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РЕЗЮМЕ

Обоснование. Пироплазмозы (бабезиозы и  тейлериозы) – это  группа 
природно-очаговых инфекционных заболеваний человека и  животных, 
вызываемых внутриэритроцитарными паразитами, которые переда-
ются преимущественно иксодовыми клещами. В  Прибайкалье, несмотря 
на широкое распространение очагов бабезиоза и тейлериоза, информация 
о переносчиках этих заболеваний фрагментарна.
Цель исследования. Выявление переносчиков возбудителей бабезиоза чело-
века и животных, изучение тропизма различных видов бабезий к иксодовым 
клещам, распространённым в Прибайкалье.
Материалы и методы. На наличие ДНК Babesia spp./Theileria spp. исследова-
но 3239 экземпляров I. persulcatus, 1795 экземпляров D. nuttalli и 729 экземпля-
ров H. сoncinna, собранных в природных стациях Прибайкалья из 19 районов 
Иркутской области и 6 районов Республики Бурятия, а также 5 экземпляров 
D. nuttalli, снятых с лошадей. Для детекции и типирования бабезий и тей-
лерий использована гнездовая двухраундовая полимеразная цепная реакция 
с родо- и видоспецифичными праймерами из области гена 18S рРНК. Для изуче-
ния генетического разнообразия выявленных возбудителей проводилось 
выборочное секвенирование образцов.
Результаты. ДНК Babesia  spp. выявлена в  трёх видах иксодовых клещей 
на  территории Иркутской области и  в  одном – в  Республике Бурятия. 
В клещах I. persulcatus обнаружены: B. microti «US»-type, B. venatorum, B. crassa-
like и  уникальная Babesia  sp. Irk-Ip655. В  клещах H.  concinna выявлена ДНК 
B. crassa-like, B. motasi-like и Babesia spp. В клещах D. nuttalli обнаружена ДНК 
Babesia spp. и T. equi.
Заключение. На  территории Прибайкалья выявлены переносчики воз-
будителей бабезиоза как человека, так и животных. Установлен тропизм 
B. microti «US»-type и B. venatorum в отношении клещей I. persulcatus. Выявление 
специфических связей между другими видами бабезий и тейлерий и клещами-
переносчиками на территории Прибайкалья будет продолжено.
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ABSTRACT

Background. Piroplasmosis (babesiosis and theileriosis) is a group of natural focal 
infectious diseases of humans and animals caused by  intraerythrocytic parasites 
transmitted predominantly by ixodid ticks. In the Baikal region, despite the wide-
spread foci of babesiosis and theileriosis, the data about these pathogen vectors 
is fragmentary.
The aim. To  identify human and animal babesiosis vectors, study various Babe-
sia spp. tropism to ixodid ticks common in the Baikal region.
Materials and methods. A total of 3,239 specimens of I. persulcatus, 1,795 speci-
mens of D. nuttalli and 729 specimens of H. сoncinna ticks collected in natural habitats 
of the Baikal region from 19 districts of the Irkutsk region and six districts of the Re-
public of Buryatia, as well as 5 specimens of D. nuttalli ticks removed from horses 
were examined for the presence of Babesia spp./Theileria spp. DNA. For detection 
and typing of Babesia and Theileria, a nested PCR with genus- and species-specific 
primers corresponding to  18S  rRNA gene region was used. Selective sequencing 
of samples was performed to study the genetic diversity of the identified pathogens.
Results. Babesia spp. DNA was detected in three species of ixodid ticks in Irkutsk 
region and in one species in the Republic of Buryatia. In I. persulcatus ticks B. microti 
US-type, B. venatorum, B. crassa-like and a unique Babesia sp. Irk-Ip655 were found. 
DNAs of B. crassa-like, B. motasi-like and Babesia spp. were detected in H. concinna 
ticks. DNAs of Babesia spp. And T. equi were found in D. nuttalli ticks.
Conclusion. Vectors of both human and animal babesiosis pathogens were de-
tected in the Baikal region. Tropism of B. microti US-type and B. venatorum in rela-
tion to I. persulcatus ticks was established. The establishment of specific relations 
between other species of Babesia and Theileria and vector ticks in the Baikal region 
will be continued.
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ВВЕДЕНИЕ

В последние годы во всём мире наблюдается значи-
тельный рост числа зарегистрированных случаев забо-
леваний, возбудители которых переносятся клещами, 
а также количества выявленных важных с медицинской 
и ветеринарной точки зрения патогенов, передаваемых 
этими переносчиками. Одними из наиболее распростра-
нённых паразитов крови являются бабезии и тейлерии. 
Они уступают пальму первенства только трипаносомам 
и  имеют значительное экономическое, медицинское 
и ветеринарное значение [1].

