank Blast相

似度最高分別為99.9%, 99.5%, 98.5%, 98.4%及98.0%，只有rrs (99.9%)符合

≧99.8%，表示也為一新種(表十一)。到目前為止加上已發表採自台東蘭嶼

的Candidatus Rickettsia lanyuensis 73，台灣有3個立克次體新種。 

由於醫學知識和分子診斷技術不斷的進步，不同的立克次體菌株漸漸

被發現，其所分布的地區也不斷的新增擴大，如: Rickettsia massiliae，在歐

洲、非洲和美洲都有被發現，且在 2011 年也在以色列的 tick 中被偵測到 74；

立克次體的種類和分布不斷的擴增，除了知識和偵測技術的進步外，也可

能受到氣候變遷的影響: 全球氣候暖化可能造成病媒分布地區的擴大以及

病原散播效率的增加；另一個可能影響因子為候鳥移動並攜帶帶有立克次

體菌的蜱媒，造成病原的擴增 74。由東華大學自然資源與環境學系及特有生

物保育中心所提供的鳥蜱檢體可看出 Haemaphysalis wellingtoni, Ixodes 

columnae, Ixodes turdus 為台灣新記錄種，Borrelia turdi, Anaplasma sp. clone 

BJ01, Ehrlichia sp. BL157-9, Rickettsia helvetica 及 Rickettsia monacensis 亦
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為第一次在台灣發現的疑似蜱媒病原體，顯示確實台灣可能由候鳥傳播新

的蜱種與新的蜱媒病原體，值得進一步長期的監測調查。 
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結論與建議 

1. 由 Anaplasma phagocytophilum 重要基因親緣關係分析中無論是 23 支

16S rRNA gene 序列、12 支 groESL gene 序列、20 支 gltA gene 序列及 58

支 p44/msp2 gene 都顯示台灣的菌株與世界其他國家病人株在不同

cluster，顯示似乎尚未發現具有致病性的 A. phagocytophilum 菌株。 

2. 由 Candidatus Neoehrlichia mikurensis 重要基因親緣關係分析中 9 支 16S 

rRNA gene 及 9 支 groESL gene，台灣來自老鼠或蜱的序列都在同一個

cluster，而病人株在另一個 cluster，因此 Candidatus Neoehrlichia 

mikurensis 台灣菌株的病原性還需進一步證實。 

3. 分離自板齒鼠血蜱的立克次體，以 9699 株為代表，rrs, gltA, ompA, 

ompB, sca4 這 5個全長基因在Gene bank Blast相似度最高分別為 99.7%, 

99.5%, 95.4%, 98.2%及 98.2%，相似度均低於同種的判定數值，表示為

一新種。 

4. 分離自鐮形扇頭蜱的立克次體，以 9543N2 株為代表，rrs, gltA, ompA, 

ompB, sca4 這 5個全長基因在Gene bank Blast相似度最高分別為 99.9%, 

99.5%, 98.5%, 98.4%及 98.0%，只有 rrs (99.9%)符合≧99.8%，表示也為

一新種。 
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5. 分析金門縣 5 鄉鎮鼠類 Anaplasma & Ehrlichia 每月感染率及恙蟲

Anaplasma & Ehrlichia 每月感染率的相關性及與氣象因子的相關性，結

果鼠類感染率與恙蟲感染率 r = 0.6052，相關性不高，而與氣象因子相

關性較高為恙蟲感染率與月平均溫度 r = -0.8649，恙蟲感染率與月平均

相對溼度 r = -0.7474，呈現負相關。顯示在冬季需注意金門縣民眾感染

Anaplasmosis 的情況。 

6. 檢測由東華大學自然資源與環境學系及特有生物保育中心提供 78 隻鳥

蜱，蜱種鑑定包括 4 屬 11 種(Amblyomma spp., H. doenitzi, H. flava, H. 

formosensis, H. hystricis, H. ornithophila, H. wellingtoni, I. columnae, I. 

granulatus, I. nipponensis, I. turdus 及 Rhipicephalus haemaphysaloides)，

其中有 3 種為台灣新記錄種(Haemaphysalis wellingtoni, Ixodes columnae, 

Ixodes turdus)，共有 8 種蜱媒病原體被檢測出，包括 1 種 Anaplasma 

species (Anaplasma sp. clone BJ01), 1 種 Babesia species (Ba. microti), 2 種

Borrelia species (Bo. valaisiana 及  Bo. turdi), 1 種 Ehrlichia species 

(Ehrlichia sp. BL157-9) 及 3 種 Rickettsia species (R. conorii, R. helvetica 

及  R. monacensis)，其中有 5 種為首次在台灣檢出 (Borrelia turdi, 

Anaplasma sp. clone BJ01, Ehrlichia sp. BL157-9, Rickettsia helvetica 及

Rickettsia monacensis)。 
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計畫重要研究成果及具體建議 

1. 分別由板齒鼠血蜱及鐮形扇頭蜱培養出台灣新種的立克次體，將朝

向次世代基因定序(Next generation sequencing, NGS)努力，期能建立本土

立克次體株的全長序列基因庫。 

2. 由東華大學自然資源與環境學系及特有生物保育中心所提供的鳥蜱檢體

可看出 Haemaphysalis wellingtoni, Ixodes columnae, Ixodes turdus 為台灣

新記錄種。Borrelia turdi, Anaplasma sp. clone BJ01, Ehrlichia sp. BL157-9, 

Rickettsia helvetica 及 Rickettsia monacensis 亦為第一次在台灣發現的疑

似蜱媒病原體，顯示確實台灣可能由候鳥傳播新的蜱種與新的蜱媒病原

體，值得進一步長期的監測調查。 
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 8767 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 8977 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 8955 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 8660 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 8897 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 8634 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 10835 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10303 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10302 R. losea buffy coat Hualien Taiwan

 10265 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10239 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10223 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10723 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10812 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10847 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10730 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 8634-2 I. granulatus Lienchiang Taiwan

 9687-14 I. granulatus Taichung Taiwan

 DQ458808 Niviventer coxingi China

 HQ872463 Goat China

 DQ449947 Ixodes persulcatus China

 DQ449948 Dermacentor silvarum China

 Ixodes ovatus 4 Taiwan

 AF469005 Reindeer USA

 AJ242784 Tick Sweden

 M73224 Human USA

 AY969014 Ixodes ovatus Japan

 AF093789 patient USA

 AF241532 Llama

 AF084907 Ixodes ricinus Switzerland

 U77389 Horse Switzerland

 Rhipicephalus microplus F42 Taiwan

 Rhipicephalus microplus F62 Taiwan

 Rhipicephalus microplus F65 Taiwan

 AY570538 Dog South Africa

 AB196721 Deer Japan

 Rhipicephalus microplus F58 Taiwan

 L36217 Rickettsia rickettsii
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圖一、台灣地區 Anaplasma phagocytophilum 菌株 16S rRNA gene 全長序列親緣關係，

以 Muscle 軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Kimura 2+G，使用 Neighbor-Joining 

method。 
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 HQ872463 Goat China

 DQ458808 Niviventer coxingi China

 9687-14 I. granulatus Taichung Taiwan

 8634-2 I. granulatus Lienchiang Taiwan

 10730 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10847 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10812 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10723 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10265 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10302 R. losea buffy coat Hualien Taiwan

 10239 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10223 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10303 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10835 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 8634 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 8767 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 8897 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 8660 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 8955 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 8977 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 L36217 Rickettsia rickettsii
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圖二、台灣地區 Anaplasma phagocytophilum 菌株 16S rRNA gene 全長序列親緣關係，

