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РЕЗЮМЕ 

Обоснование. Haemaphysalis concinna привлекает к себе большое внимание 
в связи с расширением ареала и возрастающей ролью в передаче человеку и жи-
вотным заболеваний различной этиологии. На территории Прибайкалья изу-
чение инфицированности H. concinna почти не проводилось, несмотря на спо-
собность этих клещей переносить возбудителей, патогенных для человека.
Цель исследования. Изучение инфицированности Haemaphysalis  concinna 
возбудителями клещевых инфекций человека и животных на территории 
Прибайкалья.
Материалы и методы. Из природных стаций Прибайкалья было исследовано 
ПЦР методом 998 экземпляров клещей H. concinna на наличие маркеров различ-
ных патогенов вирусной, бактериальной и протозойной природы.
Результаты. В клещах H. concinna нами выявлены маркеры следующих пато-
генов: РНК ВКЭ (0,6 %), вируса Кемерово (1,1 %), ДНК Borrelia burgdorferi s.l. (1,3 %), 
B. miyamotoi (0,5 %), ДНК представителей семейства Anaplasmataceae (E. muris 
и A.  phagocytophilum) (3,7  %), риккетсий (R.  sibirica (1,6  %), R.  raoultii (2,8  %)), 
«Candidatus R. tarasevichiae» (32,6 %) а также простейших (Babesia spp.) (3,5 %). 
Определенная в ходе исследования нуклеотидная последовательность groESL 
оперона длиной 1315 н.о. образца ДНК Ehrlichia spp. от клеща H.  concinna ока-
залась идентичной нуклеотидным последовательностям образцов E.  muris. 
На основании анализа последовательностей гена 18S рРНК в образцах клещей 
H. concinna, нами выявлены бабезии генетически близкие к пироплазмидам мел-
ких жвачных – B. crassa и B. motasi. Впервые обнаружен образец ДНК Babesia sp., 
нуклеотидные последовательности которого идентичны последователь-
ностям образца Kh-Hc222 (KJ486568), обнаруженного в Хабаровском крае.
Заключение. Полученные нами данные свидетельствуют о необходимости ор-
ганизации постоянного мониторинга за местообитаниями клещей H. concinna 
на территории Прибайкалья и изучении его инфицированности как извест-
ными, так и новыми, недавно выявленными  трансмиссивными клещевыми 
патогенами.
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RESUME

Background. In recent years, the tick Haemaphysalis concinna has drawn increased 
attention from researchers due to its expanding geographic range and its growing role 
in the transmission of diseases of various etiologies to humans and animals. However, 
studies on the infection of H.  concinna with tick-borne pathogens affecting humans 
and animals in the Baikal region have been minimal, despite its known capacity to car-
ry at least 40 pathogen species pathogenic to humans.
The aim. To investigate the infection of Haemaphysalis  concinna with tick-borne 
pathogens affecting humans and animals in the Baikal region.
Materials and Methods. A total of 998 specimens of H.  concinna ticks collect-
ed from natural habitats in the Baikal region were analyzed by PCR for the presence 
of markers of various viral, bacterial, and protozoan pathogens.
Results. In the examined H.  concinna ticks, the following pathogens were detected: 
Kemerovo virus RNA (1.1 %), Borrelia burgdorferi sensu lato (1.3 %), Borrelia miyamo-
toi (0.5 %), Ehrlichia sp.  / Anaplasma sp. (3.7 %), Rickettsia sibirica (1.6 %), Rickettsia 
raoultii (2.8 %), «Candidatus R. tarasevichiae» (32.6 %) and Babesia spр. (3.5 %). Tick-
borne encephalitis virus (TBEV) RNA was not detected in this study; however, in earlier 
PCR-based investigations, TBEV RNA was found in 0.6   ±   0.6  % of H.  concinna sam-
ples from the Baikal region. In one tick sample, the nucleotide sequence of the groESL 
operon (1315  bp) was identified and found to be identical to sequences of Ehrlichia 
muris. Based on 18S rRNA gene sequence analysis, Babesia species genetically close 
to small ruminant piroplasms – Babesia crassa and Babesia motasi – were identified. 
For the first time, a Babesia sp. DNA sample was detected with nucleotide sequences 
identical to the Kh-Hc222 strain (KJ486568), previously identified in Khabarovsk Krai.
Conclusion. The data obtained underscore the need for continuous monitoring 
of H. concinna tick populations in the Baikal region and further investigation into their 
infection with both well-known and newly identified vector-borne pathogens.
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ВВЕДЕНИЕ