Пироплазмозы (бабезиозы и тейлериозы) – это груп-
па природно-очаговых инфекционных заболеваний, вы-
зываемых внутриэритроцитарными паразитами, кото-
рые передаются преимущественно иксодовыми кле-
щами.

Возбудителями этих заболеваний являются про-
стейшие, относящиеся к  отряду Piroplasmida, типу 
Apicomplexa. Они входят в  состав двух семейств – 
Babesiidae и  Theileriidae, включающих роды Babesia, 
Theileria и Cytauxzoon.

Известно более 100 видов бабезий, инфицирующих 
позвоночных во всём мире, при этом некоторые из них 
способны заражать широкий спектр млекопитающих, 
тогда как другие являются специфичными для хозяина. 
Клинические формы бабезиоза крупного рогатого скота 
(КРС) в тропиках и субтропиках в основном вызываются 
B. bovis и B. bigemina [2], а в Европе – B. divergens [3]. Воз-
будителями бабезиоза мелких жвачных являются B. ovis, 
B. motasi, B. crassa. Несколько видов Babesia (например, 
B. canis, B. rossi, B. vogeli, B. gibsoni, B. conradae и B. vulpes) 
могут вызывать серьёзные заболевания у  собак [4, 5]. 
B.  microti является патогеном мелких млекопитающих, 
главным образом грызунов.

Значительный ветеринарный и  экономический 
ущерб коневодству всего мира наносит пироплазмоз ло-
шадей. Он является болезнью, подлежащей обязатель-
ной регистрации Всемирной организацией здравоох-
ранения животных (МЭБ, Международное эпизоотиче-
ское бюро) [6]. Возбудителями пироплазмоза (бабези-
оза и тейлериоза) лошадей являются T. equi и B. caballi.

Babesia microti является преобладающим видом ба-
безий, вызывающим заболевания у людей; этот патоген 
имеет широкое распространение, однако большинство 
случаев заболеваний отмечено в США. В Европе бабези-
озы человека преимущественно связаны с B. divergens. 
Заболевания людей, вызванные B. venatorum, регистри-
руются в Европе и Китае, B. duncani – в США. Сообщения 
о выявлении B. microti у клещей [7] и людей в Германии 
и Польше [8], B. divergens – в Соединённых Штатах [9] ста-
вят под сомнение надёжность этих чётких географиче-
ских закономерностей. В настоящее время ситуация ос-
ложняется ещё и тем, что роль в патологии человека ста-
ли приобретать возбудители, которые ранее считались 
исключительно зоонозными. Например, первый случай 
бабезиоза человека, вызванный B. motasi, был зареги-
стрирован в Корее в 2005 г. [10]. В Китае было зафикси-
ровано 58 случаев бабезиоза человека, обусловленных 

Babesia crassa-like. Случаи инфекции, этиологически свя-
занные с Babesia crassa-like, были зафиксированы у спле-
нэктомированных пациентов в Европе (в Словении [11] 
и Франции [12]). Хотя бабезиоз у человека, как прави-
ло, протекает бессимптомно или в среднетяжёлой фор-
ме, увеличение риска развития летального исхода, свя-
занного со старением организма, операциями, сопро-
вождающимися спленэктомией, ВИЧ-инфекцией и зло-
качественными новообразованиями, свидетельствует 
о необходимости привлечения всё большего внимания 
к этим новым зоонозным инфекциям [13].