以Muscle軟體進行Alignment，選擇最適model為Kimura 2+G，使用Maximum Likelihood 

method。 
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 10302 R. losea Buffy coat Hualien Taiwan

 10303 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10723 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10699 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10258 R. losea Buffy coat Taitung Taiwan

 10617 R. losea spleen Penghu Taiwan

 10835 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10847 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10730 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10223 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10240 R. losea Buffy coat Taitung Taiwan

 10265 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 AF192796 Rodent Switzerland

 AF478551 Roe deer Slovenia

 AF383225 Roe deer USA

 AY281822 Ixides ricinus Germany

 AF033101 Human Slovenia

 AY529489 Horse Sweden

 KJ677107 Human Korea

 AF548385 Sheep Norway

 HM752098 Water deer Korea

 AF173989 Ixodes pacificus USA

 AF172163 Human USA

 U96728 Human USA

 AY626252 Rodent USA

 AY044161 Anaplasma platys
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93

10  

 

圖三、台灣地區 Anaplasma phagocytophilum 菌株 groESL 全長序列親緣關係，以 Muscle

軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Tamura-Nei+G，使用 Neighbor-Joining method。 
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 10258 R. losea Buffy coat Taitung Taiwan

 10699 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10730 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10847 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10302 R. losea Buffy coat Hualien Taiwan

 10303 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10723 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10265 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10617 R. losea spleen Penghu Taiwan

 10835 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10223 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10240 R. losea Buffy coat Taitung Taiwan

 AF192796 Rodent Switzerland

 HM752098 Water deer Korea

 KJ677107 Human Korea

 AF383225 Roe deer USA

 AF478551 Roe deer Slovenia

 AY281822 Ixides ricinus Germany

 AF033101 Human Slovenia

 AF548385 Sheep Norway

 AY529489 Horse Sweden

 AF172163 Human USA

 AF173989 Ixodes pacificus USA

 U96728 Human USA

 AY626252 Rodent USA

 AY044161 Anaplasma platys
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圖四、台灣地區 Anaplasma phagocytophilum 菌株 groESL 全長序列親緣關係，以 Muscle

軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Tamura-Nei+G，使用 Maximum Likelihood 

method。 
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 10714 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 10730 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 10303 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10302 R. losea Buffy coat Hualien Taiwan

 10223 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10255 R. losea Buffy coat Taitung Taiwan

 10723 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10258 R. losea Buffy coat Taitung Taiwan

 10265 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10241 M. caroli spleen Taitung Taiwan

 10303 B. indica spleen Hualien Taiwan

 10730 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10549 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 10836 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 10886 R. losea granulocyte Lienchiang Taiwan

 10847 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10815 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 10835 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10602 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10835 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 JQ622145 Ixodes persulcatus Japan

 JQ622146 Ixodes persulcatus Japan

 AF304138 Sheep Spain

 AF304136 Human Webster USA

 AY464132 Human MD-HGE USA

 AY464133 Horse MRK USA

 AY464134 Dog 97E13 USA

 AY464135 Humn BDS USA

 AY464136 Human 96HE54 USA

 AY464137 Human 97HE97

 AY464138 Human 96HE158 USA

 EU516387 Anaplsma platys
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圖五、台灣地區Anaplasma phagocytophilum菌株 gltA gene 全長序列親緣關係，以Muscle

軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Tamura 3+G，使用 Neighbor-Joining method。 
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 10714 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 10730 R. losea spleen Kinmen Taiwan

 10303 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10223 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10302 R. losea Buffy coat Hualien Taiwan

 10255 R. losea Buffy coat Taitung Taiwan

 10723 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10730 R. losea Buffy coat Kinmen Taiwan

 10258 R. losea Buffy coat Taitung Taiwan

 10265 B. indica Buffy coat Hualien Taiwan

 10241 M. caroli spleen Taitung Taiwan

 10303 B. indica spleen Hualien Taiwan

 10549 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 10836 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 10886 R. losea granulocyte Lienchiang Taiwan

 10847 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10815 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 10835 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10602 R. losea Buffy coat Lienchiang Taiwan

 10835 R. losea spleen Lienchiang Taiwan

 JQ622145 Ixodes persulcatus Japan

 JQ622146 Ixodes persulcatus Japan

 AF304138 Sheep Spain

 AF304136 Human Webster USA

 AY464132 Human MD-HGE USA

 AY464133 Horse MRK USA

 AY464134 Dog 97E13 USA

 AY464135 Humn BDS USA

 AY464136 Human 96HE54 USA

 AY464137 Human 97HE97

 AY464138 Human 96HE158 USA

 EU516387 Anaplsma platys
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99
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圖六、台灣地區Anaplasma phagocytophilum菌株 gltA gene 全長序列親緣關係，以Muscle

軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Tamura 3+G，使用 Maximum Likelihood method。 
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 10241S-13-Taitung

 10241S-15-Taitung

 10241S-17-Taitung

 10241S-7-Taitung

 10241S-20-Taitung

 10241S-10-Taitung

 10241S-18-Taitung

 10241S-4-Taitung

 10241S-5-Taitung

 10241S-2-Taitung

 10529S-2-Lienchiang

 10223BC-1-Hualien

 10223BC-2-Hualien

 10593S-5-Lienchiang

 10617S-1-Penghu

 10617S-4-Penghu

 10617S-5-Penghu

 AY164491 patient USA.SEQ

 AY164513 patient USA.SEQ

 AY164494 patient USA.SEQ

 AY164492 patient USA.SEQ

 AY164493 patient USA.SEQ

 10593S-1-Lienchiang

 10593S-4-Lienchiang

 10617S-3-Penghu

 10835S-4-Lienchiang

 10835S-3-Lienchiang

 10835S-12-Lienchiang

 10835S-7-Lienchiang

 10835S-1-Lienchiang

 10835S-14-Lienchiang

 KC128828 patient China.SEQ

 KC430333 patient China.SEQ

 AY151053 Human USA.SEQ

 AY137510 patient USA.SEQ

 AY164490 patient USA.SEQ

 AY299122 Human USA.SEQ

 AY319831 Human USA.SEQ

 10723BC-1-Kinmen

 10723BC-2-Kinmen

 10864S-3-Lienchiang

 10529S-1-Lienchiang

 10617S-2-Penghu

 10864S-5-Lienchiang

 10864S-1-Lienchiang

 10864S-4-Lienchiang

 10835S-5-Lienchiang

 10835S-6-Lienchiang

 10835S-9-Lienchiang

 10864S-2-Lienchiang

 10835S-2-Lienchiang

 10593S-6-Lienchiang

 10835S-15-Lienchiang

 10835S-13-Lienchiang

 10593S-2-Lienchiang

 10835S-8-Lienchiang

 10835S-11-Lienchiang

 10864S-6-Lienchiang

 10593S-3-Lienchiang

 10835S-10-Lienchiang

 10241S-16-Taitung

 10241S-12-Taitung

 10241S-11-Taitung

 10241S-8-Taitung

 10241S-3-Taitung

 10241S-14-Taitung

 10241S-1-Taitung

 10241S-9-Taitung

 10241S-19-Taitung

 10241S-6-Taitung

 AY540999 Human USA.SEQ

 AY541005 patient USA.SEQ

 AY541006 patient USA.SEQ

 AY541007 patient USA.SEQ

 AY568558 Human USA.SEQ
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圖七、台灣地區 Anaplasma phagocytophilum 菌株 p44/msp2 gene 部分序列親緣關係，以

