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На наличие ДНК бабезий и бактерий семейства Anaplasmataceae исследованы образцы тканей от 218 мелких 
млекопитающих. У мелких млекопитающих, отловленных на территории Эхирит-Булагатского района 
Иркутской области, в 10,9 % случаев выявлена ДНК Babesia microti, в 7,3 % – Anaplasma phagocytophilum, 
в 1,8 % – Ehrlichia muris. У полёвок, отловленных на территории Новосибирской области, в 8,9 % случаев 
выявлена ДНК B. microti, в 8,9 % – A. phagocytophilum, в 8,9 % – Candidatus Neoehrlichia mikurensis. Все выявленные 
у грызунов патогены соответствовали видам и генетическим вариантам, ранее обнаруженным в клещах 
Ixodes persulcatus.
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Tissue samples from 228 small mammals captured from 2013 to 2015 in four districts of Irkutsk region and in one 
district of Novosibirsk region were examined for the presence of Anaplasmataceae bacteria and Babesia parasites by 
nested PCR method with subsequent sequencing of positive samples. In Ekhirit-Bulagatskiy District of Irkutsk region, 
Babesia microti DNA was found in 10.9 % of small mammals, Anaplasma phagocytophilum DNA – in 7.3 %, and Ehrli-
chia muris DNA – in 1.8 %. Infected mammals were not found in the other three examined districts of Irkutsk region. 
In Novosibirsk region, B. microti DNA was found in 8.9 % of small rodents, A. phagocytophilum DNA – in 8.9 % of small 
mammals, and Candidatus Neoehrlichia mikurensis DNA – in 8.9 % of small mammals. The identified infection agents 
corresponded to microorganism species and genetic variants previously found in Ixodes persulcatus ticks but not in 
ticks of other species.
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rodents, genetic variants

Иксодовые клещи являются переносчиками ви-
русных, бактериальных и протозойных возбудителей 
инфекционных заболеваний человека и животных. 
Жизненные циклы переносимых клещами патогенов 
включают стадии размножения в иксодовых клещах, 
а также в клетках крови и внутренних органов по-
звоночных животных, служащих резервуарными 
хозяевами [10].

Большинство природных очагов сформировано 
с участием нескольких видов иксодовых клещей – 
Ixodes persulcatus / Ixodes ricinus (европейская часть 
России); I. persulcatus / Ixodes trianguliceps (Урал, За-
падная Сибирь); I. persulcatus / Ixodes pavlovskyi (Алтай, 
Западная Сибирь); I. persulcatus / Haemaphysalis con-
cinna / Dermacentor nuttalli (Алтай, Восточная Сибирь) 
и  др. Обитающие в лесных биотопах мышевидные 
грызуны являются основными прокормителями 
преимагинальных стадий развития различных видов 
иксодовых клещей. Показано, что личинки и нимфы 
различных видов клещей могут прокармливаться 
на одних и тех же хозяевах (мышевидных грызунах, 
насекомоядных), что может приводить к передаче 

генетических вариантов микроорганизмов, харак-
терных для одного вида клеща, клещам другого вида.

Клещи I.  persulcatus широко распространены 
в лесной и лесостепной зонах России и являются 
переносчиками ряда инфекционных агентов: вируса 
клещевого энцефалита, вируса Кемерово, боррелий 
(Borrelia burgdorferi sensu lato и Borrelia miyamotoi); 
бактерий из семейства Anaplasmataceae (Anaplasma 
phagocytophilum, Ehrlichia muris, Candidatus Neoeh-
rlichia mikurensis), простейших гемопаразитов рода 
Babesia (Babesia microti, Babesia venatorum, Babesia 
divergens-like) и других [1, 6, 11, 12, 14]. 