Известно, что переносчиками бабезий являются кле-
щи семейства Ixodidae. Эколого-эпидемиологические ис-
следования подтвердили специфическую связь между 
B. microti и Ixodes ricinus, I. persulcatus и I. scapularis, а также 
между B. canis и Dermacentor reticulatus. Один вид клещей 
может выступать в качестве специфического переносчи-
ка для нескольких видов бабезий. Например, I. ricinus уже 
указан в качестве предполагаемого переносчика как ми-
нимум для девяти видов бабезий, I. persulcatus – для пяти, 
а D. reticulatus – для шести видов [2]. Однако до сих пор 
основные переносчики для ряда видов бабезий, в том 
числе имеющих важное медицинское и ветеринарное 
значение, не  идентифицированы. В  Прибайкалье, не-
смотря на широкое распространение очагов бабезиоза 
и тейлериоза, информация о переносчиках этих заболе-
ваний либо полностью отсутствует, либо фрагментарна.

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ

Выявление переносчиков возбудителей бабезиоза 
человека и  животных, изучение тропизма различных 
видов бабезий к  иксодовым клещам, распространён-
ным в Прибайкалье.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Материалы
На наличие ДНК Babesia spp./Theileria spp. исследова-

но 3239 экземпляров клещей I. persulcatus, 1795 экз. кле-
щей D. nuttalli и 729 экз. клещей H. сoncinna, собранных 
в природных стациях Прибайкалья из 19 районов Ир-
кутской области и 6 районов Республики Бурятия. Сбор 
клещей проводили в период с 2010 по 2023 г. Также ис-
следовано 5 экз. клещей D. nuttalli, снятых с лошадей.

Методы
Суммарные нуклеиновые кислоты экстрагирова-

ли из  образцов с  помощью набора «Рибо-преп» (Ам-
плипрайм, Москва). Выделенные образцы ДНК были 
исследованы методом гнездовой двухраундовой по-
лимеразной цепной реакции (ПЦР) с  использовани-
ем праймеров из области гена 18S рРНК для детекции 
ДНК бабезий [14, 15]. Типирование образцов, содер-
жащих ДНК пироплазм, осуществлялось при проведе-
нии второго раунда ПЦР в присутствии видоспецифич-
ных праймеровBcab-F (gatggcgacttaaaccctcg)/Bcab-R 
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(aaaagggaagctagttagcag) и Teq-F (gggaatttaaaccccttccag)/
Teq-R (tccttgcgatttatgaccgc) соответственно. Получен-
ные продукты ПЦР очищали на колонках GFX Columns 
(Amersham Biosciences, США). Секвенирующие реак-
ции проводили с  использованием набора реагентов 
Big Dye Terminator v.  3.1 Cycle Sequencing kit (Applied 
Biosystems  Inc., США). Продукты секвенирующих реак-
ций анализировали на ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied 
Biosystems, США). Для сравнения определённых нуклео-
тидных последовательностей с известными последова-
тельностями использовали программу BLASTN [16]. Фило-
генетический анализ выполняли методом минимальной 
эволюции (ME, minimum evolution) модель Tamura – Nei 
в пакете программ MEGA 7.0 [17]. Для анализа статисти-
ческой значимости проведён bootstrap-анализ (1000 по-
второв). Определённые в ходе исследования нуклеотид-
ные последовательности фрагмента гена 18S рРНК T. equi 
и Babesia spp. зарегистрированы в базе данных GenBank 
под номерами KJ486556–KJ486557, KJ486562–KJ486563, 
KJ486565–KJ486567, KJ486569, KJ486572.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

При проведении первых рекогносцировочных иссле-
дований, направленных на выявление природных очагов 
бабезиоза на территории Иркутской области, ДНК бабе-
зий была обнаружена в иксодовых клещах двух видов, 
собранных в шести районах. В настоящей работе мы до-
полнили полученные ранее данные, существенно увели-
чив выборку и включив в неё иксодовых клещей не толь-
ко из Иркутской области, но и из Республики Бурятия.

