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РЕЗЮМЕ

Неблагополучная эпидемиологическая ситуация с трансмиссивными инфек-
циями, переносимыми клещами, может характеризоваться не  только 
ростом встречаемости уже  известных заболеваний, но  и  выявлением 
новых нозологических форм и возбудителей, роль которых пока остаётся 
малоизученной. Примером таких возбудителей является вирус Янггоу (YGTV, 
Yanggou tick virus), относящийся к группе сегментированных флавиподобных 
вирусов.
Цель исследования. Поиск и молекулярно-генетическая характеристика 
генетических вариантов YGTV, обнаруженных в клещах Dermacentor nuttalli Ol. 
(1929) на территории Республики Бурятия.
Материалы и методы. В исследовании проанализировано 350 индивиду-
альных образцов имаго клещей вида D. nuttalli, собранных в весенне-летний 
период 2023 г. на территории пяти районов Республики Бурятия. Выявле-
ние РНК YGTV выполняли с помощью метода полимеразной цепной реакции 
с последующим определением нуклеотидной последовательности и про-
ведением филогенетического анализа для каждого из 4 сегментов генома.
Результаты. В  пробе клеща D.  nuttalli, отловленного на  территории 
Иволгинского района Республики Бурятия, была обнаружена РНК YGTV, 
что в дальнейшем было подтверждено секвенированием полученного фраг-
мента генома. Встречаемость РНК YGTV среди исследуемых клещей D. nuttalli 
в Бурятии составила 0,3 % (95%-й доверительный интервал: 0,1–1,6). Были 
разработаны праймеры, позволяющие получить фрагменты всех четырёх 
сегментов генома YGTV. Выявленный генетический вариант YGTV при прове-
дении филогенетического анализа по всем четырём сегментам отчётливо 
группируется с последовательностями YGTV, обнаруженными ранее в Китае 
и России (Республика Горный Алтай и Тыва). Наибольшую степень идентич-
ности выявленный вариант показывает с прототипом Erzin14-T20074.
Заключение. В исследовании впервые показано наличие YGTV на террито-
рии Республики Бурятия, что актуализирует необходимость мониторинга 
циркуляции этого вируса в природных очагах инфекций, переносимых кле-
щами на этой территории, а также дальнейшего уточнения границ рас-
пространения флавиподобных вирусов, потенциально опасных для человека.
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ABSTRACT

The unfavorable epidemiological situation with tick-borne vector-borne infections 
may be characterized not only by an increase in the occurrence of already known 
diseases, but also by the  identification of new infections and pathogens, the role 
of which remains poorly understood. An example of such pathogens is Yanggou tick 
virus (YGTV), which belongs to the group of segmented flavi-like viruses.
The  aim. To  detect and  molecular genetic characterization of  YGTV found  
in Dermacentor nuttalli Ol. (1929) ticks on the territory of the Republic of Buryatia.
Materials and methods. The study analyzed 350 individual samples of adult ticks 
of D. nuttalli species collected in the spring-summer period of 2023 on the territory 
of five districts of the Republic of Buryatia. The detection of YGTV RNA was performed 
by PCR followed by nucleotide sequence determination and phylogenetic analysis 
for each of the 4 genome segments.
Results. In  one sample of  the  tick D.  nuttalli, collected in  the  Ivolginsky district 
of the Republic of Buryatia, YGTV RNA was detected, which was further confirmed 
by sequencing of the obtained genome fragment. The incidence of YGTV RNA among 
the studied D. nuttalli ticks in Buryatia was 0.3 % (95 % CI: 0.1–1.6). Primers were de-
signed to obtain fragments of all four segments of the YGTV genome. The identified 
genetic variant of YGTV, when analyzed phylogenetically across all four segments, 
clearly clusters with YGTV sequences found earlier in China and Russia (the Repub-
lic of  Altai and  Tyva). The  detected variant shows the  highest sequence identity 
with the prototype strain Erzin14-T20074.
Conclusion. The study shows for the first time the presence of YGTV in the territory 
of the Republic of Buryatia, which actualizes the need to monitor the circulation of this 
virus in natural foci of tick-borne infections in this territory, as well as to further clarify 
the boundaries of the spread of flavi-like viruses potentially dangerous for humans.