В последние годы клещ Haemaphysalis concinna 
(Koch, 1844) привлекает к себе все больше вниманиz 
исследователей в связи с расширением ареала и воз-
растающей ролью в передаче человеку и животным 
заболеваний различной этиологии [1, 2]. В настоящее 
время установлено, что клещ H.  concinna распростра-
нен в 34 странах Евразийского континента, преимуще-
ственно в Китае, России и Центральной Европе [2]. Этот 
вид клеща способен переносить 83 вида возбудителей, 
из которых не менее 40 являются патогенными для че-
ловека. Этот список включает шесть видов бактерий се-
мейства Anaplasmataceae, четыре геновида боррелий 
комплекса Borrelia burgdorferi sensu lato, десять видов 
риккетсий группы пятнистой лихорадки, пять видов 
пироплазм, относящихся к родам Babesia и Theileria, де-
сять видов вирусов, а также Francisella tularensis, Coxiella 
burnetii и другие бактерии [2]. В Китае клещ H. concinna 
переносит, по меньшей мере, 22 различных патогена 
[2, 3]. С начала XX века в Китае произошло несколько 
вспышек заболеваний, переносимых H.  concinna [2]. 
Во время одной из них было зарегистрировано бес-
прецедентное количество укусов людей клещами это-
го вида (126 843 случаев), что привело к прямым эко-
номическим потерям в размере около 3,45 млн. юаней 
(0,5 млн. долларов США) [2].

Недавно в клещах H.  concinna выявлен ряд новых 
вирусов, таких как вирус Alongshan [4], ортонайрови-
русы Beiji и Songling (SGLV) [5, 6], флебовирус Mukawa 
[7], бандавирус Даби (Dabieshan) [7], Jingmen Тick virus 
(JMTV) и вирус тяжелой лихорадки с тромбоцитопени-
ческим синдромом (SFTS) [7]. При этом для некоторых 
из упомянутых патогенов векторная компетентность 
H.  concinna доказана, в то время как в других случаях 
он может выступать в качестве случайного переносчи-
ка возбудителей инфекций, приобретенных от их хо-
зяев. В связи с этим роль H. concinna как переносчика 
требует дальнейшего изучения.

H. concinna может паразитировать на 119 видах хо-
зяев, причем почти половина из них – птицы, которые 
играют решающую роль в передаче патогенов, перено-
симых клещами, на большие расстояния [8, 9, 10].

Прогностическое моделирование с использова-
нием метода экологической ниши, осуществленное 
исследователями из Китая, показало, что наиболее 
благоприятным для H.  concinna является Евроазиат-
ский континент, однако данный вид клеща может вы-
живать и в регионах, где ранее не регистрировался, та-
ких как центральная часть Северной Америки, южная 
часть Южной Америки, юго-восточная часть Океании 
и южная часть Африки [2]. В связи с чем, существу-
ет потенциальная угроза, что клещ H.  concinna может 
распространиться на новые регионы по всему миру, 
интродуцироваться в новые экосистемы и занести не-
свойственные для данной местности возбудители или 
их генетические варианты [2].

Наиболее обширные части ареала H.  concinna 
в России локализованы в ее азиатской части. Крупные 

места обитания данного вида клеща сосредоточены 
в предгорьях Алтая (Кемеровская область, Алтайский 
и Красноярский края) и Саян (Республика Бурятия, юг 
Иркутской области), а также в Якутии и на Дальнем Вос-
токе (Забайкальский, Хабаровский и Приморский края, 
Амурская область) [11].

H.  concinna в Прибайкалье долгое время считался 
заносным реликтовым видом и лишь изредка отмечал-
ся на растительности и прокормителях [12, 13]. Одна-
ко полученные нами данные свидетельствуют о более 
широком распространении клеща H.  concinna на тер-
ритории Иркутской области и Республики Бурятия [11]. 
Места обитания данного вида клеща были выявлены 
на территории 12 из 21 обследованного нами района 
Иркутской области и в шести из девяти районов Респу-
блики Бурятия [11]. Было отмечено, что в Прибайкалье 
клещ H.  concinna в последние годы демонстрирует 
тенденцию к увеличению своей численности и расши-
рению ареала. Однако за скобками выполненного ис-
следования остался такой важный аспект как изучение 
инфицированности H.  concinna возбудителями клеще-
вых инфекций человека и животных. В данной статье 
мы постарались восполнить этот пробел.

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ 

Изучение инфицированности Haemaphysalis concin-
na возбудителями клещевых инфекций человека и жи-
вотных на территории Прибайкалья.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В ходе исследования в различных природных ста-
циях Прибайкалья с растительности на флаг было 
собрано и исследовано 998 экземпляров клещей 
H.  concinna, на наличие маркеров различных патоге-
нов вирусной, бактериальной и протозойной природы. 
Учитывая актуальность исследований, мы провели ана-
лиз всех имеющихся у нас материалов на данный мо-
мент. Исследования проводились согласно протоколу 
№ 2 локального этического комитета ФГБНУ НЦ ПЗСРЧ 
от 18.02.2020 г.