Muscle 軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Tamura-Ni+G，使用 Neighbor-Joining 

method。 
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 10593S-6-Lienchiang

 10835S-2-Lienchiang

 10835S-8-Lienchiang

 10593S-3-Lienchiang

 10864S-6-Lienchiang

 10835S-11-Lienchiang

 10864S-2-Lienchiang

 10593S-2-Lienchiang

 10835S-10-Lienchiang

 10835S-15-Lienchiang

 10835S-13-Lienchiang

 10835S-6-Lienchiang

 10835S-9-Lienchiang

 10835S-5-Lienchiang

 10241S-16-Taitung

 10241S-14-Taitung

 10241S-1-Taitung

 10241S-8-Taitung

 10241S-6-Taitung

 10241S-12-Taitung

 10241S-3-Taitung

 10241S-11-Taitung

 10241S-9-Taitung

 10241S-19-Taitung

 10723BC-1-Kinmen

 10723BC-2-Kinmen

 10864S-3-Lienchiang

 10529S-1-Lienchiang

 10617S-2-Penghu

 10864S-5-Lienchiang

 10864S-1-Lienchiang

 10864S-4-Lienchiang

 AY137510 patient USA.SEQ

 AY151053 Human USA.SEQ

 AY164490 patient USA.SEQ

 AY299122 Human USA.SEQ

 AY319831 Human USA.SEQ

 AY164513 patient USA.SEQ

 AY164491 patient USA.SEQ

 AY164492 patient USA.SEQ

 AY164494 patient USA.SEQ

 AY164493 patient USA.SEQ

 10835S-3-Lienchiang

 10835S-14-Lienchiang

 10835S-1-Lienchiang

 10835S-7-Lienchiang

 10835S-4-Lienchiang

 10835S-12-Lienchiang

 10593S-4-Lienchiang

 10617S-3-Penghu

 10593S-1-Lienchiang

 10593S-5-Lienchiang

 10617S-1-Penghu

 10617S-4-Penghu

 10617S-5-Penghu

 10223BC-1-Hualien

 10223BC-2-Hualien

 10529S-2-Lienchiang

 10241S-7-Taitung

 10241S-15-Taitung

 10241S-10-Taitung

 10241S-20-Taitung

 10241S-13-Taitung

 10241S-17-Taitung

 10241S-2-Taitung

 10241S-4-Taitung

 10241S-5-Taitung

 10241S-18-Taitung

 KC128828 patient China.SEQ

 KC430333 patient China.SEQ

 AY541005 patient USA.SEQ

 AY540999 Human USA.SEQ

 AY541006 patient USA.SEQ

 AY541007 patient USA.SEQ

 AY568558 Human USA.SEQ
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圖八、台灣地區 Anaplasma phagocytophilum 菌株 p44/msp2 gene 全長序列親緣關係，以

Muscle 軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Hasegawa-Kishino-Yano+G，使用

Maximum Likelihood method。 
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 9687-7 I. granulatus Taoyuan Taiwan

 10717 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10617 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10340 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10291 R. losea buffy coat Hualien Taiwan

 10255 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10136 R. losea buffy coat Hualien Taiwan

 8897 R. losea blood Kinmen Taiwan

 9073 R. losea blood Kinmen Taiwan

 9491 I. granulatus Taoyuan Taiwan

 9524-3 I. granulatus Taoyuan Taiwan

 AY135531 Rattus norvegicus China

 p4 I. granulatus Kinmen Taiwan

 Tick-Km2 I. granulatus Kinmen Taiwan

 9687-5 I. granulatus Taoyuan Taiwan

 9499-7t I. granulatus Taoyuan Taiwan

 9155 R. losea blood Hualien Taiwan

 8955 R. losea blood Kinmen Taiwan

 8769-2 I. granulatus Lienchiang Taiwan

 10239 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10265 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10303 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10616 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10714 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 HM439431 Rattus losea China

 10828 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 Tick-Km3 I. granulatus Kinmen Taiwan

 AB048582 Rattus norvegicus Japan

 9508 H. bandicota Taoyuan Taiwan

 9488-4t I. granulatus Taoyuan Taiwan

 8979AF I. granulatus Kinmen Taiwan

 8769 I. granulatus Lienchiang Taiwan

 10223 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10258 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10302 R. losea buffy coat Hualien Taiwan

 10615 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10684 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10811 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10848 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 9861 R. losea spleen Taoyuan Taiwan

 9866 B. indica spleen Taoyuan Taiwan

 9867 B. indica spleen Taoyuan Taiwan

 GQ501090 patient Switzerland

 EU810405 Ixodes ricinus Germany

 EU810404 patient Germany

 FJ966366 Apodemus peninsulae Russia

 FJ966364 Ixodes persulcatus Russia

 AB196305 Apodemus speciosus Japan

 JQ359045 patient China

 GU227699 Soriculus leucops China

 EF633744 Raccoons USA

 AB428564 Ehrlichia sp. 360
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0.02  

圖九、台灣地區 Candidatus Neoehrlichia mikurensis 菌株 16S rRNA gene 全長序列親緣

關係，以 Muscle 軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Kimura 2+G，使用

Neighbor-Joining method。 
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 9687-7 I. granulatus Taoyuan Taiwan

 10717 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10617 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10340 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10291 R. losea buffy coat Hualien Taiwan

 10255 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10136 R. losea buffy coat Hualien Taiwan

 8897 R. losea blood Kinmen Taiwan

 9073 R. losea blood Kinmen Taiwan

 9491 I. granulatus Taoyuan Taiwan

 9524-3 I. granulatus Taoyuan Taiwan

 AY135531 Rattus norvegicus China

 p4 I. granulatus Kinmen Taiwan

 Tick-Km2 I. granulatus Kinmen Taiwan

 9687-5 I. granulatus Taoyuan Taiwan

 9499-7t I. granulatus Taoyuan Taiwan

 9155 R. losea blood Hualien Taiwan

 8955 R. losea blood Kinmen Taiwan

 8769-2 I. granulatus Lienchiang Taiwan

 10239 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10265 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10303 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10616 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10714 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 HM439431 Rattus losea China

 10828 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 Tick-Km3 I. granulatus Kinmen Taiwan

 AB048582 Rattus norvegicus Japan

 9508 H. bandicota Taoyuan Taiwan

 9488-4t I. granulatus Taoyuan Taiwan

 8979AF I. granulatus Kinmen Taiwan

 8769 I. granulatus Lienchiang Taiwan

 10223 B. indica buffy coat Hualien Taiwan

 10258 R. losea buffy coat Taitung Taiwan

 10302 R. losea buffy coat Hualien Taiwan

 10615 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10684 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10811 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10848 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 9861 R. losea spleen Taoyuan Taiwan

 9866 B. indica spleen Taoyuan Taiwan

 9867 B. indica spleen Taoyuan Taiwan

 GQ501090 patient Switzerland

 EU810405 Ixodes ricinus Germany

 EU810404 patient Germany

 FJ966366 Apodemus peninsulae Russia

 FJ966364 Ixodes persulcatus Russia

 AB196305 Apodemus speciosus Japan

 JQ359045 patient China

 GU227699 Soriculus leucops China

 EF633744 Raccoons USA

 AB428564 Ehrlichia sp. 360
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圖十、台灣地區 Candidatus Neoehrlichia mikurensis 菌株 16S rRNA gene 全長序列親緣

關係，以 Muscle 軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Kimura 2+G，使用 Maximum 

Likelihood method。
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 KF803997 Erinaceus roumanicus Hungary