На территории Иркутской области ДНК бабезий вы-
явлена во всех трёх видах исследованных иксодовых кле-
щей (табл. 1). Средняя инфицированность клещей соста-
вила: D. nuttalli – 0,3 %, I. persulcatus – 1,6 %, H. concinna – 
2,6 %. Из 19 обследованных нами районов области ДНК 
Babesia spp. детектирована в клещах из четырёх районов: 
Иркутского, Усольского, Шелеховского и Эхирит-Булагат-
ского. Причём в Шелеховском и Иркутском районах ДНК 
бабезий была выявлена в таёжных клещах, инфицирован-
ность которых составила 0,5 % и 0,9 % соответственно. 
В Усольском районе были исследованы клещи трёх ви-
дов, однако ДНК Babesia spp. обнаружена только в клещах 
H. concinna, инфицированность которых составила 0,7 %.

В  Эхирит-Булагатском районе бабезии выявлены 
во всех трёх видах исследованных иксодовых клещей. 
При этом инфицированность D. nuttalli составила 0,8 %, 
I. persulcatus – 3,4 %, H. concinna – 3,9 %.

В Республике Бурятия в трёх из шести обследован-
ных районов (Еравнинском, Кабанском, Селенгинском) 
в таёжных клещах была детектирована ДНК Babesia spp. 
Необходимо отметить, что  это  первое выявление 
Babesia spp. на территории Республики Бурятия. Инфи-
цированность таёжных клещей бабезиями варьирова-
ла в широких пределах – от 0,9 % в Кабанском до 25 % 
в Селенгинском; такие различия могут быть обусловле-
ны малочисленностью и  неравномерностью исследо-
ванной нами выборки переносчиков.

Для  уточнения видового состава бабезий, инфи-
цирующих иксодовых клещей на территории Прибай-
калья были секвенированы фрагменты гена  18S рРНК 
Babesia spp. 20 произвольно выбранных положительных 
образцов клещей. Результаты этих исследований пред-
ставлены в таблице 2.

В клещах I. persulcatus на территории Иркутской обла-
сти выявлены: B. microti «US»-type, B. venatorum, B. crassa-like 
и уникальная Babesia sp. Irk-Ip655, относящаяся к кластеру 
B. venatorum, но существенно отличающаяся от европей-
ского варианта B. venatorum (сходство 94,7 %). В клещах 
H. concinna были обнаружены B. crassa-like и B. motasi-like.

На территории Республики Бурятия в таёжных кле-
щах выявлены B. microti «US»-type и B. venatorum.

B. microti «US»-type и B. venatorum встречались в кле-
щах I. persulcatus как в Иркутской области (Иркутский рай-
он), так и в Республике Бурятия (Селенгинский район). 
Ранее в Эхирит-Булагатском районе Иркутской области 
B. microti была выявлена в образцах ДНК от шести полё-
вок-экономок. Отсутствие B. microti в исследованной вы-
борке клещей I. persulcatus из Эхирит-Булагатского райо-
на и присутствие её в мышевидных грызунах в зоне аре-
ала этих клещей, по-видимому, свидетельствует о недо-
статочном обследовании этого района и необходимости 
продолжения мониторинга.

Все образцы B. microti, выявленные у грызунов и кле-
щей I. persulcatus в Прибайкалье, были идентичны меж-
ду собой, относились к патогенной для людей генетиче-
ской группе B. microti «US»-type и соответствовали гено-
варианту, ранее обнаруженному в клещах I. persulcatus 
и у грызунов в пределах ареала таёжного клеща в раз-
личных регионах России. От  циркулирующих в  Евро-
пе геновариантов бабезий образцы B. microti «US»-type 
из Прибайкалья отличались единичными нуклеотидны-
ми заменами. Выявленный в I. persulcatus из Прибайкалья 
геновариант B. venatorum соответствовал варианту, об-
наруженному в таёжных клещах в Китае и в других ре-
гионах России, но также отличался единичными заме-
нами от европейских изолятов.

