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Аннотация 
Актуальность. Возбудители клещевых инфекций бактериальной и протозойной природы представляют 
существенную проблему для общественного здравоохранения. 
Цель исследования состояла в детекции и генотипировании боррелий, риккетсий и анаплазм в клещах 
Ixodes ricinus и Dermacentor reticulatus, собранных на территории Калининградской области в 2021–2022 гг. 
Материалы и методы. В исследование были включены 1665 клещей: I. ricinus (n = 862) и D. reticulatus  
(n = 803), собранных в 33 биотопах Калининградской области. Детекцию генетического материала клеще-
вых патогенов проводили в индивидуальных клещах методом ПЦР с последующим секвенированием и 
филогенетическим анализом специфических последовательностей ДНК. 
Результаты. Уровень инфицированности клещей I. ricinus боррелиями составил 15,5%, причём гено-
типирование по последовательности гена p66 показало наличие ДНК боррелий четырех видов: Borrelia 
afzelii, B. garinii, B. valaisiana и B. lusitaniae. В клещах D. reticulatus ДНК боррелий не выявлено. Генети-
ческий материал Rickettsia spp. был обнаружен в обоих видах клещей, причём уровень инфицированно-
сти клещей I. ricinus составил 2,6%, а D. reticulatus — 21,2%. В клещах I. ricinus обнаружены риккетсии  
R. helvetica, а в луговых клещах — R. raoultii при проведении их генотипирования по гену gltA. ДНК 
Anaplasma phagocytophilum были обнаружены как в клещах I. ricinus, так и в клещах D. reticulatus. Выявле-
ны также случаи коинфицирования индивидуального клеща несколькими клещевыми патогенами.
Заключение. В клещах I. ricinus и D. reticulatus, собранных на территории Калининградской области, об-
наружены 6 видов возбудителей клещевых инфекций бактериальной и протозойной природы, причём 
R. helvetica, R. raoultii и A. phagocytophilum были выявлены впервые. 
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Abstract 
Background. Tick-borne bacterial and protozoal pathogens pose a significant public health problem. The aim 
of this study was to detect and genotype Borrelia, Rickettsia and Anaplasma in Ixodes ricinus and Dermacentor 
reticulatus ticks collected in the Kaliningrad region in 2021–2022.
Materials and methods. The study included 862 I. ricinus and 803 D. reticulatus ticks (1665 in total) collected in 
33 biotopes of the Kaliningrad region. Detection of the DNA of tick-borne pathogens was carried out in individual 
ticks by PCR using a set of specific primers, followed by sequencing and phylogenetic analysis. 
Results. The level of infection of I. ricinus ticks with Borrelia was 15.5%, and genotyping by the p66 gene 
sequence showed the presence of genetic material from four species: B. afzelii, B. garinii, B. valaisiana, and  
B. lusitaniae. In D. reticulatus ticks, no Borrelia genetic material was detected. The Rickettsia DNA has been 
found in both tick species. Moreover, the infection rate of I. ricinus ticks was 2.6%, and D. reticulatus — 21.2%. 
R. helvetica were found in I. ricinus ticks, and R. raoultii in meadow ticks when genotyping by gltA gene. Genetic 
markers of Anaplasma phagocytophilum have been found in I. ricinus and D. reticulatus ticks. Cases of co-
infection of an individual tick have also been identified.
Conclusion. Six different species of tick-borne pathogens were found in the I. ricinus and D. reticulatus ticks 
collected in the Kaliningrad region and R. helvetica, R. raoultii and A. phagocytophilum were identified for the 
first time.

Keyworlds: ixodes ticks, tick-borne infections, Borrelia, Rickettsiae, Anaplasma, genotyping, phylogenetic 
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Введение
Клещи могут быть заражены патогенами вирус-

ной, бактериальной и протозойной природы [1–3]. 
Помимо достаточно хорошо изученных патогенов, к 
которым можно отнести вирус клещевого энцефали-
та и возбудителей иксодового боррелиоза, в клещах 
могут присутствовать другие микроорганизмы, вы-
зывающие заболевания человека, в том числе и в ев-
ропейских странах [2, 4–6]. Инфекции, переносимые 
клещами, являются распространённой группой зоо-
антропонозных заболеваний в России [7, 8]. Струк-
тура и характеристика клещевых инфекций, включая 
генотипирование их возбудителей, на территории 
европейской части России изу чены недостаточно [9]. 
В последние годы случаи клещевых инфекций че-
ловека ассоциируются с клещами Ixodes persulcatus 
(Schulze, 1930), I. pavlovskyi (Pomerantzev, 1946), 
Dermacentor reticulatus (Fabric, 1794), D. marginatus 
(Sulzer, 1776), D. nuttali (Olenev, 1928) в сибирских 
и дальневосточных регионах России [8, 10]. В евро-
пейских части России широко распространены кле-
щи I. ricinus (Linnaeus, 1758), которые доминируют 
в западных регионах страны. Интересно, что появ-
ление клещей D. reticulatus отмечается в городских 