 KF849342 Myodes glareolus Romanin

 EU810406 patient Germany

 EU810407 I. ricinus Germany

 KF849343 I. ricinus Sweden

 9861 R. losea spleen Taoyuan Taiwan

 10848 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10828 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10717 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10714 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10684 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10617 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10616 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10615 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 AB084583 Rattus norvegicus Japan

 10339 B. indica Taitung Taiwan

 10303 B. indica Hualien Taiwan

 10258 R. losea Taitung Taiwan

 10240 R. losea Taitung Taiwan

 10223 B. indica Hualien Taiwan

 10136 R. losea Hualien Taiwan

 10239 R. losea Taitung Taiwan

 10255 R. losea Taitung Taiwan

 10265 B. indica Hualien Taiwan

 10302 R. losea Hualien Taiwan

 10340 R. losea Taitung Taiwan

 10811 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 9866 B. indica spleen Taoyuan Taiwan

 FJ966363 I. persulcatus Russia

 FJ966365 Apodemus peninsulae Russia

 JQ359062 patient China

 JQ359070 R. norvegicus China

 JQ359071 Tamias sibiricus China

 JQ359077 I. persulcatus China

 JQ359078 Haemaphysalis concinna China

 AY220470 A. phagocytophilum I. ricinus Austria
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圖十一、台灣地區 Candidatus Neoehrlichia mikurensis 菌株 groESL gene 全長序列親緣關

係，以 Muscle 軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Tamura-Nei+G，使用

Neighbor-Joining method。
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 10136 R. losea Hualien Taiwan

 10223 B. indica Hualien Taiwan

 10239 R. losea Taitung Taiwan

 10240 R. losea Taitung Taiwan

 10255 R. losea Taitung Taiwan

 10258 R. losea Taitung Taiwan

 10265 B. indica Hualien Taiwan

 10303 B. indica Hualien Taiwan

 10302 R. losea Hualien Taiwan

 10339 B. indica Taitung Taiwan

 10340 R. losea Taitung Taiwan

 AB084583 Rattus norvegicus Japan

 10615 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10616 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10617 R. losea buffy coat Penghu Taiwan

 10684 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10714 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10717 R. losea buffy coat Kinmen Taiwan

 10811 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10828 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 10848 R. losea buffy coat Lienchiang Taiwan

 9861 R. losea spleen Taoyuan Taiwan

 9866 B. indica spleen Taoyuan Taiwan

 KF803997 Erinaceus roumanicus Hungary

 KF849342 Myodes glareolus Romanin

 EU810406 patient Germany

 EU810407 I. ricinus Germany

 KF849343 I. ricinus Sweden

 FJ966363 I. persulcatus Russia

 FJ966365 Apodemus peninsulae Russia

 JQ359062 patient China

 JQ359070 R. norvegicus China

 JQ359071 Tamias sibiricus China

 JQ359077 I. persulcatus China

 JQ359078 Haemaphysalis concinna China

 AY220470 A. phagocytophilum I. ricinus Austria
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圖十二、台灣地區 Candidatus Neoehrlichia mikurensis 菌株 groESL gene 全長序列親緣關係，

以 Muscle 軟體進行 Alignment，選擇最適 model 為 Tamura-Nei+G，使用 Maximum 

Likelihood method。 
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圖十三、105 年 7 月至 106 年 7 月金門縣鼠類及恙蟲感染 Anaplasma & Ehrlichia 季節性

分佈 
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表一、Rickettsia 屬立克次體培養結果 

編號 來源 sequence close to 接種原液Ct 值 培養後冷凍保存Ct值 

C008NV 金門縣R. haemaphysaloides Rickettsia sp. TwKM01 32.49 23.82 (Day49) 

9073Ft 金門縣R. haemaphysaloides Rickettsia sp. TwKM01 27.23 20.57 (Day49) 

9543N2 金門縣R. haemaphysaloides Rickettsia sp. TwKM01 21.99 18.95 (Day28) 

9699 臺中縣H. bandicota Rickettsia sp. HlR/D91 31.24 24.54 (Day56) 

9697-1 臺中縣H. bandicota Rickettsia sp. HlR/D91 33.81 24.61 (Day56) 

Freet 金門縣R. haemaphysaloides Rickettsia sp. TwKM01 28.14 22.41 (Day49) 

9716-2 臺中縣H. bandicota Rickettsia sp. HlR/D91 32.17 21.78 (Day56) 

9701-1 臺中縣H. bandicota Rickettsia sp. HlR/D91 34.48 21.34 (Day56) 

9698-1 臺中縣H. bandicota Rickettsia sp. HlR/D91 36.47 21.6 (Day56) 
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表二、Rickettsia 屬之立克次體 gltA 全長序列分析  

地區 來源 
Rickettsia

陽性編號 
sequence close to 

桃園縣 R. haemaphysaloides 9543N2 Rickettsia sp. TwKM01 citrate synthase (gltA) gene, 1234/1234(100%) 1234bp 

金門縣 R. haemaphysaloides  C008NV-2 Rickettsia sp. TwKM01 citrate synthase (gltA) gene, 1153/1153(100%) 1153bp 

金門縣 R. haemaphysaloides 9073Ft Rickettsia sp. TwKM01 citrate synthase (gltA) gene, 1234/1234(100%) 1234bp 

金門縣 R. haemaphysaloides  Freet Rickettsia sp. TwKM01 citrate synthase (gltA) gene, 1234/1234(100%) 1234bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-6 
Rickettsia sp. Mie180 isolate Tick-180-Mie-Hlon citrate synthase (gltA) gene, 

1151/1153(99%) 1153bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-7 
Rickettsia sp. Mie180 isolate Tick-180-Mie-Hlon citrate synthase (gltA) gene, 

1151/1153(99%) 1153bp 

台中市 H. bandicota 9716-1 
Rickettsia sp. Mie180 isolate Tick-180-Mie-Hlon citrate synthase (gltA) gene, 

1151/1153(99%) 1153bp 

台中市 H. bandicota 9699 
Rickettsia sp. Mie180 isolate Tick-180-Mie-Hlon citrate synthase (gltA) gene, 

1151/1153(99%) 1153bp 
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表三、Rickettsia 屬之立克次體 16S rRNA gene (rrs)全長序列分析  

地區 來源 
Rickettsia

陽性編號 
sequence close to 

桃園縣 R. haemaphysaloides 9543N2 Rickettsia sp. TwKM01 16S ribosomal RNA gene, 1419/1421(99%) 1421bp 

金門縣 R. haemaphysaloides  C008NV-2 Rickettsia sp. TwKM01 16S ribosomal RNA gene, 1419/1421(99%) 1421bp 

金門縣 R. haemaphysaloides 9073Ft Rickettsia sp. TwKM01 16S ribosomal RNA gene, 1419/1421(99%) 1421bp  

金門縣 R. haemaphysaloides  Freet Rickettsia sp. TwKM01 16S ribosomal RNA gene, 1419/1421(99%) 1421bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-6 
Uncultured Rickettsia sp. clone HtM69 16S ribosomal RNA gene, 1420/1421(99%) 

1421bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-7 
Uncultured Rickettsia sp. clone HtM69 16S ribosomal RNA gene, 1420/1421(99%) 

1421bp 

台中市 H. bandicota 9716-1 
Uncultured Rickettsia sp. clone HtM69 16S ribosomal RNA gene, 1420/1421(99%) 

1421bp 

台中市 H. bandicota 9699 
Uncultured Rickettsia sp. clone HtM69 16S ribosomal RNA gene, 1420/1421(99%) 

1421bp 
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表四、Rickettsia 屬之立克次體 gene D (sca4)全長序列分析  