B. crassa-like была выявлена в двух районах Иркут-
ской области (Иркутский, Эхирит-Булагатский), причём 
как  в  клещах I.  persulcatus, так  и  в  клещах H.  concinna 
(табл. 2). B. motasi-like была обнаружена только в клещах 
H. concinna и только на территории Эхирит-Булагатско-
го района Иркутской области [18]. Два  вышеперечис-
ленных инфекционных агента долгое время считались 
возбудителями бабезиоза овец и коз, B. crassa – в Ира-
не и Турции [19], а B. motasi – в различных странах Евро-
пы, Африки и Азии, включая Китай [20]. B. crassa-like была 
обнаружена у клещей I. persulcatus и H. сoncinna в про-
винции Хэйльнцзян Китая [21]. Нуклеотидная последо-
вательность Babesia sp., выявленная в образце от кле-
ща H. concinna, показала наибольшее сходство (98,6 %) 
с последовательностью B. motasi от овцы из Нидерлан-
дов (номер доступа GenBank AY260180). Нуклеотид-
ные последовательности B.  crassa, выявленные в  кле-
щах H. сoncinna, проявляли наибольшее сходство (97,1–
97,8 %) с последовательностями B. crassa, выделенной 
от овцы в Иране (номер доступа GenBank AY260176). Вы-



ACTA BIOMEDICA SCIENTIFICA, 2024, Том 9, № 6

253
Эпидемиология Epidemiology

Район исследования Вид клеща Всего исследовано Из них положительных, n (%)

Иркутская область

Аларский D. nuttalli 107 –

Балаганский D. nuttalli 27 –

Баяндаевский I. persulcatus 6 –

D. nuttalli 185 –

Бодайбинский I. persulcatus 36 –

Боханский D. nuttalli 182 –

Заларинский D. nuttalli 95 –

Иркутский I. persulcatus 1456 13 (0,9)

Качугский D. nuttalli 20 –

Нижне-Илимский I. persulcatus 26 –

Нукутский D. nuttalli 77 –

Ольхонский D. nuttalli 56 –

Осинский D. nuttalli 57 –

Слюдянский I. persulcatus 48 –

Усольский D. nuttalli 16 –

H. concinna 270 2 (0,7)

I. persulcatus 90 –

Усть-Илимский I. persulcatus 43 –

Усть-Удинский D. nuttalli 248 –

Черемховский D. nuttalli 75 –

H. concinna 16 –

I. persulcatus 13 –

Шелеховский I. persulcatus 196 1 (0,5)

Эхирит-Булагатский D. nuttalli 591 5 (0,8)

H. concinna 431 17 (3,9)

I. persulcatus 817 28 (3,4)

Итого по Иркутской области D. nuttalli 1736 5 (0,3)

H. concinna 717 19 (2,6)

I. persulcatus 2731 43 (1,6)

Республика Бурятия

Баргузинский I. persulcatus 84 –

Бичурский I. persulcatus 96 –

Еравнинский I. persulcatus 70 2 (2,9)

Кабанский I. persulcatus 234 2 (0,9)

Селенгинский I. persulcatus 12 3 (25)

Тункинский D. nuttalli 59 –

H. concinna 4 –

I. persulcatus 12 –

Итого по Республике Бурятия D. nuttalli 59 –

H. concinna 4 –

I. persulcatus 508 7 (1,4)

Т А Б Л И Ц А   1 
ВЫЯВЛЕНИЕ ДНК BABESIA SPP. В ИКСОДОВЫХ КЛЕЩАХ 
НА ТЕРРИТОРИИ ПРИБАЙКАЛЬЯ

T A B L E   1 
DETECTION OF BABESIA SPP. DNA IN IXODID TICKS 
IN THE BAIKAL REGION
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зывает интерес тот факт, что при исследовании крови 
579 овец и 25 коз, в том числе и из Эхирит-Булагатского 
района Иркутской области, где в клещах были обнару-
жены B. crassa-like и B. motasi-like, ДНК бабезий в образ-
цах крови этих животных не выявлена [22].

Ранее в ходе проведённых исследований установ-
лено широкое распространение очагов пироплазмоза 
лошадей на территории Иркутской области. В образцах 
крови лошадей была выявлена ДНК двух возбудителей 
пироплазмоза – Theileria equi и Babesia caballi. В настоя-
щее время на основании изучения гена 18S рРНК в мире 
идентифицировано 5 генотипов T. equi (A–E) и 2 генотипа 
B. caballi (А–В) [23]. Cеквенирование фрагмента гена 18S 
рРНК 119 произвольно выбранных нами образцов T. equi 
и 22 образцов B. caballi показало, что образцы T. equi из Ир-
кутской области принадлежат к двум генотипам – A и E, а B. 
caballi – к генотипу A. В 6 % случаев наблюдалось микст-
инфицирование лошадей двумя патогенами [24]. Однако 
в рамках проведённого нами исследования вопрос об ос-
новных переносчиках T. equi и B. caballi остался открытым.