Суммарные нуклеиновые кислоты экстрагировали 
из образцов с помощью набора «Рибо-преп» («Ампли-
прайм», Москва, Россия) согласно инструкции произво-
дителя. кДНК синтезировали методом обратной транс-
крипции, используя набор Reverta L-100 (Amplisence, 
Москва, Россия), с использованием в качестве матрицы 
суммарных нуклеиновых кислот, выделенных из кле-
щей. Праймеры, специфичные к последовательностям 
гена E-NS1 всех подтипов ВКЭ, использовали для перво-
го раунда (E7 (5’-ggcatagaaaggctgacagtg-3’) и E10 (5’-ga
tacctctctccacacaaccag-3’)) и второго раунда (E9 (5’-acagt
gataggagaacacgcctggg-3’) и E8 (5’-cagccaggaggaagctcat
ggac-3’)) [14]. Для обнаружения вируса Кемерово были 
использованы праймеры, специфичные к последова-
тельностям сегмента 1 генома вируса Кемерово (KEMV), 
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для первого раунда (Kem1s_1 (5’-attcaaattacgacacgcaca
tgac-3’) и Kem1s_2 (5’-gtatcgtcgccgacgtacatctc-3’)) и вто-
рого раунда (Kem1s_3 (5’-gctcatcgaagcgggatacgg-3’) 
и Kem1s_4 (5’-gcgtagagttctctcccgacagatg-3’)) [15].

Обнаружение ДНК боррелий проводили с помощью 
мультиплексной гнездовой ПЦР с праймерами, специ-
фичными к фрагментам генов 5S и 23S рРНК, фланки-
рующим межгенный спейсер B. burgdorferi (s.l.), и к гену 
glpQ B. miyamotoi, которые были разработаны ранее [16]. 
Для первичных реакций использовали праймеры NC1 
(5’-cctgttatcatt ccgaacacag-3’), NC2 (5’-tactccattcggtaat 
cttggg-3’) и Q1 (5’-caccattgatcatagctcacag-3’), Q4 
(5’-ctgttggtgcttcattccagtc-3’), а для второго раун-
да — праймеры NC3 (5’-tactgcgagttcgcgggag-3’), 
NC4 (5’-cctaggcattcaccatagac-3’) и Q3 (5’-gctagtggg 
tatcttccagaac-3’) и Q2 (5’-cttgttgtttatgccagaagggt-3’). 
Длина продуктов гнездовой ПЦР составила 246–253 
п.н. для B. burgdorferi (s.l.) и 424 п.н. для B. miyamotoi.

ДНК риккетсий выявляли методом двухраундо-
вой ПЦР в присутствии родоспецифичных прайме-
ров из области гена gltA (glt1 (5’-gattgctttacttacga 
ccc-3’) и glt2 (5’-tgcatttctttccattgtgc-3’)) – первый 
раунд, glt3 (5’-tatagacggtgataaaggaatc-3’) и glt4 
(5’-cagaactaccgatttctttaagc’3’) – второй раунд. Для по-
ложительных образцов был проведен второй раунд 
ПЦР в присутствии праймеров RT1 (tactaaaaaagtcgctg 
ttcattc) и RT2 (tgttgcaaacatcatgcgtaag), специфичных 
к «Ca.  R.  tarasevichiae» и RH1 (gtcagtctactatcacctatatag) 
и RH3 (taaaatattcatctttaagagcga) к риккетсиям из группы 
КПЛ, как описано ранее [17]. Идентификацию R. sibirica 
и R.  raoultii проводили методом двухраундовой ПЦР 
в присутствии видоспецифичных праймеров из обла-
сти гена поверхностного белка ompA. Праймеры пер-
вого раунда – А1 (5’- taacattacaagctggaggaagcc-3’) 
и А2 (5’- ttcagagcctgaccaccgg-3’), праймеры второго 
раунда, специфичные для R. sibirica, – Rsb1 (5’-ggtgaag
gtacggtaatctttaatg-3’) и Rsb2 (5’-tacctgccgtgccacaatc-3’), 
для R.  raoultii – RpA1 (5’- ctaatgcaggtgatgtagtctttg-3’) 
и RpA2 (5’- atgttactataccttcatagtc-3’) [17].

ДНК анаплазм выявляли методом двухраундовой 
ПЦР в присутствии праймеров из области гена 16Sр-
РНК. Праймеры Ehr1 (5’-gaacga acgctggcggcaagc-3’) 
и Ehr2 (5’-agta ycgraccagatagccgc-3’) использовались 
в первом раунде реакции, а праймеры Ehr3 (5’-tgca 
taggaatctacctagtag-3’) и Ehr4 (5’-ctaggaattccgctatcctct-3’) 
использовались для второго раунда [16]. Типирование 
положительных образцов проводили с видоспецифиче-
скими праймерами для A. phagocytophilum – HGE1 (5’-cgga 
ttattctttatagcttgc-3’) и HGE2 (5’-cttaccgaaccgcctacatg-3’), 
для E. muris – Em1 (5’-cgaacggatagctacccatagc-3’) и Em2 
(5’-cgctccaaagttaagctttggt-3’).