Клещи Ixodes pavlovskyi, морфологически и гене-
тически схожие с клещами I. persulcatus, ранее обна-
руживались в двух отдаленных дизъюнктах: в Вос-
точной Манчжурии и Японии и в горных районах юга 
Западной Сибири. В последние годы ареал I. pavlovskyi 
существенно расширился, что привело к появлению 
устойчивых популяций I.  pavlovskyi в окрестностях 
Новосибирска и Томска, при этом в некоторых био-
топах численность I. pavlovskyi преобладала над чис-
ленностью I.  persulcatus [2, 13]. Инфицированность 
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клещей I. pavlovskyi бактериальными и протозойными 
инфекционными агентами мало изучена; в клещах 
I. pavlovskyi были выявлены спирохеты Bor. burgdorferi 
s.l. и Bor. miyamotoi [8, 15].

Клещи D.  silvarum, D.  nuttalli и H.  concinna явля-
ются основными переносчиками патогенных видов 
риккетсий. Кроме того, в D. nuttalli были выявлены па-
тоген овец Anaplasma ovis [7] и лошадей Babesia caballi 
(номера доступа в базе данных GenBank JQ288736, 
DQ987620), а в H. concinna – бабезии, филогенетически 
схожие с пироплазмидами мелкого рогатого скота 
Babesia crassa и Babesia motasi [12].

Роль мелких млекопитающих в качестве резер-
вуарных хозяев переносимых иксодовыми клещами 
патогенов на территории России недостаточно из-
учена. У мелких млекопитающих, отловленных в 
ареале I.  persulcatus, были выявлены генетические 
варианты A. phagocytophilum и B. microti, характерные 
для данного вида клеща [3, 11]. В области симпатрии 
I. persulcatus / I.  trianguliceps у мелких млекопитаю-
щих были выявлены другие генетические варианты 
A.  phagocytophilum и B.  microti, которые наиболее 
вероятно ассоциированы с клещами I.  trianguliceps 
[3, 11]. Инфицированность мелких млекопитающих в 
области симпатрии других видов клещей на террито-
рии России бактериальными и протозойными инфек-
ционными агентами в настоящее время не изучена. 

Целью данной работы являлось изучение рас-
пространения и генетической вариабельности про-
стейших гемопаразитов рода Babesia и бактерий 
семейства Anaplasmataceae у мелких млекопитающих, 
обитающих в области симпатрии клещей I. persulcatus, 
D. silvarum, D. nuttalli и H. concinna в Иркутской области 
и клещей I. persulcatus и I. pavlovskyi на территории 
Новосибирской области.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Все работы с дикими животными в природе 
(отлов, очёс, забор крови) проводились в соответствии 
с требованиями МУ 3.1.1029-01 «Отлов, учет и про-
гноз численности мелких млекопитающих и птиц 
в природных очагах инфекций» и СП  1.3.3118-13 
«Безопасность работы с микроорганизмами I–II групп 
патогенности (опасности)». 

Отлов мелких млекопитающих в Иркутской 
области проводили в 2013–2014  гг. на территории 
четырех районов. В Эхирит-Булагатском районе 
было отловлено 55 животных, относящихся к шести 
видам: 26  полёвок-экономок (Microtus oeconomus), 
14 обыкновенных бурозубок (Sorex araneus), 2 красно-
серых полёвок (Myodes rufocanus), 9  узкочерепных 
полёвок (Microtus gregalis), 3 лесных мышовки (Sicista 
betulina) и 1 красная полёвка (Myodes rutilus); место 
сбора расположено на границе лесного и пойменно-
болотного биотопов, популяция клещей представлена 
четырьмя видами: I. persulcatus, D. silvarum, D. nuttalli 
и H. concinna. 