Учитывая тот  факт, что  на  территории близлежа-
щих к Восточной Сибири азиатских стран T.  equi была 
обнаружена в клещах D. nuttalli в Китае и в клещах рода 
Haemaphysalis в Монголии, а B. caballi выявлена в клещах 
D. nuttalli, в своей дальнейшей работе мы исследовали 
переносчиков этих двух видов. С помощью видоспеци-
фичной ПЦР нами типировано 12 положительных образ-
цов клещей D. nuttalli и H. concinna (табл. 3).

В четырёх из пяти исследованных образцов клещей 
D. nuttalli и в одном из пяти клещей H. concinna из Эхирит-
Булагатского района обнаружена ДНК B. сaballi. В Усоль-
ском районе один из двух положительных образцов кле-
щей H. concinna содержал ДНК B. сaballi. ДНК T. equi в дан-
ных клещах не выявлена.

Также исследовано пять экземпляров клещей D. nuttalli, 
снятых непосредственно с лошадей. В одном из них выяв-
лена ДНК T. equi (геновариант Е). Нуклеотидные последова-
тельности этого образца были идентичны нуклеотидным 
последовательностям T. equi группы Е, ранее детектиро-
ванной в образцах крови лошадей из Иркутской области.

Т А Б Л И Ц А   2 
ВИДОВОЙ СОСТАВ БАБЕЗИЙ, ВЫЯВЛЕННЫХ 
В ИКСОДОВЫХ КЛЕЩАХ НА ТЕРРИТОРИИ 
ПРИБАЙКАЛЬЯ МЕТОДОМ СЕКВЕНИРОВАНИЯ 
ПОЛОЖИТЕЛЬНЫХ ОБРАЗЦОВ

T A B L E   2 
SPECIES COMPOSITION OF BABESIA IDENTIFIED IN IXODID 
TICKS IN THE BAIKAL REGION USING POSITIVE SAMPLES 
SEQUENCING METHOD

Район сбора клещей Вид клеща Количество секвенированных образцов Вид бабезий

Иркутская область

Иркутский

I. persulcatus 1 B. crassa-like

I. persulcatus 4 B. microti «US»-type

I. persulcatus 3 B. venatorum

Шелеховский I. persulcatus 1 Babesia sp. Irk-Ip655

Эхирит-Булагатский

I. persulcatus 3 B. crassa-like

H. concinna 4 B. crassa-like

H. concinna 1 B. motasi-like

Республика Бурятия

Селенгинский
I. persulcatus 2 B. microti «US»-type

I. persulcatus 1 B. venatorum

Т А Б Л И Ц А   3 
РЕЗУЛЬТАТЫ ТИПИРОВАНИЯ ПОЛОЖИТЕЛЬНЫХ 
ОБРАЗЦОВ КЛЕЩЕЙ МЕТОДОМ ВИДОСПЕЦИФИЧНОЙ 
ПЦР НА НАЛИЧИЕ ДНК BABESIA SPP.

T A B L E   3 
RESULTS OF POSITIVE TICK SAMPLES TYPING BY SPECIES-
SPECIFIC PCR FOR THE PRESENCE OF BABESIA SPP. DNA

Район исследования Вид клеща Количество положительных образцов 
клещей на Babesia spp. B. сaballi T. equi

Эхирит-Булагатский
D. nuttalli 5 4 -

H. concinna 5 1 -

Усольский H. concinna 2 1 -
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ

В ходе проведённых исследований на территории 
Прибайкалья установлено существование природных оча-
гов пироплазмозов человека и животных. В Иркутской об-
ласти ДНК Babesia spp. выявлена в трёх видах иксодовых 
клещей. В данной части Прибайкалья в клещах I. persulcatus 
обнаружены: B. microti «US»-type, B. venatorum и B. crassa-

like и уникальная Babesia  sp. Irk-Ip655 (рис. 1). В клещах 
H. concinna выявлена ДНК B. crassa-like и B. motasi-like.