На наличие ДНК Babesia  spp., выделенные об-
разцы были исследованы методом двухраундо-
вой ПЦР с использованием праймеров из области 
гена 18S рРНК: BS1 (5’-gacggtagggtattggcct-3’) и BS2 
(5’-attcaccggatcactcgatc-3’) для первого раунда и PiroA (5› 
-attacccaatcctgacacaggg-3›) и PiroC (5›-caacaaatagaaccaar
gtcctac-3›) для второго раунда реакции, как описано ра-
нее [16]. Для анализа секвенирования положительных 

образцов, содержащих ДНК пироплазм, был прове-
ден второй раунд ПЦР с видоспецифиескими прямы-
ми праймерами BS3 (5›-taccggggcgacgacgggtg-3›) или 
BS5 (5›-cgaggcagcaacgggtaacg-3›) и обратным прайме-
ром BS4 (5›-agggacgtagtcggcacgag-3›). Праймеры BS3 
и BS5 использовали для амплификации фрагментов 
B.  microti и Babesia s.s. [16]. Выборочно 18 амплифици-
рованных фрагментов гена 18S рРНК Babesia spp. были 
секвенированы. Полученные продукты ПЦР очища-
ли на колонках GFX Columns (Amer sham Biosciences, 
США). Секвенирующие реакции проводили с использо-
ванием набора реагентов Big Dye Terminatorv. 3.1 Cycle 
Sequencingkit (Applied Biosystem sInc., США). Продукты 
секвенирующих реакций анализировали на ABI 3500 
Genetic Analyzer (Applied Biosystems, США).

Выравнивание 18S рРНК было выполнено с помо-
щью программы t-coffee v.11.0.8. Тестирование мо-
дели замен и построение филогенетического дерева 
было проведено при помощи программы iqtreev.2.4.0. 
Количество реплик ультрабыстрого бутстрэп было рав-
но 1000. Оптимальная модель замен, определенная 
с помощью iqtree–TVM+F+I+G4.

Длина использованного фрагмента 18S рРНК соста-
вила 405 п.о. Полученное дерево было визуализирова-
но с помощью онлайн инструмента itol [18].

РЕЗУЛЬТАТЫ

На наличие РНК вируса клещевого энцефалита 
(ВКЭ) нами был исследован 41 экз. клещей H. concinna 
(табл. 1). Положительных проб выявлено не было.

РНК вируса Кемерово (семейство Reoviridae, род 
Orbivirus) обнаружена у 1,1  % клещей H.  concinnа. 
По одной положительной пробе выявлено в Иркутском 
и Усольском районах.

На наличие ДНК боррелий комплекса Borrelia 
burgdorferi  s.l. было исследовано 228 экз. H.  concinna. 
По данным ПЦР средняя инфицированность клещей 
составила 1,3  %. ДНК B.  miyamotoi выявлена в одном 
из 196 (0,5 %) обследованных клещей H. concinna. Оба 
патогена обнаружены в клещах, отловленных с расти-
тельности на флаг на территории Эхирит-Булагатского 
района Иркутской области.

ДНК представителей семейства Anaplasmataceae 
детектирована у 14 из 378 экз. H.  concinna (3,7  %). 
ДНК E.  muris обнаружена у 2,0  % исследован-
ных клещей из Эхирит-Булагатского района, ДНК 
A.  phagocytophilum – у 1,7  %, одновременно два воз-
будителя выявлены в 1,2 % случаев. Расшифрованная 
нами нуклеотидная последовательность groESL опе-
рона длиной 1315 н.о. у образца Irk-Hc313 от клеща 
H.  concinna оказалась идентичной последовательно-
стям образцов E. muris, выявленных ранее в таежных 
клещах в Новосибирской области (GU358686), Хаба-
ровском крае (GU358689) и Иркутской области (Irk-
Ip615, Irk-Ip635). Данная последовательность отлича-
лась двумя заменами от последовательности groESL 
оперона от клещей I. persulcatus в Японии (AF210459). 
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Клещи, инфицированные бактериями семейства 
Anaplasmataceae, выявлены также на территории 
Усольского района Иркутской области.

На наличие ДНК риккетсий нами было исследо-
вано 247 экз. клещей H.  concinna. В четырех из них 
была выявлена ДНК R. sibirica (1,6 %), в семи – Rickett-
sia  raoultii (2,8  %). У половины из 75 исследованных 
нами экземпляров клещей H.  concinna обнаружена 
ДНК «Candidatus R.  tarasevichiae». В ходе проведенно-
го нами исследования так же высокий показатель 
отмечался при исследовании клещей на группу КПЛ 
(SFGR). Полученные результаты в дальнейшем про-
цессе исследований будут использованы для выяв-
ления вида обнаруженных риккетсий. На данный мо-
мент, согласно результатам, полученным Яковчиц Н.В. 