Key words: multicomponent flavi-like viruses, Yanggou tick virus, YGTV, ixodid ticks, 
Republic of Buryatia
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ВВЕДЕНИЕ

Инфекции, передающиеся клещами (ИПК), на тер-
ритории Республики Бурятия имеют важное медицин-
ское значение и  характеризуются неблагополучной 
эпидемиологической ситуацией в течение последних 
десятилетий. Об  этом свидетельствует повсеместное 
увеличение численности иксодовых клещей и расши-
рение ареала их распространения, а также рост фикси-
руемых случаев обращений за медицинской помощью 
по поводу присасывания клещей и показателей забо-
леваемости ИПК, значительно превышающих общерос-
сийские [1, 2]. В эпидемический сезон 2022 г. в медицин-
ские организации Республики Бурятия по поводу укуса 
клеща обратились 4349 человек, показатель обращае-
мости при этом составил 454,2 на 100 тыс. населения 
при среднем по России 343,3 на 100 тыс. населения. На-
ползания и укусы иксодовых клещей регистрируются 
во всех районах Республики и в г. Улан-Удэ. К возбуди-
телям ИПК в Восточной Сибири и Монголии относит-
ся широкий спектр патогенов вирусной и бактериаль-
ной природы: вирус клещевого энцефалита, боррелии, 
риккетсии, анаплазмы и эрлихии. Наличие природных 
очагов ИПК в  Восточной Сибири обеспечивается на-
личием разнообразных возбудителей, переносчиков 
и их прокормителей. Территория Республики Бурятия 
характеризуется богатым разнообразием природных 
биотопов: лесотундровые редколесья на севере сменя-
ются степными ландшафтами на юге. Таёжные, лесные, 
лесостепные и  степные ландшафты, представленные 
на  территории Бурятии, являются местами обитания 
иксодовых клещей. На территории Республики зареги-
стрированы как минимум четыре вида иксодовых кле-
щей, являющихся переносчиками возбудителей транс-
миссивных инфекций: Ixodes persulcatus P. Sch. (1930), 
Dermacentor nuttalli Ol. (1929), Dermacentor silvarum Ol. 
(1931) и Haemaphysalis concinna Koch. (1844) [3, 4]. Кле-
щи вида D.  nuttalli имеют широкое распространение 
в степной и лесостепной части Прибайкалья. Наиболее 
часто клещи данного вида встречаются в открытых сте-
пях с бедной кустарниковой растительностью, а также 
обнаруживаются на участках, граничащих с различны-
ми пастбищными угодьями или местами прогона скота, 
около водопоев, по обочинам дорог и тропинок. К ос-
новным прокормителям личинок и нимф D. nuttalli от-
носятся узкочерепная полёвка, длиннохвостый сус-
лик, даурский хомячок; половозрелые особи D. nuttalli 
в Предбайкалье прокармливаются почти исключитель-
но на домашних животных [3].

Следует отметить, что напряжённая эпидемиологи-
ческая ситуация по ИПК может определяться не только 
ростом встречаемости уже известных нозологических 
форм, но и обнаружением новых возбудителей и вызы-
ваемых ими  инфекций, роль которых в  региональной 
инфекционной патологии остаётся мало- или  вообще 
неизученной [5, 6]. Так, благодаря использованию ме-
тодов высокопроизводительного секвенирования, вы-
явлены и охарактеризованы сегментированные флави-
подобные вирусы, отличающиеся от уже известных фла-

вивирусов принципиально другим строением генома 
и  представляющие обособленную группу в  семействе 
Flaviviridae [7]. Данные вирусы имеют сегментирован-
ный одноцепочечный РНК-геном положительной по-
лярности, в структуре которого прослеживается гомо-
логия с РНК-зависимой РНК-полимеразой (NS5) и хели-
казой (NS3) «классических» флавивирусов [8].

