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В работе представлены результаты анализа фрагмента гена митохондриальной 16S рДНК клещей 
D. silvarum и D. nuttalli, обитающих в Иркутской области. Установлено высокое генетическое 
сходство исследованных клещей с 99–100% идентичностью генов mt16S rRNA. По результатам 
филогенетического анализа все исследуемые клещи также являются близкородственными и 
принадлежат одной кладе, вместе с образцами D. nuttalli и D. silvarum, обитающими на территории 
Китая.
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Here we present the results of the analysis of mt16S ribosomal RNA gene of two species of ticks from Irkutsk 
region – Dermacentor nuttalli and D. silvarum. The ticks from are closely related to each other with 99-100 % 
identity of nucleotide sequence of mt16S rRNA gene. The phylogenetic analysis has shown that both species are 
closely related and formed the separate clade together with specimens of D. nuttalli and D. silvarum from China.
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Иксодовые клещи являются переносчика-
ми ряда заболеваний, среди которых наиболее 
опасны для человека Лайм-боррелиоз, клещевой 
энцефалит и клещевой риккетсиоз. Клещи рода 
Dermacentor преимущественно переносят бактерий 
и риккетсий, зараженность которыми составляет 
до 70–80  %. В настоящее время на территории 
Восточной Сибири отмечены два вида клещей, 
Dermacentor silvarum и Dermacentor nuttalli, которые 
обладают схожими фенотипическими признаками, 
что затрудняет их морфологическое определение. 
Для генетической идентификации и определе-
ния филогенетического положения клещей рода 
Dermacentor нами проанализирован фрагмент гена 
16S митохондриальной (mt) ДНК клещей, собран-
ных в Ольхонском и Братском районах Иркутской 
области.

Материал и методы исследования

Клещи Dermacentor sp. были собраны с по-
мощью флага в окрестностях д. Булук (Братский 
район) и Ольхонском районе в 2006–2010  гг. 
Морфологическую идентификацию клещей про-
водили с помощью определителей Сердюковой 
и Филипповой [1–3]. ДНК выделяли из индиви-
дуальных клещей с помощью набора Рибо-Сорб 
(Амплисенс, Москва) и амплифицировали в ПЦР с 
праймерами 16Sf (5`-TTG CTG TGG TAT TTT GAC 
TA-3`) и 16Sr (5`-CCG GTC TGA ACT CAG ATC-3`) 
[4]. ПЦР-ампликоны длиной 440 н.п. очищали из 
0,8  % геля агарозы, после электрофоретического 

анализа. Первичные последовательности ДНК 
были получены на приборе CEQ8800 (Beckman 
Coulter, США). Нуклеотидные последовательности 
выравнивали и редактировали в программе BioEdit 
[5]. Филогенетический анализ проводили методом 
Maximum Likelyhood (ML), на основе 1000 повторов, 
с помощью программы Mega 5.0 [6].

Результаты и обсуждение

На основе выявления морфологических при-
знаков, исследуемые клещи были определены 
как D. nuttalli и D. silvarum. Получено 11 нуклео-
тидных последовательностей клещей, собранных 
в Ольхонском районе, и 26 последовательносетй 
клещей из Братского района. В результате анализа 
митохондриального фрагмента 16S рДНК длиной 
380 н.о. обнаружены два вариабельных участка 
TA и T-повторов, где отмечены вставки и делеции 
длиной 1–2 н.о., а также две последовательности 
несли единичные замены по типу трансверсий.

За исключением вставок и делеций в вари-
абельных регионах, сходство полученных по-
следовательностей было достаточно высоким, 
98,9–100  %. В то же время, сходство с последо-
вательносятми D. silvarum и D. nuttalli из Китая 
составило 98,9–99,7 %. Несмотря на то, что суще-
ственные различия (гетерогенность 4–12  %) на-
блюдались при сравнении mt 16S рДНК других ви-
дов рода Dermacentor (D. marginatus, D. occidentalis, 
D. hunteri, D. reticulatus, D. albipictus, D. variabilis, 
D. andersoni, D. nitens), все исследуемые последова-
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тельности а также последовательности D. silvarum 
и D. nuttalli из Китая были высоко гомологичными 
(гетерогенность 0–1 %), что указывает на их воз-
можную принадлежность к одному виду.

Филогенетическое дерево получено с помо-
щью метода максимального правдоподобия (ML) 
на основе фрагмента длиной 388 н.о.. В результате 
филогенетического анализа установлено, что род 
Dermacentor представлен двумя филогенетически-
ми линиями, одна из которых объединяет виды, рас-
пространенные в Америке (D. andersoni, D. hunteri, 
D. variabilis, D. albipictus, D. nitens, D. occidentalis), 
а другая представлена видами, сформированными 
в Евразии (D. reticulatus, D. marginatus, D. nuttalli, 
D. silvarum). В результате построения филогене-
тических деревьев, показано, что все проанали-
зированные последовательности наиболее близко 
кластеризовались с D. nuttalli и D. silvarum из Китая 
и формировали отдельную кладу. В ближайшую 
близкородственную кладу вошли последователь-
ности вида D. marginatus. 

Заключение

Таким образом, в результате анализа фрагмен-
та митохондриальной 16S рДНК степных клещей 
D. nuttalli и D. silvarum в двух районах Иркутской 
области, установлено высокое генетическое сход-
ство исследованных видов клещей с 99–100  % 
идентичностью генов mt16S rRNA. По результа-
там филогенетического анализа все исследуемые 
клещи также являются близкородственными и 

принадлежат одной кладе, вместе с образцами D. 
nuttalli и D. silvarum, обитающими на территории 
Китая. Полученные результаты не согласуются с 
данными морфологической идентификации ука-
занных видов и способствуют дальнейшему рас-
смотрению вопроса таксономического положения 
видов D. nuttalli и D. silvarum с привлечением допол-
нительных молекулярно-генетических маркеров.
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