и соавт., в Эхирит-Булагатском районе Иркутской об-
ласти у 6,5 % клещей данного вида детектирована ДНК 
R. heilongjiangensis [19].

ДНК Babesia sp. была выявлена в 30 (3,5 %) пробах 
от клещей H. concinna. Положительные пробы были об-
наружены нами в Усольском (2,63 %) и Эхирит-Булагат-
ском (4,5 %) районах Иркутской области. Осуществлено 
секвенирование фрагментов гена 18S рРНК у 18 образ-
цов ДНК Babesia sp. от клещей H. concinna (табл. 2).

В образцах клещей H. concinna, собранных на терри-
тории Эхирит-Булагатского и Усольского районов Иркут-
ской области, нами обнаружены бабезии генетически 
близкие к пироплазмидам мелких жвачных – B.  crassa 
(образцы Irk-Hc215, Irk-Hc128, Irk-Hc129 (KJ486565), Irk-
Hc133 (KJ486563)), и B. motasi (Irk-Hc130 (KJ486569)).

№ Генетический маркер патогена Всего исследовано (n) Количество положительных проб/%

1. РНК вируса клещевого энцефалита 41 0/0

2. РНК вируса Кемерово 174 2/1,1 %

3. ДНК Borrelia burgdorferi s.l. 228 3/1,3 %

4. ДНК Borrelia miyamotoi 196 1/0,5 %

5. ДНК Ehrlichia sp. / Anaplasma sp. 378 14/3,7 %

6. ДНК Rickettsia sibirica 247 4/1,6 %

7. ДНК Rickettsia raoultii 247 7/2,8 %

8. ДНК Candidatus R. tarasevichiae 147 48/32,6 %

9. ДНК представителей группы КПЛ (SFGR) 49 14/28,6 %

10. ДНК Babesia sp. 850 30/3,5 %

ТАБЛИЦА 1

ВЫЯВЛЕНИЕ МАРКЕРОВ ВОЗБУДИТЕЛЕЙ 
ИНФЕКЦИЙ ЧЕЛОВЕКА И ЖИВОТНЫХ В КЛЕЩАХ 
H. CONCINNA НА ТЕРРИТОРИИ ПРИБАЙКАЛЬЯ 
ЗА 2011–2024 ГГ.

TABLE 1

DETECTION OF MARKERS OF HUMAN AND ANIMAL 
PATHOGENS IN H. CONCINNA TICKS IN THE BAIKAL 
REGION FOR 2011–2024

№ Типичный образец № 
в GenBank

Число клещей 
с данным вариантом

Наиболее близкий вид 
бабезий (% сходства) Район обнаружения

1. Babesia sp. Irk-Hc133 KJ486563 3 B. crassa-like Усольский

Babesia sp. Irk-Hc133 KJ486563 11 B. crassa-like

Эхирит-
Булагатский

2. Babesia sp. Irk-Hc129 KJ486565 1 B. crassa-like

3. Babesia sp. Irk-Hc1741 XXXXX 2 B. crassa-like

4. Babesia sp. Irk-Hc130 KJ486569 1 B. motasi-like

Всего 18

ТАБЛИЦА 2

ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ВАРИАНТЫ BABESIA SPР., 
ОБНАРУЖЕННЫЕ В КЛЕЩАХ H. CONCINNA 
НА ТЕРРИТОРИИ ПРИБАЙКАЛЬЯ

TABLE 2

GENETIC VARIANTS OF BABESIA SPР., FOUND 
IN H. CONCINNA TICKS IN THE BAIKAL REGION
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В 2024 г. впервые в клещах H. concinna нами выявлен 
образец ДНК Babesia  spр. Irk-Hc1069, нуклеотидные по-
следовательности которого идентичны последовательно-
стям образца Kh-Hc222 (KJ486568), первоначально обна-
руженного в клещах этого вида в Хабаровском крае [20].

ОБСУЖДЕНИЕ

Ранее ряд исследователей пришли к выводу о низ-
кой эпидемиологической роли H. concinna на террито-
рии Прибайкалья вследствие его редкого нападения 
на человека и в связи с отсутствием положительных 
результатов при тестировании на наличие антигена 
ВКЭ и ДНК боррелий комплекса Borrelia  burgdorferi  s.l. 
[12, 13, 21]. Однако в последние годы в клещах этого 
вида были обнаружены новые возбудители клещевых 
инфекций человека и животных, в связи с чем, интерес 
исследователей к проблеме изучения инфицированно-
сти H.  concinna различными патогенами значительно 
возрос, в том числе и на территории Прибайкалья.