и пригородных биотопах [8, 11]. Так, в Томске их 
численность возросла более чем в 200 раз для го-
родских биотопов, а инфицированность клещей 
D. reticulatus составила приблизительно 44–48% 
для Rickettsia spp., 0,7–0,9% для вируса клещевого 
энцефалита и 0,6% для Anaplasma phagocytophilum. 

Ранее в I. ricinus в Ленинградской и Калинин-
градской областях методом ПЦР были предполо-
жительно обнаружены 4 вида боррелий при уровне 
инфицированности 11,5% [12]. Несколько позднее 
в парковых зонах Санкт-Петербурга на побережье 
Балтийского моря были обнаружены таёжные кле-
щи (I. persulcatus) с уровнем инфицированности 
9,3% боррелиями, генотипированными как B. afzelii 
и B. garinii [13]. В Финляндии уровень инфициро-
ванности I. ricinus и I. persulcatus различными кле-
щевыми патогенами достигал 30% при значитель-
ном доминировании Borrelia burgdorferi sensu lato 
[14]. При этом клещи I. ricinus были существенно 
чаще инфицированы и коинфицированы различны-
ми бактериальными и протозойными патогенами. 

В Калининградской области в 2022 г. из-за уку-
сов клещей за медицинской помощью обратились 
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5379 человек1. Ежегодно диагностируются только 
случаи вирусного клещевого энцефалита и иксодо-
вого клещевого боррелиоза у пациентов, которые 
традиционно ассоциируются с клещами I. ricinus:  
в 2022 г. зарегистрировано 3 случая клещевого эн-
цефалита и 49 случаев клещевого боррелиоза. Цир-
куляция других возбудителей клещевых инфекций 
и их видовая принадлежность не описаны.

Целью данного исследования являлось обна-
ружение, изучение видовой принадлежности и ге-
нотипирование боррелий, риккетсий и анаплазм, 
выявляемых в иксодовых клещах, собранных в раз-
личных биотопах Калининградской области. 

Материалы и методы
Сбор клещей производили с растительности 

методом «на флаг» в различных биотопах Калинин-
градской области в 2021–2022 гг. Географические 
координаты биотопов и количество собранных в 
биотопах клещей представлены в Приложении на 
сайте журнала. Видовая идентификация клещей 
осуществлялась морфологическим методом [15]. 

Выделение нуклеиновых кислот
Клещи были дважды обработаны 70% эта-

нолом для инактивации инфекционных агентов 
и промыты фосфатно-солевым буфером. Гомоге-
низацию полученных образцов осуществляли с 
использованием лабораторного гомогенизатора 
«TissueLyserLT» («Qiagen») в 300 мкл стерильного 
физиологического раствора. Выделение проводили 
из 100 мкл гомогената с использованием набора ре-
агентов «АмплиПрайм РИБО-преп» («НекстБио») 
согласно инструкции производителя.

Проведение ПЦР
Скрининг полученных образцов на нали-

чие генетических маркеров изучаемых патогенов 

1 Государственный доклад «О состоянии санитарно-эпидемио-
логического благополучия населения в Калининградской об-
ласти в 2022 году». Калининград; 2023. 238 с. URL: https://39.
rospotrebnadzor.ru/sites/default/files/doklad_o_goskontrole_
za_2022_kaliningradskaya.pdf

осуществляли с помощью ПЦР, используя специ-
фические праймеры (таблица), на термоциклере  
«Т-1000» («Bio-Rad») в 25 мкл реакционной сме-
си следующего состава: 10 мM Трис-HСl (pH 9,0), 
50 мM KCl, 0,1% тритон Х-100, 2 мM MgCl2, 0,2 мM 
каждого dNTP, по 0,25 мM каждого праймера, 
1,5 ед. активности HS-Taq-полимеразы («Евроген») 
и 1–100 нг ДНК-матрицы. При постановке ПЦР 
использовали следующие температурные режимы: 
предварительная активация полимеразы — 95ºС  
в течение 5 мин; 38 циклов: 95ºС — 20 с, Тотжига —  
20 с, 72ºС — 1 мин; финальная элонгация при 72ºС —  
4 мин.