Геномы многокомпонентных флавиподобных ви-
русов, обнаруженных в  иксодовых клещах, состоят 
из  4  сегментов. Сегмент  1 и  сегмент  3 кодируют не-
структурные белки NS5-like и  NS3-like соответствен-
но. В сегментах 2 и 4 закодированы структурные бел-
ки, не  имеющие известных гомологов как  среди се-
мейства Flaviviridae, так  и  среди других известных 
на сегодняшний день вирусов. Такие вирусы образу-
ют группу Джингмен, названную по  первому откры-
тому представителю и включающую на сегодняшний 
день, помимо вируса Джингмен (Jingmen tick virus), 
целый ряд недавно открытых вирусов: вирус Алонг-
шан (ALSV, Alongshan virus), вирус Янггоу (Yanggou 
tick virus), вирус Могиана (Mogiana tick virus), вирус 
Сычуань (Sichuan tick virus) и др. Анализ литературы 
показывает, что для флавиподобных вирусов группы 
Джингмен характерно широкое распространение, 
и их представители обнаруживаются в различных ре-
гионах Африки, Евразии, Северной и Южной Амери-
ки [9–11]. Сегментированные флавиподобные виру-
сы распространены и на территории Российской Фе-
дерации, где они обнаруживаются в образцах голод-
ных клещей видов I. persulcatus, I. ricinus, D. reticulatus 
и D. nuttalli, собранных в Калининградской, Ульянов-
ской, Челябинской областях, а также в Республиках Ка-
релия, Татарстан, Горный Алтай и Тыва [12–15]. Также 
выявлена достаточно большая встречаемость вируса 
Алонгшан на территории Восточной Сибири в клещах 
I.  persulcatus (Республики Хакасия и  Тыва, Иркутская 
область, Забайкальский край) [16].

YGTV был впервые обнаружен в  клещах D.  nuttalli 
в Китае и характеризуется большой гомологией с ранее 
открытым ALSV. На территории России YGTV был обна-
ружен на территории Республик Горный Алтай и Тыва 
в клещах D. nuttalli и D. marginatus [15].

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ 

Поиск сегментированного флавиподобного вируса 
Янггоу (YGTV) в клещах D. nuttalli, обитающих на терри-
тории Республики Бурятия, с последующей молекуляр-
но-генетической характеристикой выявленных генети-
ческих вариантов YGTV.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В исследовании проведён анализ 350 индивидуаль-
ных образцов имаго клещей вида D. nuttalli, собранных 
в  весенне-летний период 2023  г. на  территории пяти 
районов Республики Бурятия (рис. 1).
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Сбор голодных клещей проводился путём отлова 
на тканевый флаг с растительности. До начала исследо-
вания клещи хранились при –70 °С индивидуально. Ис-
следования проводили с соблюдением правил биобезо-
пасности, регламентированных в МУ 1.3.2569-09 и Сан-
ПиН 3.3686-21.

Клещей отмывали 70%-м этанолом для  удаления 
внешних загрязнений и  наружной микрофлоры. Го-
могенизацию клещей осуществляли с использовани-
ем лабораторного гомогенизатора Tissue Lyser (Qiagen, 
Германия) в 300 мкл стерильного физраствора. Выде-
ление РНК из  исследуемых проб клещей проводили 
методом фенол-хлороформной экстракции с исполь-
зованием коммерческого набора (Биолабмикс, Рос-
сия) согласно инструкции производителя. Для  полу-
чения вирусной кДНК использовали набор реагентов 
«Реверта-L-100» (ФБУН Центральный научно-исследо-
вательский институт эпидемиологии Роспотребнадзо-
ра, Россия). Скрининг полученных образцов на нали-
чие генетического материала YGTV проводили с помо-
щью полимеразной цепной реакции (ПЦР), используя 
скрининговые праймеры Yanggou_gly_1F и Yanggou_
gly_1R, комплементарные фрагменту генома сегмен-
та 2 (табл. 1). Постановка ПЦР проводилась на термо-

циклере Т-1000 (Bio-Rad, США) в 25 мкл реакционной 
смеси БиоМастер HS-Taq ПЦР (Биолабмикс, Россия). 
Анализ продуктов амплификации выполняли посред-
ством разделения фрагментов ДНК в 2%-м агарозном 
геле в трис-ацетатном буфере, содержащем 0,1 % бро-
мистого этидия. Очистку ампликонов из  агарозного 
геля проводили с использованием набора на основе 
микроколонок (Биосилика, Россия) согласно инструк-
ции производителя.

Амплифицированные фрагменты генома секвени-
ровали по Сэнгеру на генетическом анализаторе 3500 
(Applied Biosystems, США). Постановку реакции секве-
нирования проводили с помощью набора реагентов 
для циклического секвенирования Big Dye Terminator 
Kit v.  3.1 (Thermo Fisher Scientific, США). Построение 
филогенетических деревьев выполняли в программе 
MEGA 11 [17] методом максимального правдоподобия 
и эволюционной модели Тамуры – Нея (TN93) с исполь-
зованием референсных последовательностей различ-
ных сегментированных флавиподобных вирусов, де-
понированных в  базе данных GenBank. Статистиче-
скую значимость топологии филогенетических дере-
вьев оценивали методом Bootstrap-анализа, вычисле-
ния проводили для 1000 псевдовыборок.