В Республике Бурятия ДНК бабезий детектирована 
только в таёжных клещах, что, по всей видимости, объ-
ясняется низкой представленностью двух других видов 
клещей в исследуемой выборке. В этой части Прибайка-
лья в клещах I. persulcatus выявлены B. microti «US»-type 
и B. venatorum (рис. 1).

РИС. 1.  
Места выявления Babesia spp. в иксодовых клещах на терри-
тории Прибайкалья. Цифрами обозначены районы выявления 
Babesia spp. Иркутской области (1 – Иркутский; 2 – Шелехов-
ский; 3 – Усольский; 4 – Эхирит-Булагатский; 5 – Баяндаев-
ский) и Республики Бурятия (6 – Селенгинский район).  – 
B. microti «US»-type;  – B. venatorum;  – уникальная 
Babesia sp. Irk-Ip655;  – B. crassa-like;  – B. motasi-like;  – 
B. сaballi;  – T. equi

FIG. 1.  
Locations of Babesia spp. detection in ixodid ticks in the Baikal re-
gion. Numbers indicate districts of Babesia spp. detection in the Ir-
kutsk region (1 – Irkutsk district; 2 – Shelekhovsky district; 3 – Usol-
sky district; 4 – Ekhirit-Bulagatsky district; 5 – Bayandaevsky dis-
trict) and in the Republic of Buryatia (6 – Selenginsky district).  – 
B. microti «US»-type;  – B. venatorum;  – unique Babesia sp. 
Irk-Ip655;  – B. crassa-like;  – B. motasi-like;  – B. сaballi; 

 – T. equi
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Обнаружение B. microti «US»-type и B. venatorum толь-
ко в I. persulcatus свидетельствует в пользу тропизма этих 
патогенов к таёжным клещам в Прибайкалье.

Несмотря на  схожесть генетических вариантов 
B. microti «US»-type из Прибайкалья с высокопатогенны-
ми штаммами B. microti из США, а B. venatorum – с ана-
логичными изолятами из Европы, на сегодняшний день 
в  азиатской части России официально не  зарегистри-
ровано ни одного случая бабезиоза человека. В связи 
с этим вопрос о степени патогенности циркулирующих 
в Прибайкалье генетических вариантов бабезий на се-
годняшний день остаётся открытым.

Интересно, что, несмотря на выявление B. crassa-like 
и B. motasi-like в иксодовых клещах, обнаружить ДНК этих 
возбудителей в крови овец и коз не удалось. Учитывая 
зарегистрированные в ряде стран Европы и Азии слу-
чаи бабезиоза человека, ассоциированные с этими па-
тогенами, мониторинг за этими возбудителями на тер-
ритории Прибайкалья будет продолжен.

ДНК B. сaballi, являющейся этиологическим агентом 
пироплазмоза лошадей, обнаружена в двух видах иксо-
довых клещей (D. nuttalli, H. concinna). В присосавшем-
ся клеще D. nuttalli, снятом с лошади, обнаружена ДНК 
T. equi, которая относится к известным возбудителям пи-
роплазмоза непарнокопытных. Нуклеотидные последо-
вательности этого образца оказались идентичными ну-
клеотидным последовательностям T. equi группы Е, ра-
нее детектированной в образцах крови лошадей из Ир-
кутской области. По данным ряда авторов [25], обнару-
жение ДНК бабезий в напитавшихся клещах, собранных 
с человека или животных, свидетельствует только о при-
обретении её от инфицированного хозяина, но не по-
зволяет сделать однозначное утверждение о  компе-
тентности этих переносчиков в передаче патогена. Од-
нако идентичность нуклеотидных последовательностей 
T. equi, выявленных в крови лошадей и в клеще D. nuttalli, 
а также известные данные о выявлении T. equi в клещах 
этого вида в Монголии и Китае, косвенно свидетельству-
ют в пользу возможного участия этих клещей в переда-
че возбудителя тейлериоза лошадей на территории Ир-
кутской области.
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