В Нукутском районе было отловлено 40 живот-
ных, относящихся к восьми видам: 21 узкочерепная 
полёвка, 7  длиннохвостых сусликов (Spermophilus 
undulatus), 5  полёвок-экономок, 2  даурских хомяч-
ка (Cricetulus barabensis), 2  серых крысы (Rattus 

norvegicus), 1  восточноазиатская мышь (Apodemus 
peninsulae), 1  полевая мышь (Apodemus agrarius) и 
1  мышь-малютка (Micromys minutus). Место сбора 
представлено лугополёвым биотопом; популяция 
клещей представлена тремя видами: D.  nuttalli, 
D. silvarum и I. persulcatus с существенным преобла-
данием D. nuttalli.

В Заларинском районе было отловлено 59 живот-
ных, относящихся к шести видам: 26 восточно-евро-
пейских полёвок (Microtus levis), 20 полёвок-экономок, 
9 узкочерепных полёвок, 2 восточноазиатских мыши, 
1 красная полёвка и 1 обыкновенная бурозубка. Места 
сбора представлены лугополёвым и лесокустарни-
ковым биотопами; популяция клещей представлена 
тремя видами: D. nuttalli, D. silvarum и I. persulcatus с 
существенным преобладанием D. nuttalli.

В Ольхонском районе было отловлено 19 живот-
ных, относящихся к трем видам: 9  восточноазиат-
ских мышей, 8 полёвок-экономок и 2 узкочерепных 
полёвки. Места сбора представлены лугополёвым, 
лесокустарниковым и околоводным биотопами; попу-
ляция клещей представлена двумя видами: D. nuttalli и 
I. persulcatus с существенным преобладанием D. nuttalli.

В Новосибирской области отлов мелких грызунов 
проводили в 2014–2015  гг. в окрестностях Новоси-
бирского научного центра в различных типах леса. 
Популяция иксодид представлена двумя видами: 
I. persulcatus и I. pavlovskyi с существенным преоблада-
нием последнего вида. Всего было отловлено 45 гры-
зунов, относящихся к восьми видам: 12 красно-серых 
полёвок, 8 красных полёвок, 7 темных полёвок (Micro-
tus agrestis), 6 восточноазиатских мышей, 6 полевых 
мышей, 4  лесные мышовки, 1  полёвка-экономка и 
1 обыкновенная кутора (Neomys fodiens).

Мелких млекопитающих отлавливали живолов-
ками со стандартной приманкой, которые выстав-
лялись линиями по 60 штук через 5 м одна от другой 
и осматривались два раза в сутки. Животные были 
усыплены хлороформом. Вид и пол отловленных 
зверьков были определены по стандартным морфо-
логическим признакам. От животных, отловленных 
в Иркутской области, были взяты образцы печени, 
а от грызунов из Новосибирской области – образцы 
крови, печени и селезенки.

Выделение ДНК из образцов крови и гомогенатов 
тканей проводили с использованием набора реаген-
тов «Проба НК» (ЗАО «ДНК-технология», Москва) в 
соответствии с инструкцией производителя. ДНК 
бабезий выявляли методом двухраундовой ПЦР в 
присутствии родоспецифичных праймеров из об-
ласти гена 18S рРНК [3], а ДНК бактерий семейства 
Anaplasmataceae – методом двухраундовой ПЦР в 
присутствии родоспецифичных праймеров из обла-
сти гена 16S  рРНК [11]. Определение видовой при-
надлежности бактерий семейства Anaplasmataceae 
проводили при проведении второго раунда ПЦР в 
присутствии праймеров, специфичных к A.  phago-
cytophilum и Ehrlichia muris. Для последующего 
молекулярно-генетического анализа фрагменты 
groESL оперона бактерий семейства Anaplasmataceae 
были амплифицированы методом двухраундовой 
ПЦР, как описано ранее [11].
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Полученные продукты ПЦР были очищены с 
использованием GFX Columns (Amersham Biosciences, 
USA), нуклеотидные последовательности были опре-
делены с использованием ABI 3500 Genetic Analyzer 
(Applied Biosystems, USA) и проанализированы с по-
мощью программы BLASTN (http://www.ncbi.nlm.nih.
gov/BLAST).