Иркутская область

Irkutsk Oblast
Бурятия

Buryatia

Монголия

Mongolia

Улан-Удэ

Ulan-Ude

РИС. 1.  
Места сбора клещей

FIG. 1.  
Locations of tick collection sites
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РЕЗУЛЬТАТЫ

Все образцы были проанализированы методом ПЦР 
с  использованием скрининговых праймеров для  сег-
мента 2 генома YGTV (табл. 2). В пробе клеща D. nuttalli, 
отловленного на территории Иволгинского района Ре-
спублики Бурятия вблизи села Ключи (51.687606  с.ш., 
107.173963 в.д.), была обнаружена РНК YGTV, что в даль-
нейшем было подтверждено секвенированием получен-
ного фрагмента генома. Встречаемость РНК YGTV среди 
исследуемых клещей D. nuttalli в Бурятии составила 0,3 % 
(95%-й доверительный интервал: 0,1–1,6).

На втором этапе работы были определены нуклеотид-
ные последовательности фрагментов каждого из четырёх 

сегментов генома выявленного изолята YGTV. Дизайн прай-
меров, необходимых для проведения ПЦР, осуществляли 
при помощи программы PerlPrimer v. 1.1.21 [18], исполь-
зуя вырожденную консенсусную нуклеотидную последо-
вательность, полученную при множественном выравнива-
нии известных на сегодняшний день последовательностей 
генома изолятов YGTV, доступных в базе данных GenBank. 
При конструировании олигонуклеотидных праймеров учи-
тывались следующие требования: отсутствие протяжённых 
участков повторяющихся нуклеотидов; отсутствие компле-
ментарных последовательностей длиной более трёх осно-
ваний внутри олигонуклеотидов; высокое содержание GC-
оснований (не менее 50 %). При выборе оптимальных па-
раметров проведения ПЦР была проведена серия экспери-

Т А Б Л И Ц А   1
ПЕРЕЧЕНЬ ОЛИГОНУКЛЕОТИДНЫХ ПРАЙМЕРОВ, 
ИСПОЛЬЗУЕМЫХ В ДАННОЙ РАБОТЕ

T A B L E   1
OLIGONUCLEOTIDE PRIMERS USED IN THIS STUDY

Сегмент Праймер Структура праймера Ожидаемая длина 
ампликонов (п.н.)

Температура 
отжига (°С) Ссылка

2
Yanggou_gly_1F ACTACTGGTTGCCGTCCTCG

305 52 [15]
Yanggou_gly_1R GTCGCTGCAGTCAAATATCT

1
YG1_2F AGATGAAGATAAACAGACCACCAC

900 60

Данное  
исследование

YG1_2R TGAATCTCGCCCTCTATCTC

2
YG2_2F AGATGCGGGAACAGATATTTGAC

895 60
YG2_2R GCCAAACCAGTTATACAACCA

3
YG3_2F GACAGAAGGTACGATCCGAG

1089 60
YG3_2R ATTCGCTTATCGAGGTGGTG

4
YG4_2F CATCCGAAGAATGTCCCTCC

885 60
YG4_2R CCAGTGATGCCACCAGATAGAG

Т А Б Л И Ц А   2
ВСТРЕЧАЕМОСТЬ YGTV В ИССЛЕДУЕМЫХ ПРОБАХ 
КЛЕЩЕЙ, СОБРАННЫХ НА ТЕРРИТОРИИ РЕСПУБЛИКИ 
БУРЯТИИ

T A B L E   2
DETECTION RATES OF YGTV IN THE STUDIED TICKS 
COLLECTED IN THE TERRITORY OF THE REPUBLIC 
OF BURYATIA

Географический регион Географические 
координаты

Количество 
исследуемых проб 

(N)

Количество 
положительных 

проб (n)

Джидинский район, с. Гэгэтуй 50.683752, 105.181199 50 0

Тарбагатайский район, с. Саратовка 51.537704, 107.346951 50 0

Тарбагатайский район, гора Спящий лев 51.537704, 107346951 50 0

Тарбагатайский район, окрестности с. Саянтуй 51,694972, 107.448139 50 0

Иволгинский район, окрестности с. Ключи 51.687606, 107.173963 50 1

Селенгинский район, окрестности г. Гусиноозерск 50.632847, 105.382886 50 0

Заиграевский район, окрестности с. Эрхирик 51.898049, 108.006255 50 0

Всего 350 1
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ментов, в которых температуру гибридизации праймеров 
варьировали в диапазоне 56–62 °С (рис. 2). В итоге для на-
работки фрагментов генома выявленного варианта YGTV 
была использована температура отжига 62 °С.

