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На двух выборках клещей из рекреационных зон пригородных районов г. Иркутск показана аллозимная 
структура популяции клещей Ixodes persulcatus по 8 ферментным системам. Из 13 локусов, которые 
кодируют эти ферменты, 8 оказались полиморфными. На основе аллозимного анализа популяции клещей 
выявлена большая их внутрипопуляционная гетерогенность и отсутствие различий между двумя 
популяциями из разных очагов. Подобная картина свидетельствует о возможно большой скорости 
миграции генов между популяциями и о их близком родстве. 
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Allozyme structure of the population of ticks Ixodes persulcatus in 8 enzyme systems is shown in two samples 
of ticks from the recreational areas in suburbs of Irkutsk. From the total of 13 loci, which encode these enzymes, 
eight were polymorphic. Based on allozyme analysis of populations of mites, it is found that most of them show 
intrapopulation heterogeneity and the lack of difference between the two populations from different foci. A 
similar pattern may indicate a large rate of migration of genes between populations and their close relatives. 
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Природная среда территории любого большого 
города и его рекреационных зон всегда являются 
объектом сильнейшего антропогенного пресса с 
неизбежным ее загрязнением. Любые сложные 
природные системы, в том числе и паразитарные, 
замыкающиеся на человека, не могут не реагиро-
вать на изменение среды, переходя на иной уровень 
функционирования. Не являются исключением 
природные очаги инфекций, передаваемых крово-
сосущими клещами [1]. В пригородных районах г. 
Иркутска, в его рекреационных зонах существуют 
очаги смешанных клещевых инфекций, таких, как 
клещевой энцефалит, клещевые боррелиозы, рик-
кетсиозы и эрлихиозы. 

Степень специфичности отношений между 
кровососущими клещами и возбудителями болез-
ней определяется рядом факторов, в том числе 
биохимическими особенностями клещей. Эта про-
блема приобретает особое значение при изучении 
взаимоотношений между членистоногими и возбу-
дителями болезней [7, 8]. Действие патогенов на их 
хозяев-переносчиков – весьма важный компонент 
существования сложных паразитарных систем. 
Действие различных паразитов меняет исходные 
реакции беспозвоночного хозяина-переносчика на 
факторы внешней среды [7, 11]. Изучение генети-
ческого состава популяций клещей (по ферменту 

малатдегидрогеназа) на протяжении их ареала 
выявило изменение соотношения гомозиготной и 
гетерозиготной их составляющей. Эти изменения 
оказалось возможным связать с разной встреча-
емостью морфологически измененных клещей и 
предположить наличие связи этого феномена с 
разной встречаемостью генетически различаю-
щихся доминирующих штаммов вируса клещевого 
энцефалита.

По результатам изоферментного анализа 
ADH, GPI, MDH установлено фенотипическое 
проявление генетической гетерогенности кле-
щевой популяции, что проявляется в различии их 
локомоторной активности и устойчивости к вы-
сыханию [9]. Однако никакой корреляции между 
физиологическим возрастом и генотипами клещей 
обнаружено не было. Были выявлены достоверные 
изменения частот генотипов α-GPDH в течение 
суток. Подобный факт имеет немаловажное значе-
ние, так как преимагинальные фазы клещей имеют 
возможность присасываться к прокормителям в 
разное время суток, а сами хозяева различаются по 
своей суточной активности. Как хорошо известно, 
хозяева клещей (в основном мелкие грызуны) яв-
ляются основным резервуаром вируса клещевого 
энцефалита (ВКЭ) [2–4]. Выявлена связь гено-
групп и интенсивности заражения боррелиями 



Áþëëåòåíü ÂÑÍÖ ÑÎ ÐÀÌÍ, 2012, ¹ 5 (87), Часть 1 

214	 			          Экспериментальные исследования в биологии и медицине

[10], географическая изменчивость генотипов MDH 
и субтипов ВКЭ [5]. 

Не исключено, что изменение доминирова-
ния разных штаммов вируса (различающихся 
по тяжести вызываемых ими заболеваний) ока-
жется связанным с антропогенным влиянием, 
меняющим физиологию переносчиков. Можно 
полагать, что изучение белкового состава клещей 
позволит ближе подойти к изучению проблемы 
взаимоотношений между переносчиками и воз-
будителями [9, 12].

В этой связи, мы полагаем, что ведущую роль 
приобретают исследования в области генотипиро-
вания клещей. Генотипирование таежных и лесных 
клещей по структуре ДНК находится на стадии на-
копления расшифрованных данных и не позволяет 
судить об основах разнообразия даже крупных 
популяционных блоков этих видов, в то время 
как изучение методом изоферментного анализа 
популяционной гетерогенности стало общепри-
знанным инструментом популяционной генетики 
и молекулярной биологии [5, 16, 20].

Целью данной работы являлась оценка изо-
ферментного полиморфизма в популяциях клещей 
I. рersulcatus из природных очагов пригородных 
рекреационных зон г. Иркутска

Материалы и методы 

Популяции клещей I. persulcatus были со-
браны в 2006 и 2008 годах в лесных массивах 
вдоль Байкальского и Голоустнинского трактов 
г. Иркутска. Всего исследовано 135 клещей, из 
них 127 собраны на Байкальском, 8 – на Голо-
устнинском трактах. Сбор производился на флаг 
в период со второй декады мая по первую декаду 
июня в первой половине дня. Для анализа были 
отобраны только взрослые особи как женского 
(88 клещей), так и мужского (47 клещей) пола. 
Клещи транспортировались до лаборатории в 
увлажненной марле, затем были заморожены в 
пластиковых пробирках в морозильной камере 
при температуре –18 оС.