地區 來源 
Rickettsia

陽性編號 
sequence close to 

桃園縣 R. haemaphysaloides 9543N2 Rickettsia sp. TwKM01 PS120 (D) gene, 3004/3004(100%) 3005bp 

金門縣 R. haemaphysaloides C008NV-2 Rickettsia sp. TwKM01 PS120 (D) gene, 3003/3004(99%) 3005bp 

金門縣 R. haemaphysaloides 9073Ft Rickettsia sp. TwKM01 PS120 (D) gene, 3003/3004(99%) 3005bp 

金門縣 R. haemaphysaloides Freet Rickettsia sp. TwKM01 PS120 (D) gene, 3003/3004(99%) 3005bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-6 Rickettsia japonica protein PS 120 (D) gene, 2783/2832(98%) 2871bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-7 Rickettsia japonica protein PS 120 (D) gene, 2783/2832(98%) 2865bp 

台中市 H. bandicota 9716-1 Rickettsia japonica protein PS 120 (D) gene, 2783/2832(98%) 2871bp 

台中市 H. bandicota 9699 Rickettsia japonica protein PS 120 (D) gene, 2900/2954(98%) 2996bp 

台中市 H. bandicota 9697-1 Rickettsia japonica protein PS 120 (D) gene, 2901/2954(98%) 2997bp 
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表五、Rickettsia 屬之立克次體 OmpA 全長序列分析  

地區 來源 
Rickettsia

陽性編號 
sequence close to 

桃園縣 R. haemaphysaloides 9543N2 
Rickettsia sp. TwKM01 outer membrane protein A (ompA) gene, 3188/3188(100%) 

3778bp 

金門縣 R. haemaphysaloides  C008NV-2 
Rickettsia sp. TwKM01 outer membrane protein A (ompA) gene, 3188/3188(100%) 

3778bp 

金門縣 R. haemaphysaloides 9073Ft 
Rickettsia sp. TwKM01 outer membrane protein A (ompA) gene, 3188/3188(100%) 

3778bp  

金門縣 R. haemaphysaloides  Freet 
Rickettsia sp. TwKM01 outer membrane protein A (ompA) gene, 3188/3188(100%) 

3778bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-6 
Rickettsia heilongjiangensis outer membrane protein A (ompA) gene, 3147/3182(99%) 

3769bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-7 
Rickettsia heilongjiangensis outer membrane protein A (ompA) gene, 3147/3182(99%) 

3769bp 

台中市 H. bandicota 9716-1 
Rickettsia heilongjiangensis outer membrane protein A (ompA) gene, 3147/3182(99%) 

3769bp 

台中市 H. bandicota 9699 
Rickettsia heilongjiangensis outer membrane protein A (ompA) gene, 3147/3182(99%) 

3769bp 

台中市 H. bandicota 9697-1 
Rickettsia heilongjiangensis outer membrane protein A (ompA) gene, 3134/3170(99%) 

3756bp 
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表六、Rickettsia 屬之立克次體 OmpB 全長序列分析  

地區 來源 
Rickettsia

陽性編號 
sequence close to 

桃園縣 R. haemaphysaloides 9543N2 Rickettsia sp. TwKM01 OmpB (ompB) gene, 4833/4834(99%) 4875bp 

金門縣 R. haemaphysaloides  C008NV-2 Rickettsia sp. TwKM01 OmpB (ompB) gene, 4832/4834(99%) 4875bp  

金門縣 R. haemaphysaloides 9073Ft Rickettsia sp. TwKM01 OmpB (ompB) gene, 4833/4834(99%) 4875bp 

金門縣 R. haemaphysaloides  Freet Rickettsia sp. TwKM01 OmpB (ompB) gene, 4832/4834(99%) 4875bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-6 Rickettsia hulinensis outer membrane protein B (ompB) gene, 4789/4878(98%) 4878bp 

桃園縣 H. bandicota 9776-7 Rickettsia hulinensis outer membrane protein B (ompB) gene, 4789/4878(98%) 4878bp 

台中市 H. bandicota 9716-1 Rickettsia hulinensis outer membrane protein B (ompB) gene, 4789/4878(98%) 4878bp 

台中市 H. bandicota 9699 Rickettsia hulinensis outer membrane protein B (ompB) gene, 4789/4878(98%) 4878bp 

台中市 H. bandicota 9697-1 Rickettsia hulinensis outer membrane protein B (ompB) gene, 4789/4878(98%) 4878bp 
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表七、105 年 7 月至 106 年 7 月金門縣鼠類及恙蟲 Anaplasma & Ehrlichia 感染率與氣象因子相關性分析(correlation coefficient, r) 

 鼠類Anaplasma & 

Ehrlichia感染率 

恙蟲Anaplasma & 

Ehrlichia感染率 

月平均溫

度(℃) 

月累積雨量

(毫米) 

月平均相對

溼度(%) 

日照時數

(小時) 

鼠類Anaplasma & 

Ehrlichia感染率 
- 0.6052 -0.5851 -0.4117 -0.6040 -0.1404 

恙蟲Anaplasma & 

Ehrlichia感染率 
0.6052 - -0.8649 -0.5190 -0.7474 -0.5611 
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表八、花蓮縣鳥蜱形態鑑定、分子鑑定與蜱媒病原體檢測 

Tick 編號 
採集

宿主 
採集地點 形態鑑定 12S rDNA 16S rDNA 分子鑑定 

Rickettsia 

spp. 

Anaplasma 

& Ehrlichia 

Borrelia 

spp. 

Babesia 

spp. 

#117-1N 
小彎

嘴 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

H. longicornis isolate 

BJ165 316/339(93%) 

H. hystricis isolate: 

HH-C 400/401(99%) 

Haemaphysalis 

hystricis  
- - - - 

#117-2N 
小彎

嘴 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

H. longicornis isolate 

BJ165 316/339(93%) 

H. hystricis isolate: 

HH-C 400/401(99%) 

Haemaphysalis 

hystricis  
- - - - 

#117-3N 
小彎

嘴 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

H. longicornis isolate 

BJ165 316/339(93%) 

H. hystricis isolate: 

HH-C 399/401(99%) 

Haemaphysalis 

hystricis  
- - - - 

#117-4N 
小彎

嘴 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 

Haemaphysalis sp. 

nymph 
- 

H. hystricis isolate: 

HH-B 400/401(99%) 

Haemaphysalis 

hystricis  
- - - - 

#117-5N 
小彎

嘴 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

H. longicornis isolate 

BJ165 316/340(93%) 

H. hystricis isolate: 

HH-B 400/401(99%) 

Haemaphysalis 

hystricis  
- - - - 

#117-6N 
小彎

嘴 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

H. longicornis isolate 

BJ165 316/340(93%) 

H. hystricis isolate: 

HH-B 401/401(100%) 

Haemaphysalis 

hystricis  
- - - - 

#117-7N 
小彎

嘴 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

H. longicornis isolate 

BJ165 316/340(93%) 

H. hystricis isolate: 

HH-B 401/401(100%) 

Haemaphysalis 

hystricis  
- - - - 

A15362-1

L 

繡眼

畫眉 

花蓮縣秀林

鄉西寶 
Ixodes sp. larva 

I. hexagonus 

305/347(88%) 

I. columnae isolate: 

IC-A 406/407(99%) 

Ixodes 

columnae 

Rickettsia 

helvetica 

380/382 

(99%) 

- - - 
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A15362-2

L 

繡眼

畫眉 

花蓮縣秀林

鄉西寶 
Ixodes sp. larva 

I. hexagonus 

305/346(88%) 