Детекцию полученных ампликонов проводили 
методом гель-электрофореза в 2% агарозном геле в 
трис-ацетатном буфере, содержащем 0,1% броми-
да этидия. Продукты амплификации из агарозного 
геля очищали с использованием набора на основе 
микроколонок («Биосилика»).

Секвенирование и анализ нуклеотидных  
последовательностей

Секвенирование по Сэнгеру проводили с ис-
пользованием набора «BigDye Terminatorv.3.1 
Cycle Sequencing Kit» («Applied Biosystems»). 
Определение нуклеотидных последовательностей 
осуществляли на основе капиллярного электро-
фореза с помощью автоматического секвенатора 
«3130xl Genetic Analyzer» («Applied Biosystems»). 
Анализ полученных нуклеотидных последователь-
ностей проводили с использованием программы 
«UniproUGENE v. 1.46». Полученные нуклеотид-
ные последовательности сравнивали с ранее опу-
бликованными последовательностями в GenBank 
при помощи поискового приложения BLAST. Вы-
равнивание нуклеотидных последовательностей 
осуществляли с помощью алгоритма MUSCLE в 
программе «MEGA Х». Филогенетический анализ 
нуклеотидных последовательностей проводили ме-
тодом максимального правдоподобия с использова-
нием модели эволюции Tamura-Nei с целью анализа 
генетических взаимоотношений/кластеризации ну-
клеотидных последовательностей. Показатели ста-

Праймеры, использованные для амплификации фрагментов генов боррелий, риккетсий и анаплазм из иксодовых 
клещей
Primers using for isolation gene fragments of Borrelia, Rickettsia and Anaplasma from ixodes ticks 

Праймер
Primer

Структура праймера (5′→3′) 
Primer sequence (5′→3′) 

Температура 
Temperature, ºС

Размер, п.н.
Size, bp

Источник  
Reference

Borr2rF CGAATTAGGCAAAGACGATCC
56 548 [8]

Borr2rR TTTCCATAAGCTCCTGATAAGCCA

CS409d CCTATGGCTATTATGCTTGC
56 769 [16]

RP1258n ATTGCAAAAAGTACAGTGAACA

MSP2-3f CCAGCGTTTAGCAAGATAAGAG
55 334 [17]

MSP2-3r GCCCAGTAACAACATCATAAGC
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тистической надёжности узлов филогенетического 
дерева рассчитаны с помощью бутстреп-анализа с 
использованием 1000 случайных реплик. 

Депонирование нуклеотидных  
последовательностей

В базу данных GenBank были депонированы 
нуклеотидные последовательности: фрагменты гена 
msp2 A. phagocytophilum (OR488786–OR488799); ге-
на p66 борреллий: B. afzelii (OR488840–OR488890), 
B. garinii (OR488891–OR488929), B. va lai siana 
(OR488930–OR488948), B. lusitaniae (OR488949–
OR488967); фрагменты гена gltA риккетсий: 
R. helvetica (OR496610–OR496611) и R. conorii 
subsp. raoultii, далее, как базионим R. raoultii 
(OR496612–OR496613). Исследования проводили 
с соблюдением правил биобезопасности, регламен-
тированных в МУ 1.3.2569–09, СП 1.3.3118-13, СП 
3.1.3310-15.

Результаты
Проведён сбор и анализ 1665 индивидуальных 

образцов нимф и имаго иксодовых клещей видов  
I. ricinus (n = 862) и D. reticulatus (n = 803), собран-
ных на территории 33 городских, пригородных и ха-
рактерных природных биотопов Калининградской 
области (рис. 1). Исследованные биотопы подразде-
лялись по видам клещей, собранных в них, следую-
щим образом: 11 биотопов, в которых были отлов-
лены только клещи I. ricinus, 9 биотопов — клещи 
D. reticulatus и 13 биотопов с 2 видами клещей. Со-
вершенно необычно, что фактически половина всех 
собранных клещей была отнесена к луговому кле-
щу, который был обнаружен в 2/3 исследованных 
биотопов и абсолютно доминировал в 9 из них. 