Выявленные в  работе нуклеотидные последова-
тельности были депонированы в базу данных GenBank 
под  номером PP358242 для  фрагмента сегмента  1, 
PP358243 – для  фрагмента сегмента  2, PP358244 – 

56°С 58°С 60°С 62°С

1 2 3 4 1 2 3 4 1 2 3 4 1 2 3 4

М М

1000 bp

500 bp

РИС. 2.  
Оптимизация работы праймеров, необходимых для ампли-
фикации и определения нуклеотидных последовательно-
стей фрагментов всех четырех сегментов генома YGTV

FIG. 2.  
Optimization of the designed primers required for amplification 
and determination of nucleotide sequences of fragments of all four 
segments of the YGTV genome

РИС. 3.  
Филогенетические деревья выявленного варианта YGTV: дли-
на и локализация анализируемых фрагментов для сегмен-
та 1 – 698 п. н., для сегмента 2 – 796 п. н., для сегмента 3 – 
1015 п. н., для сегмента 4 – 822 п. н.; используется эволюцион-
ная модель Тамуры – Нея (TN93)

FIG. 3.  
Phylogenetic trees of the identified YGTV isolate: length of analyzed 
fragments for segment 1 – 698 bp, for segment 2 – 796 bp, for seg-
ment 3 – 1015 bp, for segment 4 – 822 bp; Tamura – Nei (TN93) evo-
lutionary model is used
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для  фрагмента сегмента  3, PP358245 – для  фрагмента 
сегмента 4.

Филогенетические деревья демонстрируют, что ге-
нетический вариант YGTV, циркулирующий в  клещах 
D. nuttalli в Бурятии, по всем четырём сегментам отчёт-
ливо группируется с последовательностями YGTV, об-
наруженными ранее в Китае и России (Республики Гор-
ный Алтай и Тыва) (рис. 3). Наибольшую степень иден-
тичности выявленный вариант показывает с  прототи-
пом Erzin14-T20074, обнаруженным в  клеще D.  nuttalli 
в соседствующей с Бурятией Республике Тыва (идентич-
ность при сравнении нуклеотидных последовательно-
стей варьирует от 92,7 до 97,4 % для разных сегментов; 
идентичность выведенных аминокислотных последова-
тельностей составляет более 99 %) (табл. 3).

ОБСУЖДЕНИЕ

Результаты филогенетического анализа демонстри-
руют, что генетические варианты YGTV образуют две суб-
клады в зависимости от вида клеща, в котором они были 
обнаружены (D. nuttalli или D. marginatus). Аналогичная 
ситуация характерна и для близкородственного виру-
са Алонгшан, изоляты которого разделяются в соответ-

ствии с основным видом переносчика   группы I. ricinus 
и I. persulcatus [15, 16].

Для вирусов, обладающих сегментированным гено-
мом, можно предположить события перегруппировки/
рекомбинации, вносящие значительный вклад в их ге-
нетическое разнообразие. Однако топология филогене-
тических деревьев, построенных для фрагментов всех 
четырёх сегментов у выявленного изолята YGTV и про-
тотипных вариантов практически полностью совпада-
ет. Можно предположить, что геном YGTV достаточно 
стабилен как среди позвоночных, так и среди беспоз-
воночных, что позволяет вирусу быть хорошо адапти-
рованным к обоим видам хозяев.