I. columnae isolate: 

IC-A 406/408(99%) 

Ixodes 

columnae 
- - - - 

A15375-1

L 

白眉

林鴝 

花蓮縣秀林

鄉碧綠神木 
Ixodes sp. larva  

I. hexagonus 

305/347(88%) 

I. columnae isolate: 

IC-A 407/407(100%) 

Ixodes 

columnae 

Rickettsia 

helvetica 

380/382 

(99%) 

- - - 

A15375-2

L 

白眉

林鴝 

花蓮縣秀林

鄉碧綠神木 
Ixodes sp. larva  

I. hexagonus 

305/347(88%)  

I. columnae isolate: 

IC-A 407/407(100%)  

Ixodes 

columnae 
- - - - 

A45631T-

N 

黑臉

鵐 

花蓮縣秀林

鄉西寶 
Ixodes sp. nymph 

I. granulatus isolate 

3674 338/340(99%) 

I. granulatus isolate: 

IG-A 408/409(99%) 

Ixodes 

granulatus 
- - - - 

K30223-1

L 

粉紅

鸚嘴 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 
Ixodes sp. larva 

I. hexagonus 

305/347(88%) 

I. columnae isolate: 

IC-A 407/407(100%)  

Ixodes 

columnae 
- - - - 

A59030-1

L 

冠羽

畫眉 

花蓮縣秀林

鄉慈恩山莊 
Ixodes sp. larva 

I. hexagonus 

305/346(88%) 

I. columnae isolate: 

IC-A 407/407(100%) 

Ixodes 

columnae 
- - - - 

K31236-1

L  

黃胸

青鶲 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 
Ixodes sp. larva 

I. hexagonus 

305/347(88%) 

I. columnae isolate: 

IC-A 407/407(100%) 

Ixodes 

columnae 

Rickettsia 

helvetica 

380/382 

(99%) 

- - - 
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C46379T-

L 

白腹

鶇 

花蓮縣秀林

鄉西寶 
Ixodes sp. larva 

I. hexagonus 

306/347(88%) 

I. columnae isolate: 

IC-A 407/407(100%) 

Ixodes 

columnae 

Rickettsia 

helvetica 

382/382 

(100%) 

- - - 

C46697-1

F 

赤腹

鶇 

花蓮縣壽豐

鄉東華大學

大門前田地 

Rhipicephalus 

haemaphysaloides 

♀ 

R. haemaphysaloides 

strain 30 

338/339(99%) 

R. haemaphysaloides 

strain 30 

398/400(99%) 

Rhipicephalus 

haemaphysaloi

des  

- - - - 

A59410T-

L 

黑臉

鵐 

花蓮縣秀林

鄉西寶 
Ixodes sp.  larva 

I. granulatus isolate 

3674 338/341(99%) 

I. granulatus isolate: 

IG-A 408/409(99%) 

Ixodes 

granulatus 
- - 

Borrelia 

valaisiana 

180/181 

(99%) 

Babesia 

microti 

625/625 

(100%) 

A45632-1

N 

黑臉

鵐 

花蓮縣秀林

鄉西寶 

Ixodes sp. nymph 

(mouth part 

demage) 

I. granulatus isolate 42 

339/340(99%) 

I. granulatus strain 

LY-IG8560 

409/410(99%) 

Ixodes 

granulatus 
- - 

Borrelia 

valaisiana   

207/214 

(97%) 

- 

A32598-1

N 

黑臉

鵐 

花蓮縣秀林

鄉西寶 
Ixodes sp. nymph 

I. granulatus isolate 42 

336/340(99%) 

I. granulatus isolate 

LY-IG8560 

403/409(99%) 

Ixodes 

granulatus  
- - 

Borrelia 

valaisiana   

212/215 

(99%) 

- 

K32434T 
深山

鶯 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 
tick 1 (demage) 

I. hexagonus 

305/347(88%) 

I. columnae isolate: 

IC-A 407/408(99%) 

Ixodes 

columnae 
- -   - 

C43167-1

F 

白腹

鶇 

花蓮縣秀林

鄉西寶 
Ixodes sp. ♀ 

I. brunneus isolate 98 

296/308(96%) 
I. turdus 407/411(99%) 

 
- - 

Borrelia 

sp.   
- 
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212/212 

(100%) 

A30311-1

F 
樹鷚 

花蓮縣秀林

鄉西寶 

Ixodes sp. ♀ 

(mouth part 

demage) 

I. brunneus isolate 98 

296/308(96%) 

JQ319374 

I. turdus 

410/410(100%) 

AB819259 

Ixodes turdus - - - - 

1011130-

1F 

白腹

鶇 

花蓮縣壽豐

鄉水璉村水

連尾山 

Ixodes sp. ♀ 
I. brunneus isolate 87 

293/305(96%) 
I. turdus 407/410(99%) Ixodes turdus - - - - 

C46397-1

N 

赤腹

鶇 

花蓮縣壽豐

鄉東華大學 
Ixodes sp. nymph 

I. brunneus isolate 98 

296/308(96%) 
I. turdus 405/410(99%) Ixodes turdus - - 

Borrelia 

sp.  

212/212 

(100%) 

- - - - 

D26875-1

M 
虎鶇 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 

Haemaphysalis 

ornithophila ♂ 

H. longicornis isolate 

BJ165 305/323(94%) 

H. obesa 

373/404(92%) 

Haemaphysalis 

ornithophila  
- - - - 

D26875-2

M 
虎鶇 

花蓮縣秀林

鄉蓮花池 

Haemaphysalis 

ornithophila ♂ 

H. longicornis isolate 

BJ165 305/323(94%) 

H. obesa 

376/404(93%) 

Haemaphysalis 

ornithophila  
- - - - 

C46427T-

N 

白腹

鶇 

花蓮縣秀林

鄉洛韶 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

H. flava 

337/337(100%) 

H. flava isolate: Hfl-B 

401/402(99%) 

Haemaphysalis 

flava 
- 

Ehrlichia sp. 

BL157-9 

305/305(100

%) 

- - 

K31324-1

N 

灰頭

鷦鶯 

花蓮縣新城

鄉崇德 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi 

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi  
- - - - 
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K40252T_

1L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi 

389/403(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

2L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

3L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

329/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

4L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

5L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

329/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

6L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

7L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

8L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

9L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

10L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
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K40252T_

11L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

12L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

13L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

328/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

K40252T_

14L 

粉紅

鸚嘴 
花蓮.壽豐 

Haemaphysalis sp. 

larva 

H. doenitzi 

329/336(98%) 

H. doenitzi  

391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

A34281T-

L 

黑臉

鵐 

花蓮.秀林.太

魯閣.洛韶 
Ixodes sp. larva 

I. ariadnae   

305/346(88%) 

I. columnae 

407/407(100%) 

Ixodes 

columnae 
    

K399995T

-L 

粉紅

鸚嘴 
 

Ixodes sp. larva I. ariadnae   

306/346(88%) 

I. columnae  

407/407(100%) 

Ixodes 

columnae 
    

D17044T-

1L 

白腹

鶇 
 

Ixodes sp. larva 

I. ariadnae   

306/346(88%)  

I. columnae  

407/407(100%) 

AB819233 

Ixodes 

columnae 

Rickettsia 

helvetica  

381/382 

(99%) 

   

D17044T-

2L 

白腹

鶇 
 

Ixodes sp. larva 

I. ariadnae   

306/346(88%) 

I. columnae  

407/408(99%) 

Ixodes 

columnae 

Rickettsia 

helvetica 

381/382 

(99%) 
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D17044T-

3L 

白腹

鶇 
 

Ixodes sp. larva 

I. ariadnae   

306/346(88%) 

I. columnae 

407/408(99%) 

Ixodes 

columnae 

Rickettsia 

helvetica  

381/382 

(99%) 
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表九、特生中心鳥蜱形態鑑定、分子鑑定與蜱媒病原體檢測 

Tick 編號 
採集

宿主 
採集地點 形態鑑定 12S rDNA 16S rDNA 分子鑑定 

Rickettsia 

spp. 