Уровень инфицированности I. ricinus боррели-
ями составил 15,5% (128/862; 95% ДИ 13,2–18,1%). 
При определении нуклеотидной последовательно-
сти фрагмента гена р66 длиной около 560 п.н. среди 

128 образцов были выявлены боррелии четырех ви-
дов из комплекса B. burgdorferi s.l.: у 51 клеща вы-
явлена ДНК B. afzelii (39,9%; 95% ДИ 31,8–48,5%),  
у 39 — B. garinii (30,5%; 95% ДИ 23,2–38,5%), 
у 19 — B. valaisiana (14,8%; 95% ДИ 9,7–22,0%), 
у 19 — B. lusitaniae (14,8%; 95% ДИ 9,7–22,0%). Сре-
ди изучаемых образцов клещей вида D. reticulatus 
генетического материала боррелий не выявлено. Фи-
логенетический анализ показал, что боррелии, выяв-
ленные в клещах I. ricinus на территории Калинин-
градской области, кластеризуются с прототипными 
изолятами, выделенными прежде всего в европей-
ских странах (рис. 2). Анализ последовательности 
секвенированного фрагмента гена р66 B. afzelii вы-
явил 6 аллелей этого гена, для изолятов B. garinii 
обнаружено 8 аллельных вариантов, отличающихся 
друг от друга по 1–14 нуклеотидным заменам, а изо-
ляты B. valaisiana и B. lusitaniae имели 2 и 4 замены.

Уровень инфицированности риккетсиями кле-
щей составил 11,5% (191/1665; 95% ДИ 10,2–13,1%). 
Среди клещей вида I. ricinus ДНК риккетсий выяв-
лена в 22 образцах, уровень инфицированности — 
2,6% (22/862; 95% ДИ 1,7–3,8%). Все выявленные 
изоляты риккетсий из клещей I. ricinus по фраг-
менту гена цитратсинтазы (gltA) были отнесены к 
R. helvetica. При анализе нуклеотидных последова-
тельностей гена gltA идентифицированы два основ-
ных геноварианта R. helvetica, циркулирую щие в 
Калининградской области. Они отличаются друг от 
друга 2 синонимичными нуклеотидными заменами 
(уровень гомологии между геновариантами состав-
ляет 99,8%). Один из геновариантов соответствует 
описанным ранее вариантам R. helvetica, обнару-
женным в Республике Коми и Омской области [9, 
18], другой геновариант отличается от известных 
последовательностей. 

В 21,1% клещей D. reticulatus обнаружена ДНК 
риккетсий (169/803; 95% ДИ 18,4–24,0%), которая 
была генотипирована как R. raoultii. Филогенетиче-
ский анализ R. raoultii показал существование двух 
вариантов, отличающихся одной синонимичной за-
меной (рис. 3). В целом эти геноварианты соответ-
ствуют широкому кругу изолятов R. raoultii, цирку-
лирующих в Европе, России и Китае [19, 20]. 

Методом ПЦР ДНК A. phagocytophilum была 
обнаружена в 12 исследованных образцах клещей 
вида I. ricinus (1,4%; 95% ДИ 0,8–2,5%) и в 2 образ-
цах клещей вида D. reticulatus (0,2%; 95% ДИ 0,1–
0,9%). У выявленных изолятов A. phagocytophilum 
проведено определение нуклеотидных последова-
тельностей фрагмента гена msp2 длиной примерно 
340 п.н. с последующим филогенетическим анали-
зом (рис. 4). На территории Калининградской обла-
сти обнаружены 3 геноварианта A. phagocytophilum 
с уровнем гомологии порядка 98,6%, тождественные 
либо наиболее близкие изолятам A. phagocytophilum, 
циркулирующим в Норвегии и Польше.

Рис. 1. Места расположения биотопов в Калининград-
ской области, в которых проводился сбор иксодовых 

клещей в 2021–2022 гг. 
Fig. 1. Locations of biotopes in the Kaliningrad region, 

where ixodid ticks were collected in 2021–2022.



230 231ЖУРНАЛ МИКРОБИОЛОГИИ, ЭПИДЕМИОЛОГИИ И ИММУНОБИОЛОГИИ. 2024; 101(2) 
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-503

ОРИГИНАЛЬНЫЕ ИССЛЕДОВАНИЯ

Рис. 2. Дендрограмма, построенная по нуклеотидной последовательности фрагмента гена p66 для выявленных  
изолятов боррелий. 

Последовательности, отмеченные чёрными квадратами, получены из клеща I. ricinus. 
Fig. 2. Dendrogram of nucleotide sequences of the p66 gene fragment for detected borrelia isolates.

Black squares — sequences derived from I. ricinus tick. 

В 2 пробах клещей содержался одновремен-
но генетический материал B. afzelii и R. helvetica, 
в 1 пробе клещей — ДНК B. valaisiana и A. phago­
cytophilum.