Вирусы. Вирус клещевого энцефалита (ВКЭ) от кле-
щей H.  concinna был выделен в 1971  г. в Австрии [22]. 
Векторная роль клещей этого вида в передаче ВКЭ была 
доказана экспериментально [23]. В ходе данного иссле-
дования РНК ВКЭ в клещах H. concinna нами не выявле-
на. Однако ранее при исследовании 166 экз. H. concinna 
методом ПЦР РНК данного вируса была нами обнару-
жена в 0,6  ±  0,6  % образцов клещей из Прибайкалья 
[24]. Аналогичные показатели инфицированности кле-
щей данного вида были получены О.В.  Мельниковой 
[25]. Причем в обоих случаях маркеры ВКЭ были выяв-
лены у H. concinna, собранных с растительности на флаг 
только в Эхирит-Булагатском районе Иркутской обла-
сти, где на протяжении длительного периода времени 
нами фиксировалась устойчивая популяция клещей 
данного вида.

Вирус Кемерово (KEMV) (орбивирус, представи-
тель группы Грейт-Айленд), был впервые изолирован 
в 1962  г. группой советских и чехословацких вирусо-
логов под руководством академика М.П.  Чумакова 
из ликвора пациента с энцефалитом, возникшим после 
присасывания клеща, а также из клещей I.  persulcatus 
в эндемичном очаге КЭ в Кемеровской области. Этот 
вирус активно изучался вплоть до 70-х годов прошлого 
столетия, после чего перешёл в разряд «забытых ин-
фекций с неизвестным эпидемическим потенциалом» 
[26]. Возрастание интереса к изучению вируса Кемеро-
во со стороны вирусологов и эпидемиологов возобно-
вилось после 2010 г. на волне всеобщего внимания учё-
ных к «забытым» инфекциям [27, 28, 29]. В настоящее 
время показано, что ареал KEMV гораздо шире, чем по-
лагали ранее, и включает в себя не только территории 
Сибири (Кемеровская, Омская, Новосибирская, Иркут-
ская области), Северного и Северовосточного Алтая, 
но и Урала (Свердловская, Курганская области, Удмур-
тия) и Европейской части страны (Московская, Воло-
годская, Костромская области, Республика Коми) [28]. 
KEMV был выявлен в клещах I.  persulcatus, I.  pavlovskyi, 

в их гибридах, а также в I.  ricinus и D.  reticulatus. Кро-
ме того KEMV был впервые обнаружен в клещах 
I.  persulcatus в восточном Казахстане [15]. Тот факт, 
что в качестве резервуаров KEMV могут фигурировать 
и перелётные птицы, может обуславливать широкую 
географию регионов, где был изначально и в последу-
ющем изолирован вирус Кемерово, и приводить к его 
дальнейшему территориальному распространению 
вдоль путей миграции птиц [29].

В ходе данного исследования маркеры KEMV были 
выявлены у 1,1  % клещей H.  concinnа в Прибайкалье, 
что соответствует данным литературы, согласно ко-
торым вирусофорность разных видов клещей в раз-
личных регионах России варьирует от 0,2 до 10,1  % 
у I. persulcatus, от 3,6 до 4,9 % у I. ricinus и от 4,1 до 5,8 %. 
у D.  reticulatus. Полученные нами показатели инфици-
рованности клещей H.  concinna ниже показателей за-
раженности I.  persulcatus из Иркутской области (3  %), 
установленных ранее Дедковым  В.Г. и соавт. [27]. Ге-
нетический материал KEMV был впервые обнаружен 
нами в клещах H. concinna, однако к этим данным нуж-
но отнестись с определенной долей осторожности, т.к. 
полученные результаты пока не подтверждены секве-
нированием изолятов.

В последние годы в клещах H. concinna выявлен ряд 
новых вирусов, таких как вирус Alongshan (ALSV) [4], 
Jingmen tick virus (JMTV), ортонайровирусы Beiji (BJNV), 
Songling (SGLV) [5, 6], вирус заболоченных мест или 
Wetland virus (WELV) [30], вирус Крым-Конго геморраги-
ческой лихорадки (CCHV), флебовирус Mukawa (MKWV) 
[7], бандавирус Даби (Dabieshan) [7] и мивирус Nuomin 
(NOMV) [7].

Новый флавиподобный вирус ALSV, который яв-
ляется представителем Jingmenvirus group вирусов 
и имеет сегментированный геном, был выявлен в таеж-
ных клещах на юге Сибири (Республике Тыва, Хакасии, 
Алтае, Алтайском крае, Иркутской области) и Забай-
кальском крае [4, 31]. По данным Карташова М.Ю. и со-
авт. инфицированность I. persulcatus ALSV в Иркутской 
области составила 1,0  %. В клещах H.  concinna на тер-
ритории Прибайкалья генетический материал этого 
вируса пока не обнаружен, однако выявление ALSV 
на территории Республики Алтай в клещах этого вида, 
свидетельствует о его потенциальной возможности вы-
ступать в качестве переносчика данного вируса [4].