Anaplasma 

& Ehrlichia 

Borrelia 

spp. 

Babesia 

spp. 

194T-M 虎鶇 台東 
Haemaphysalis 

ornithophila 

Haemaphysalis 

longicornis 

303/324(94%) 

Haemaphysalis obesa 

376/404(93%) 

Haemaphysalis 

ornithophila 
- - - - 

387T-N 虎鶇 台東 
Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis 

formosensis  

336/338(99%)  

Haemaphysalis 

formosensis 

404/404(100%)  

Haemaphysalis 

formosensis 
- - - - 

411T-N 番鵑 花蓮長濱 
Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis 

doenitzi 329/336(98%)  
- 

Haemaphysalis 

doenitzi 
- - - - 

684T-2N 番鵑 墾丁關山 
Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis 

doenitzi 329/336(98%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 391/402(97%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 
- - - - 

1042T-1N 虎鶇 花蓮兆豐 
Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis 

longicornis isolate 

316/339(93%)  

Haemaphysalis 

hystricis 

401/401(100%)  

Haemaphysalis 

hystricis 
- - - - 

1100T-N 
灰背

鶇 
金門北山 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis 

formosensis 

338/338(100%)  

- 
Haemaphysalis 

formosensis 
- - - - 

1125T-1N 虎鶇 霧社 
Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis 

longicornis  

316/339(93%) 

Haemaphysalis 

hystricis 400/401(99%)  

Haemaphysalis 

hystricis 
- - - - 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/408359067?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5A5F11J015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/408359067?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5A5F11J015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/408359067?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5A5F11J015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596645?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5A8MTSX014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596645?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5A8MTSX014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596645?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5A8MTSX014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5ACG4H1014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5ACG4H1014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5ACG4H1014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5ACG4H1014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5APZZPN014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5APZZPN014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5AUECDK014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5AUECDK014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5AUECDK014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596648?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5AW1Y0F014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596648?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5AW1Y0F014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596648?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5AW1Y0F014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/408359067?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B0086C014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/408359067?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B0086C014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/408359067?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B0086C014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B3G8BN014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B3G8BN014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B3G8BN014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596648?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B5TU61015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596648?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B5TU61015
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162T-3M 番鵑 台東 H. doenotzi 
Haemaphysalis 

doenitzi 327/336(97%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 391/402(97%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 
- - - - 

408T-2M 番鵑 台東 H. doenotzi 
Haemaphysalis 

doenitzi 329/336(98%)  
- 

Haemaphysalis 

doenitzi 
- 

Uncultured 

bacterium 

clone 

ncd992e08c

1 

305/305(100

%) 

- - 

433T-2M 虎鶇 中海拔 H. ornithophila 

Haemaphysalis 

longicornis 

305/323(94%)  

Haemaphysalis obesa 

376/404(93%)  

Haemaphysalis 

ornithophila 
- - - - 

749T-1M 番鵑 知本農場 H. doenotzi 
Haemaphysalis 

doenitzi 328/336(98%)  
- 

Haemaphysalis 

doenitzi 
- - - - 

749T-2M 番鵑 知本農場 H. doenotzi 
Haemaphysalis 

doenitzi 328/336(98%) 

Haemaphysalis 

doenitzi 391/402(97%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 
- - - - 

297T-L 
藍腹

鷴 
南投 

Haemaphysalis sp. 

larva 

Ixodes ariadnae 

306/346 (88%) 

Ixodes columnae  

407/407(100%)  

Ixodes 

columnae 

Rickettsia 

helvetica 

381/382(99

%) 

- - - 

308T-L 
環頸

雉 
清泉崗 

Haemaphysalis sp. 

larva 

Haemaphysalis 

doenitzil 324/337(96%)  

Haemaphysalis 

doenitzi  

386/402(96%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 
- - - - 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B8BYGM014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B8BYGM014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5B98S86014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5B98S86014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B8BYGM014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5B8BYGM014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5BNWEAT014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5BNWEAT014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5BNWEAT014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/440548140?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5BPF82T014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/440548140?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5BPF82T014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5BVH5DH014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5BVH5DH014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5BVH5DH014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5BVH5DH014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5C08F98014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5C08F98014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/751660915?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5C5JPPU015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/751660915?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5C5JPPU015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CEN6WZ014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CEN6WZ014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5CFW0GT014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5CFW0GT014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5CFW0GT014
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1075T-1L 
褐翅

鴉鵑 
金門 

Haemaphysalis sp. 

larva 

Haemaphysalis flava 

295/323(91%)  
- 

Haemaphysalis 

wellingtoni 
- - - - 

1075T-2L 
褐翅

鴉鵑 
金門 

Haemaphysalis sp. 

larva 

Haemaphysalis flava 

295/323(91%)  
- 

Haemaphysalis 

wellingtoni 
- - - - 

297T-1N 
藍腹

鷴 
南投 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis 

longicornis 

305/323(94%)  

Haemaphysalis obesa 

376/404(93%)  

Haemaphysalis 

ornithophila 
- - - - 

297T-2N 
藍腹

鷴 
南投 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis 

longicornis 

305/323(94%)  

Haemaphysalis obesa 

376/404(93%)  

Haemaphysalis 

ornithophila 
- 

Uncultured 

Anaplasma 

sp. clone 

BJ01 

305/305(100

%) 

- - 

308T-1F 
環頸

雉 
清泉崗 H. doenitzi 

Haemaphysalis 

doenitzi 324/337(96%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 386/402(96%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 
- - - - 

308T-2M 
環頸

雉 
清泉崗 H. doenitzi. 

Haemaphysalis 

doenitzi 

336/336(100%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 398/402(99%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 
- - - - 

308T-4M 
環頸

雉 
清泉崗 H. doenitzi. 

Haemaphysalis 

doenitzi 

336/336(100%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 391/402(97%)  

Haemaphysalis 

doenitzi 
    

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/346721019?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CMJG9X015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/346721019?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CMJG9X015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/346721019?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CMJG9X015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/346721019?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CMJG9X015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CWXE7R014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CWXE7R014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CWXE7R014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CWXE7R014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CWXE7R014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594097508?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5CWXE7R014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/440548140?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5D1EPV9014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/440548140?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5D1EPV9014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5DHZMDC014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5DHZMDC014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5DJESRD014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5DJESRD014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5DHZMDC014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5DHZMDC014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5DHZMDC014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5DJESRD014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5DJESRD014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5DHZMDC014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5DHZMDC014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/385655200?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5DHZMDC014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5DJESRD014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/344222112?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=B5DJESRD014
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402T-N 
褐色

柳鶯 
花蓮 

Ixodes sp. 

nymph 

Ixodes pavlovskyi 

321/352(91%)  

Ixodes nipponensis 

402/402(100%)  

Ixodes 

nipponensis 

Rickettsia 

monacensis 

382/382(10

0%) 

   

1075T-1N 
褐翅

鴉鵑 
金門 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis flava 

296/327(91%)  

Haemaphysalis 

wellingtoni 

398/402(99%)  