Все особи были гомогенизированы в чаш-
ках Петри в 0,05 М Трис-НСl буфере (pH 7,2) с 
добавлением 1  % Тритон Х100, 40  % сахарозы и 
β-меркаптоэтанола [21], центрифугировали 30 мин 
при 10000 об/мин для удаления нерастворимого 
материала. Электрофоретический анализ полу-
ченных супернатантов проведен в вертикальных 
блоках полиакриламидного геля по стандартным 
методам [14, 21]. Для разделения белков исполь-
зовали две электродные буферные системы: 
трис-глициновую (А) и трис-ЭДТА-боратную (Б). 
Исследовано 8 ферментных систем (табл. 1). Для 
обозначения локусов использованы рекомендации 
Шакле и др. [23].

Выбор модели наследования для изолокусной 
пары MDH-1,2, проведен с использованием ме-
тода максимального правдоподобия [24]. Анализ 
аллозимной изменчивости, тест на гомогенность 
аллельных частот между выборками осуществля-
лись с помощью программы BIOSYS-2 [14].

Результаты и обсуждение

Нами было исследовано 8 ферментных си-
стем, кодируемых 13 локусами, из которых 8 были 
полиморфными (табл. 1). Фенотипическое про-
явление исследованных локусов соответствует 
ранее описанным для близкородственных видов 
гомологичным локусам с соответствующим генети-
ческим контролем [5, 6, 10, 18, 20]. Локусы CK, LDH, 
EST-1, CA-2, CA-3 были мономорфными (табл. 1). 
Характер распределения фенотипов по изолокусам 
MDH-1,2 позволил принять модель двух полиморф-
ных локусов с равными частотами соответствую-
щих аллелей. Распределение фенотипов по всем 
изолокусам во всех исследованных выборках 
соответствовали соотношению Харди-Вайнберга. 
Выявлены высокий уровень изменчивости по всем 
полиморфным локусам, средняя гетерозиготность 
и уровень полиморфизма (табл. 1).

Анализ частот аллелей по локусу CA-1* с помо-
щью теста на гомогенность не выявил достоверных 
различий между выборками Байкальского и Голо-
устинского трактов. При совместных разгонках 
локусы фермента карбоангидразы у самок не 
обнаружены. По аллозимной изменчивости не вы-
явлены наличия фиксированных альтернативных 
аллелей у исследованных клещей. Исследованные 
выборки были равновесны по всем локусам. Дан-
ные аллозимного анализа показали высокую гете-
рогенность выборок клещей, отобранных в одном 
месте, и отсутствие различий между выборками из 
разных географических точек. 

Впервые к проблеме генетического полимор-
физма клещевой популяции на примере Ixodes 
ricinus (L.) обратился J.A. Healy [17, 18]. На ос-
новании анализа полиморфного локуса α-GPDH 
автор делает вывод о высокой гетерогенности 
изученных выборок клещей. Заключение о гете-
рогенности популяций I. ricinus по локусу MDH 
было сделано P.M.  Jensen [21]. Использование 
этого фермента в качестве маркера генетической 
гетерогенности известно у  млекопитающих и у 
насекомых [13]. А.В. Семенов и др. [10] впервые 
по ферменту MDH проанализировали гетероген-
ность аллопатрической популяции клещей Ixodes 
persulcatus Schulze из окрестностей С-Петербурга. 
Было выявлено 3 различных локуса, различа-
ющихся по частоте встречаемости генотипов. 
Анализ 9 популяций Amblyomma americanum (L.) 
(семейство Ixodidae) юго-востока США по 14 
ферментам показал отсутствие географической 
структурированности вида, что говорит о его 
генетической гомогенности. Отмечен низкий 
уровень гетерозиготности популяций этого вида 
(Hilburn [19]).

Поскольку в настоящей работе межпопуляци-
онные сравнения проводились только по одному 
локусу, на небольшом количестве особей, то вывод 
об отсутствии обмена генами, и, следовательно, 
различий между изученными выборками – пред-
варительный. Кроме того, для адекватной оценки 
белкового полиморфизма, уровня гетерогенности, 
генетической изменчивости выборок клещей не-
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обходимо расширение анализируемого набора 
белков с привлечением большого числа нефер-
ментных локусов. 

Исследования по изучению гетерогенности 
аллозимной структуры клещей из рекреационных 
зон г. Иркутска продолжаются. Более достоверная 
картина паразитарной инфраструктуры в очагах 
интенсивного антропогенного воздействия воз-
можна при наличии информации о взаимоотноше-
ниях компонентов экосистемы природных очагов 
инфекции при больших выборках из разных очагов 
и подборе аллозимных систем диагностики.
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ди-Вайнберга. χ2
2
 – тест на гомогенность. БТ – Байкальский тракт, ГТ – Голоустнинский тракт. F – уровень 

полиморфных локусов. Нср. – средняя гетерозиготность. * – p < 0,05 – достоверность различий.
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