Бактерии и риккетсии. На территории Прибайка-
лья в клещах H. concinna нами детектированы маркеры 
боррелий комплекса Borrelia burgdorferi s.l. и B. miyamotoi. 
Также нами выявлена ДНК представителей семейства 
Anaplasmataceae – E.  muris и A.  phagocytophilum, ко-
торые являются этиологическими агентами моноци-
тарного эрлихиоза и гранулоцитарного анаплазмоза 
человека соответственно. Отмечены случаи микстин-
фицирования клещей H. concinna обоими возбудителя-
ми. Определенная в ходе исследования нуклеотидная 
последовательность groESL оперона длиной 1315 н.о. 
образца ДНК Ehrlichia  spp. от клеща H.  concinna ока-
залась идентичной нуклеотидным последовательно-
стям образцов E.  muris, выявленных ранее в таежных 
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клещах в Новосибирской области, Хабаровском крае 
и Иркутской области (Irk-Ip615, Irk-Ip635) и отличалась 
двумя заменами от последовательности groESL оперо-
на из I. persulcatus в Японии [32]. Кроме того, в клещах 
H. concinna из Прибайкалья выявлена ДНК R. sibirica, яв-
ляющаяся возбудителем сибирского клещевого тифа, 
и ДНК R. raoultii, а также установлена высокая степень 
инфицированности данного вида иксодид «Candidatus 
R.  tarasevichiae», патогенность которых для человека 
на территории РФ не доказана.

H.  concinna также может являться переносчиком 
таких бактериальных патогенов человека, как Coxiel-
la burnetiii и Francisella tularensis, однако в рамках данно-
го исследования наличие данных возбудителей в кле-
щах не определялось.

Простейшие. Как мы уже упоминали выше, на ос-
новании анализа нуклеотидных последовательностей 
гена 18S рРНК в образцах клещей H. concinna (рис. 1) со-
бранных с растительности на флаг на территории Эхи-
рит-Булагатского района Иркутской области, нами вы-
явлены бабезии генетически близкие к пироплазмидам 
мелких жвачных – B. crassa и B. motasi, а также образец 
ДНК Babesia  spр., нуклеотидные последовательности 
которого идентичны последовательностям образца 
Kh-Hc222 (KJ486568), первоначально обнаруженного 
в клещах этого вида в Хабаровском крае [20].

Образец Babesia sp. Irk-Hc130 (KJ486569) оказался 
в одном кластере с B. motasi от овец из Нидерландов 
(AY260179) и Испании (AY533147), но сформировал 
внутри него отдельную кладу вместе с образцами 
Babesia  spр. 306KPZ (KX470626) от личинки клещей 

H. concinna, присосавшейся к косуле (Capreolu scapre-
olus) в Словакии [33] и Irk-Hc130 (KY471448) от кле-
щей данного вида, снятых с птиц в Венгрии (трост-
никовая камышовка (Acrocephalus scirpaceus), речной 
сверчок (Locustella fluviatilis) и черный дрозд (Turdus 
merula)) [34].

Образцы Irk-Hc129 (KJ486565), Irk-Hc133 (KJ486563) 
вошли в состав одного кластера с образцом B.  crassa, 
полученным от овец из Ирана (AY260176). Совмест-
но с образцами Babesia  spр. от H.  concinna из Польши 
(MZ462993) они сформировали отдельную кладу вну-
три данного кластера. Образец Kh-Hc222 на филоге-
нетическом дереве кластеризуется совместно с образ-
цами Babesia sрp. от клещей H. concinna, отловленных 
с растительности (KT725849) и снятых с птиц (KY471449) 
в Венгрии и образцом Babesia  sp. hc-hl212 (KU862304) 
от H.  concinna из Китая. Среди клещей H.  concinna, 
снятых с птиц в Венгрии, преобладали генетические 
варианты Babesia  spр. Kh-Hc222 и Irk-Hc133. При этом 
положительные на наличие ДНК бабезий образцы 
H. concinna были собраны преимущественно с четырех 
видов птиц с известными восточными миграционными 
привычками и/или филогенетически обоснованными 
связями между их восточными и западными евразий-
скими популяциями (24 из 92 клещей), чем с других 
видов птиц (27 из 229 клещей). Например, обыкновен-
ные овсянки (Eberiza citrinella), окольцованные в Вен-
грии, были повторно пойманы в России на расстоянии 
2800 км в восточном направлении от места кольцева-
ния [34]. Географический ареал этого вида птиц про-
стирается от Европы вплоть до Иркутской области [34]. 

РИС. 1. 
Филогенетическое дерево Babesia  spр., обнаруженных в кле-
щах H. concinna. Дерево построено на основе фрагмента гена 
18S рРНК методом максимального правдоподобия c использо-
ванием модели замен TVM+F+I+G4
Примечание: красным цветом выделены образцы, обнаруженные на тер-
ритории Прибайкалья. Символами отмечены хозяева бабезий (овцы) и об-
разцы от клещей H. concinna, снятых с птиц.