Haemaphysalis 

wellingtoni 
- - - - 

1075T-2N 
褐翅

鴉鵑 
金門 

Haemaphysalis sp. 

nymph 

Haemaphysalis flava 

296/327(91%) 

- 
Haemaphysalis 

wellingtoni 
- - - - 

1075T-4M 
褐翅

鴉鵑 
金門 H. wellingtoni 

Haemaphysalis flava 

296/326(91%)  

Haemaphysalis 

wellingtoni  

401/402(99%)  

Haemaphysalis 

wellingtoni 
- 

 Uncultured 

bacterium 

clone Hw124 

305/305(100

%) 

- - 

1075T-6M 
褐翅

鴉鵑 
金門 H. wellingtoni 

Haemaphysalis flava  

296/325(91%)  

- 
Haemaphysalis 

wellingtoni 
- 

Uncultured 

bacterium 

clone Hw124 

305/305(100

%) 

- - 

1075T-7M 
褐翅

鴉鵑 
金門 H. wellingtoni 

Haemaphysalis flava  

296/325(91%)  

Haemaphysalis 

wellingtoni 

401/402(99%)  

Haemaphysalis 

wellingtoni 
- - - - 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596690?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E27MD2014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596690?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E27MD2014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
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1075T-8M 
褐翅

鴉鵑 
金門 H. wellingtoni 

Haemaphysalis flava 

296/326(91%)  

Haemaphysalis 

wellingtoni 

402/402(100%)  

Haemaphysalis 

wellingtoni 
- - - - 

1267 虎鶇 南投 
Haemaphysalis 

sp.nymph 

Haemaphysalis 

longicornis 

316/339(93%) 

Haemaphysalis 

hystricis 

401/401(100%) 

Haemaphysalis 

hystricis 
- - - - 

1268 虎鶇 南投 
Haemaphysalis 

ornithophila 

Haemaphysalis 

longicornis 

305/323(94%) 

Haemaphysalis obesa 

376/404(93%) 

Haemaphysalis 

ornithophila  
- - - - 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/594543147?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E1U4KE015
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/620596672?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=B5E6R30A014
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表十、9699 菌株重要基因序列與 GeneBank 最接近序列比較及新種 Rickettsia spp. 基因序列判定標準 

Gene  Length of 

sequence(bp) 

Length compare 

to ORF of R. 

japonica  

Results (% pairwise nucleotide sequence similarity with phylogenetically  

closest Rickettsia species from NCBI) 

Cut-off values of 

Fournier and 

others 

rrs 1421 37-1457 99.7% (1417/1421) to R. japonica (AP017602); 99.6% (1416/1421) to R. 

heilongjiangensis (NR074469); 99.5%(1414/1421) to R. raoultii (CP010969); 

99.5% (1414/1421) to R. slovaca(CP003375); 99.4% (1413/1421) to R. rickettsii 

(CP001227). 

99.8% 

gltA 1153 68-1220 99.5% (1147/1153) to R. heilongjiangensis (AB473812); 99.3% (1145/1153) to 

R. japonica (AP017602); 99.2% (1144/1153 )to R. slovaca (CO002428); 99.1% 

(1143/1153) to R. sibirica (KU310587); 99.0% (1142/1153) to R. 

parkeri (CP003341) 

99.9% 

5’ end 

of 

ompA 

590 22-611 95.4% (563/590) to R. heilongjiangensis (AH012829); 94.7% (559/590 ) to R. 

slovaca (KX506733); 94.6% (558/590) to R. japonica (AP017602); 94.6% 

(558/590) to R. parkeri  (MF034495); 94.2% (556/590) to R. 

africae (KT633262). 

98.8% 

3’ end 

of 

ompA 

3179 1192849-118967

1 

98.9% (3147/3182) to R. heilongjiangensis (AH012829); 98.7% (3138/3179) to 

R. japonica (AP017602); 97.8% (3111/3180 ) to R. slovaca (CP003375); 

97.6% (3113/3188) to R. peacockii (AH013413); 97.6% (3105/3182) to R. 

philipii  (CP003308). 

- 

ompB 4893 1-4893 98.2% (4789/4878) to R. hulinensis (AY260452); 98.0% (4781/4878) to R. 

japonica (AP017588); 97.8% (4774/4881) to R. heilongjiangensis (CP002919); 

96.5% (4716/4888) to R. slovaca (CP003375); 96.4% (4712/4890) to R. 

peacockii  (CP001227). 

99.2% 
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sca4 2954 63-3016 98.2% (2900/2954) to R. japonica (AF155055); 98.0% (2899/2958) to R. 

heilongjiangensis (CP002912); 97.3% (2896/2976 ) to R. slovaca (CP003375); 

96.8% (2919/3015) to R. sibirica (HM050295); 96.8% (2922/3019) to R. 

mongolotimonae  (DQ097084). 

99.3% 
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表十一、9543N2 菌株重要基因序列與 GeneBank 最接近序列比較及新種 Rickettsia spp. 基因序列判定標準. 

Gene  Length of 

sequence(bp) 

Length compare 

to ORF of R. 

massiliae  

Results (% pairwise nucleotide sequence similarity with phylogenetically  

closest Rickettsia species from NCBI) 

Cut-off values of 

Fournier and 

others 

rrs 1421 11-1431 99.9% (1419/1421) to R. raoultii (DQ365809); 99.8% (1418/1421) to R. 

massiliae (CP003319); 99.7% (1417/1421) to R. rhipicephali (CP013133); 

99.7% (1417/1421) to R. slovaca (CP003375); 99.6% (1416/1421) to R. 

rickettsii(AP017602). 

99.8% 

gltA 1234 1-1234 99.5% (1228/1234) to R. massiliae (CP003319); 99.4% (1227/1234) to R. 

rhipicephali (CP003342); 97.6% (570/584 )to R. aeschlimannii (HQ335157); 

99.1% (1223/1234) to R. raoultii (CP019435); 98.5% (1222/1234) to R. 

sibirica(KU310587) 

99.9% 

5’ end 

of 

ompA 

590 33-622 98.5% (581/590) to R. massiliae (CP003319); 98.3% (580/590) to R. 

rhipicephali (CP003342); 97.6% (570/584 ) to R. aeschlimanni (HQ335157); 

96.6% (567/587) to R. amblyommatis (MF034496); 97.3% (568/590) to R. 

raoultii (KX506738) 

98.8% 

3’ end 

of 

ompA 

3188 1265228-126841

5 

99.2% (3162/3188) to R. massiliae (U83444); 99.2% (3161/3188) to R. 

rhipicephali (CP003342); 98.0% (3124/3188 ) to R. raoultii (AH015609); 

97.4% (3015/3188) to R. amblyommatis (CP015012); 97.3% (3104/3188) to R. 

aeschlimanni (U83446) 

- 

ompB 4840 97-4938 98.4% (4814/4893) to R. rhipicephali (AF123719); 98.3% to R. massiliae 

(CP000683); 97.7% to R. raoultii (CP010969); 97.7% to R. aeschlimanni 

(HM050278); 96.9% to R. amblyommatis (CP0150121) 

99.2% 
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sca4 3005 66-3025 98.0% (2963/3022) to R. massiliae (CP003319); 98.5% (2932/2978) to R. 

rhipicephali (CP003342); 98.0% (2930/3023 ) to R. raoultii (DQ365807); 

97.3% (2878/2959) to R. japonica (AF155055) ; 96.9% (2926/3020) to R. 

aeschlimanni (HM050275) 

99.3% 

 

 

 

 

 

 

  