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

На наличие ДНК простейших гемопаразитов 
рода Babesia и бактерий семейства Anaplasmataceae 
были проанализированы образцы крови и тканей от 
45 грызунов из Новосибирской области и 173 грызу-
нов из Иркутской области.

Проведенный анализ образцов от грызунов 
из Новосибирской области показал, что образцы 
от семи грызунов содержат ДНК бактерий семей-
ства Anaplasmataceae, а образцы от четырех гры-
зунов – ДНК Babesia sp. Видовая принадлежность 
выявленных инфекционных агентов была определена 
посредством проведения видоспецифичной ПЦР и 
секвенированием всех положительных образцов. В 
образцах от трех грызунов была идентифицирована 
ДНК A. phagocytophilum, в образцах от трех грызунов 
– ДНК Ca. N. mikurensis, а в одном образце – ДНК обоих 
возбудителей. Все выявленные образцы бабезий 
относились к виду B. microti (табл. 1).

Был отмечен случай одновременного инфициро-
вания грызуна B. microti и A. phagocytophilum и случай 
одновременного инфицирования грызуна B. microti, 
A. phagocytophilum и Ca. N. mikurensis. Среди грызунов, 
инфицированных бабезиями, были восточноазиат-
ская мышь, лесная мышовка и красно-серые полёвки, 
а среди грызунов, инфицированных A. phagocytophi-
lum и Ca. N. mikurensis, – полёвка-экономка и красно-
серые полёвки.

В Иркутской области бабезии, анаплазмы и 
эрлихии были выявлены только в образцах от полё-
вок-экономок, отловленных на территории Эхирит-
Булагатского района. В образцах от шести полёвок 
была идентифицирована ДНК B. microti, в образцах от 
четырех полёвок – ДНК A. phagocytophilum, в образце 
от одной полёвки – ДНК E. muris. Три полёвки были 
одновременно инфицированы A.  phagocytophilum и 
B. microti, а одна полёвка – E. muris и B. microti. 

Молекулярно-генетический анализ выявленных 
возбудителей, проведенный на основании анализа 
последовательностей groESL оперона A.  phagocy-

tophilum и Ca.  N.  mikurensis и последовательностей 
гена 18S рРНК бабезий, показал, что все выявленные 
у грызунов образцы Ca.  N.  mikurensis относятся к 
азиатскому типу, ранее обнаруженному в клещах 
I. persulcatus в различных областях России, в том числе 
на территории Новосибирской и Иркутской обла-
стей (типичные последовательности в базе данных 
GenBank FJ966359 и FJ966361). Все выявленные у 
грызунов образцы A. phagocytophilum относились к ге-
нетической группе 1, которая ранее была идентифи-
цирована в клещах I. persulcatus и у грызунов из ареала 
I. persulcatus в различных регионах России (типичные 
последовательности HM366570 и HQ630614). Все 
выявленные у грызунов образцы B. microti относились 
к патогенной для людей генетической группе B. mi-
croti ‘US’-type и соответствовали геноварианту, 
ранее обнаруженному в клещах I.  persulcatus и у 
грызунов из ареала I. persulcatus в различных регионах 
России (типичные последовательности AY943957, 
GU057386). Таким образом, все выявленные у 
грызунов инфекционные агенты соответствовали 
видам и генетическим вариантам, ранее обнаружен-
ным в клещах I. persulcatus и у мелких млекопитающих 
из ареала данного вида клеща. 