Ряд исследований демонстрируют потенциальную 
патогенность изучаемых флавиподобных вирусов, кото-
рые могут вызывать инфекционные заболевания у сель-
скохозяйственных животных и человека и тем самым соз-
давать угрозу для здоровья населения [19, 20]. Случаи, 
подтверждающие медицинское значение данной груп-
пы вирусов, были зафиксированы в различных регионах. 
Так, например, на северо-востоке Китая вирус Алонгшан 
был выявлен в крови пациентов, обратившихся в меди-
цинские учреждения после укуса клеща, с сильной го-
ловной болью, лихорадкой и другими симптомами, ти-
пичными для клинических проявлений других извест-

Т А Б Л И Ц А   3
СТЕПЕНЬ ИДЕНТИЧНОСТИ (%) НУКЛЕОТИДНОЙ 
(nuc.) И ВЫВЕДЕННОЙ АМИНОКИСЛОТНОЙ (aa) 
ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТИ ВЫЯВЛЕННОГО ВАРИАНТА 
YGTV ПО СРАВНЕНИЮ С ПРОТОТИПНЫМИ ИЗОЛЯТАМИ 
ФЛАВИПОДОБНЫХ ВИРУСОВ

T A B L E   3
SEQUENCE IDENTITY (%) OF THE NUCLEOTIDE (nuc.) 
AND AMINO ACID (aa) SEQUENCE OF THE IDENTIFIED 
YGTV GENETIC VARIANT IN COMPARISON 
WITH PROTOTYPE ISOLATES OF FLAVI-LIKE VIRUSES

Штамм/изолят Страна/регион Источник 
выделения

Сегмент 1 Сегмент 2 Сегмент 3 Сегмент 4

nuc. aa nuc. aa nuc. aa nuc. aa

YG
TV

Erzin14-T20074 Россия,  
Республика Тыва

Dermacentor 
nuttalli 94,5 99,6 97,4 99,2 92,7 99,4 95,6 98,8

Republic Altay/997/2016 Россия, Республика 
Горный Алтай

Dermacentor 
marginatus 93,7 98,7 93,7 97,7 92,8 99,1 92,1 96,7

YG Китай Dermacentor 
nuttalli 93,1 98,2 93,8 98,8 93,1 99,7 93,5 98,1

XJ-YGTV-1 Китай Dermacentor 
nuttalli 92,4 97,4 95,9 99,2 92,8 99,4 93,5 97,8

A
LS

V

H3 Китай Homo sapiens 72,3 83,2 62,1 66,2 73,2 86,1 68,7 64,1

SH_UF Щвейцария Ixodes ricinus 72,9 81,1 64,3 66,8 75,4 86,2 69,6 65,5

Miass506 Россия, 
Челябинская обл.

Ixodes  
persulcatus 71,8 81,2 64,5 65,7 75,2 85,9 68,8 65,4

JM
TV Yunnan2016 Китай Amblyomma 

testudinarium 71,9 81,2 51,4 48,2 70,2 80,4 62,2 60,4

Wenzhou/WZMl143/2016 Китай Myotis laniger 70,5 79,4 50,7 48,3 70,3 80,3 63,7 60,1

TV IM-OI32 Япония Haemaphysalis 
formosensis 73,6 79,3 64 62,8 75 86 68 66

Примечание. YGTV – Yanggou tick virus; ALSV – Alongshan virus; JMTV – Jingmen tick virus; TV – Takachi virus. 
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ных трансмиссивных ИПК. Вирус Джингмен был изоли-
рован в крови приматов в Уганде [21], в крови крупного 
рогатого скота в Бразилии [22] и в крови пациентов с ди-
агнозом Крым-Конго геморрагической лихорадки в Ко-
сово [23]. Однако стоит отметить, что данные сведения 
до сих пор носят фрагментарный и ограниченный ха-
рактер. Это не исключает вероятности того, что их роль 
в инфекционной патологии домашних животных и чело-
века может быть более значимой, чем принято считать.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Полученные в  исследовании данные подтвержда-
ют необходимость дальнейшего мониторинга циркуля-
ции YGTV в природных очагах ИПК в Бурятии. Сведения 
о циркуляции и генетическом разнообразии флавипо-
добных вирусов, представляющих потенциальную опас-
ность для человека и животных, могут выступать осно-
вой для регулирования и корректировки профилакти-
ческих и противоэпидемических мероприятий. Для по-
нимания актуальной эпидемиологической обстановки, 
проведения регионально-ориентированной лаборатор-
ной диагностики и осуществления адекватных и своев-
ременных профилактических мероприятий по отноше-
нию к ИПК на территории Республики Бурятия необхо-
дима актуальная и достоверная информация о спектре 
существующих на территории региона патогенов, цир-
кулирующих в клещах, и их генетическом разнообразии.
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