FIG. 1. 
Phylogenetic tree of Babesia  spр., found in H.  concinna ticks. 
The tree was constructed based on the 18S rRNA gene fragment 
by  the maximum likelihood method using the TVM+F+I+G4 
substitution model
Note. Samples found in the Baikal region are highlighted in red. Babesia hosts 
(sheep) and samples from H.  concinna ticks removed from birds are marked 
with symbols.
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С помощью филогенетических методов было показано, 
что соловьи (Luscinia megarhynchos) в Венгрии проис-
ходят от восточноевропейских или азиатских попу-
ляций этого вида птиц [34]. Западнопалеарктические 
популяции соловьиного сверчка (Locustella luscinioides) 
филогенетически более тесно связаны с азиатскими 
певчими птицами (Bradypterus spp.), чем с некоторыми 
видами Locustella  spp. из Европы. Irwin и соавт. было 
доказано, что певчая птица Сави и несколько других 
дальнемигрирующих видов во время постледниковой 
реколонизации распространялись в восточном или 
западном направлении, что отражено в филогеогра-
фическом сравнении их современных популяций [34]. 
На основании полученных данных авторы публикации 
пришли к выводу о важной экоэпидемиологической 
роли птиц в распространении Babesia  spp. на большие 
расстояния. В то же время H. concinna, собранные с рези-
дентных видов птиц в основной период активности дан-
ного вида клеща, подчеркивают их важную роль в ста-
новлении циркуляции сибирских или дальневосточных 
генотипов Babesia sрp. в Центральной Европе [34].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Таким образом, в ходе проведенного нами иссле-
дования в клещах H. concinna впервые в Прибайкалье 
обнаружен ряд потенциальных возбудителей транс-
миссивных инфекций человека и животных различной 
этиологии. На сегодняшний день нами выявлены мар-
керы следующих патогенов: РНК ВКЭ, вируса Кемерово, 
ДНК Borrelia burgdorferi s.l., B. miyamotoi, ДНК представи-
телей семейства Anaplasmataceae (E.  muris и A.  phago-
cytophilum), риккетсий (R.  sibirica, R.  raoultii, «Candida-
tus R.  tarasevichiae», а также простейших (Babesia  sрp.). 
В ходе данного исследования нами получены только 
первые данные о возможном спектре возбудителей, 
инфицирующих популяции клещей H.  concinna в При-
байкалье. Требуются дальнейшие исследования выяв-
ленных патогенов с подтверждением полученных дан-
ных с помощью секвенирования.

В ходе проведенного нами исследования генети-
ческий материал R. heilongjiangensis у H. concinna не об-
наружен, однако результаты, полученные Яковчиц Н.В. 
и соавт., свидетельствуют о присутствии в клещах этого 
вида именно этих риккетсий [19].

В связи с этим роль H.  concinna как переносчика 
требует дальнейшего изучения. Выявление вируса 
ALSV в таежных клещах на юге Сибири (Республике 
Тыва, Хакасии, Алтае, Алтайском крае, Иркутской об-
ласти) и Забайкальском крае и обнаружение его в кле-
щах H. concinna на территории Республики Алтай сви-
детельствуют о риске выявления данного возбудителя 
в клещах изучаемого вида. В последние годы список 
патогенных для человека вирусов, выявленных в кле-
щах H.  concinna в мире значительно пополнился. При 
этом для некоторых возбудителей векторная компе-
тентность данного вида клеща доказана, в то время 
как в других случаях он может выступать в качестве 

случайного переносчика возбудителей инфекций, при-
обретенных от их хозяев.

На примере сходства бабезий в клещах H. concinna 
из Европы и Прибайкалья подчеркнуто, что значитель-
ную роль в географическом распространении патоге-
нов на большие расстояния могут играть перелетные 
птицы. Это подтверждается наличием близкого гене-
тического родства Babesia  spp., выявленных в клещах 
H.  concinna на территории Европы и Прибайкалья, 
а также в клещах, снятых с перелетных птиц в Венгрии, 
с известными восточными миграционными привыч-
ками и/или филогенетически обоснованными связя-
ми между их восточными и западными евразийскими 
популяциями.

Анализ литературы и полученные нами данные сви-
детельствуют о том, что экоэпидемиологическая роль 
клеща H. concinna в настоящее время недооценивается 
и должна быть пересмотрена. Учитывая близкую связь 
этого клеща с птицами, существует потенциальная угро-
за, что он может распространиться на новые регионы 
по всему миру, интродуцироваться в новые экосистемы 
и занести несвойственные для данной местности возбу-
дителей или их генетические варианты [2]. В связи с чем, 
необходима организация постоянного мониторинга 
за местообитаниями клещей H. concinna на территории 
Прибайкалья и изучение его инфицированности как из-
вестными, так и новыми, недавно выявленными транс-
миссивными клещевыми патогенами.
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