Следует отметить, что в данной работе бабезии, 
анаплазмы и эрлихии впервые были выявлены у 
мелких млекопитающих на территории Иркутской 
области. Несмотря на то, что животные были отлов-
лены в области симпатрии четырех разных видов 
клещей, в них не были обнаружены инфекционные 
агенты, выявленные в исследуемом районе в клещах 
H. concinna – B. crassa-like, B. motasi-like [12], а также 
инфекционные агенты, выявленные в Иркутской 
области у овец – A. ovis [4] и у лошадей – Theileria equi 
[5]. Следует подчеркнуть, что переносчиком A.  ovis 
являются широко распространенные на исследу-
емой территории клещи D.  nuttalli [7]; вероятным 
переносчиком Theileria equi также являются клещи 
D.  nuttalli (JQ657703) и клещи рода Haemaphysalis 
(KT356588). Можно предположить, что отсутствие 
исследуемых инфекционных агентов у мелких млеко-
питающих, отловленных на территории Нукутского, 
Заларинского и Ольхонского районов Иркутской 
области, связано с низкой численностью клещей 
I. persulcatus в данных районах.

У грызунов, отловленных в окрестностях Ново-
сибирского научного центра в 2014–2015 гг., были 
идентифицированы те же виды/генетические вари-

Таблица 1
Выявление ДНК инфекционных агентов в образцах тканей грызунов

Место отлова грызунов 
Число 

исследованных 
образцов 

Число (%) образцов, содержащих ДНК* 

B. microti A. phagocytophilum E. muris Ca. N. mikurensis 

Новосибирская область 45 4 (8,9 %) 4 (8,9 %) 0 4 (8,9 %) 

Иркутская область, Эхирит-Булагатский район 55 6 (10,9 %) 4 (7,3 %) 1 (1,8 %) 0 

Иркутская область, Нукутский район 40 0 0 0 0 

Иркутская область, Заларинский район 59 0 0 0 0 

Иркутская область, Ольхонский район 19 0 0 0 0 
 

Примечание. * – включая случаи инфицирования несколькими инфекционными агентами.
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анты инфекционных агентов, которые в 2003–2008 гг. 
были выявлены у мелких млекопитающих, отловлен-
ных в данном биотопе [3, 11], однако доля инфици-
рованных различными инфекционными агентами 
зверьков существенно изменилась. Так, ДНК B. microti 
была обнаружена у 8,9 % грызунов, отловленных в 
2014–2015 гг., и у 5,3 % мелких млекопитающих, от-
ловленных в 2003–2008 гг.; ДНК A. phagocytophilum 
– у 8,9  % грызунов, отловленных в 2014–2015  гг., 
и у 3,3  % мелких млекопитающих, отловленных в 
2003–2008  гг.; ДНК Ca.  N.  mikurensis – у 8,9  % гры-
зунов, отловленных в 2014–2015 гг., и лишь у 0,3 % 
мелких млекопитающих, отловленных в 2003–2008 гг. 
Напротив, E. muris была обнаружена у 3,9 % мелких 
млекопитающих, отловленных в 2003–2008  гг., но 
не была выявлена ни у одного из грызунов, отлов-
ленных в 2014–2015 гг. Возможной причиной такого 
изменения структуры инфекционных агентов у 
мелких млекопитающих может являться изменение 
иксодофауны на исследуемом участке. Показано, что 
за последние годы клещи I.  pavlovskyi существенно 
вытеснили I. persulcatus в исследуемом биотопе [2]. 
Инфицированность индивидуальных I.  pavlovskyi в 
исследуемом локусе в настоящее время не изучена, 
однако в результате проведенного анализа микро-
биомов клещей в I.  pavlovskyi были выявлены ДНК 
A. phagocytophilum и Ca. N. mikurensis, но не E. muris [9].

Таким образом, в образцах от мелких млекопи-
тающих были выявлены инфекционные агенты, ха-
рактерные для клещей рода Ixodes, но не для клещей 
других родов. Выявленные у мелких млекопитающих 
генетические варианты A. phagocytophilum, Ca. N. mi-
kurensis и B. microti ранее были идентифицированы в 
клещах I. persulcatus на исследуемых участках. 

Работа частично поддержана грантом РНФ № 15-
14-20020 (анализ образцов из Новосибирской области) 
и частично поддержана грантом РФФИ, проект № 14-
04-32375 (анализ образцов из Иркутской области).
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