Обсуждение
Результаты регулярных многолетних полевых 

наблюдений показывают, что основные рекреа-
ционные ландшафты Калининградской области, 
включая ландшафты побережья Балтийского мо-
ря, имеют сформированные популяции иксодовых 
клещей. При этом активность иксодид в зонах с вы-
раженной антропогенной нагрузкой существенно 
выше, чем в аналогичных ландшафтах с незначи-
тельной антропогенной нагрузкой. Так, в последние 
годы за медицинской помощью по поводу укусов 
клещей обращаются 4194–7300 человек. Ежегодно 

диагностируется 2–16 случаев вирусного клещево-
го энцефалита и 35–132 случаев иксодового клеще-
вого боррелиоза. Это многократно повышает риски 
контакта человека с иксодовыми клещами, что мо-
жет привести к заражению человека возбудителями 
различных клещевых инфекций. 

Клещевые боррелиозы занимают важное ме-
сто в структуре инфекционной патологии в Кали-
нинградской области. В клещах Калининградской 
области нами были обнаружены и генотипированы 
B. afzelii, B. garinii и B. lusitaniae, которые счита-
ются патогенными для человека, и B. valaisiana, 
патогенность которой обсуждается [21]. Уровень 
инфицированности (15,5%) соотносится с ранее 
проведёнными исследованиями на территории Ле-
нинградской и Калининградской областей [12]. 
B. afzelii и B. garinii — наиболее распространённые 
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возбудители клещевого боррелиоза у человека и 
наиболее часто обнаруживаются в клещах I. ricinus. 
Впервые на территории Калининградской области 
показана циркуляция B. lusitaniae. Следует отме-
тить, что B. lusitaniae в основном распространена 
в странах Средиземноморского региона, таких как 
Португалия, Марокко и Тунис. В более северных 
широтах данный патоген обнаруживался в Австрии, 
Словакии, Украине и Латвии [22]. 

В клещах D. reticulatus не удалось выявить ге-
нетических маркеров боррелиоза, хотя была иссле-
дована весьма представительная выборка клещей 
этого вида. Ранее аналогичная ситуация была заре-
гистрирована в Томске, где удалось индивидуаль-
но исследовать 315 клещей этого вида, собранных 

в городских биотопах [11]. В Томских городских 
биотопах обнаружено более чем 200-кратное уве-
личение численности клещей D. reticulatus факти-
чески в течение 2015 г. Именно взрывное нараста-
ние численности D. reticulatus позволило собрать 
в 2016–2017 гг. значительное количество этих кле-
щей и оценить их роль в передаче клещевых ин-
фекций в Томске. 

Риккетсии, переносимые иксодовыми клещами, 
являются инфекционными агентами, способными 
вызывать заболевание человека. На территории Ка-
лининградской области нам впервые удалось уста-
новить факт циркуляции двух видов риккетсий из 
группы клещевой пятнистой лихорадки: R. helvetica 
и R. raoultii. Зарегистрированный уровень инфи-

Рис. 3. Дендрограмма нуклеотидных последовательностей фрагмента гена gltA выявленных изолятов риккетсий. 
Чёрными треугольниками отмечены последовательности, полученные из клеща D. reticulatus,  

чёрными квадратами — из клеща I. ricinus. 
Fig. 3. Dendrogram of nucleotide sequences of the gltA gene fragment for identified Rickettsia isolates.
Black triangles — sequences derived from D. reticulatus tick; black squares — sequences derived from I. ricinus tick.
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цированности R. helvetica клещей I. ricinus соста-
вил 2,6%. В других странах Балтийского регио-
на он колеблется от 5 до 10% [23]. Однако клещи 
D. reticulatus были инфицированы R. raoultii в 21,2% 
случаев. При этом в Литве и Латвии аналогичный 
показатель достигает 38%, в Германии — 80% [24, 
25]. На территории России уровень инфицирован-
ности D. reticulatus данным видом риккетсий мо-
жет варьировать в различных регионах от 21,9% 
до 45%. ДНК R. helvetica была найдена у клещей 
I. persulcatus, I. ricinus, I. pavlovskyi и I. trianguliceps 
в различных регионах северной Евразии [10, 26, 27]. 
Описаны случаи заболевания человека, при этом у 
пациентов с риккетсиозом, вызванным R. helvetica, 
наблюдалась лихорадка, редко появлялась сыпь, 
описаны случаи перимиокардита и менингита. 

R. conorii subsp. raoultii была описана как но-
вый вид риккетсий в 2008 г. после изучения про-
тотипного штамма R. raoultii Kharbarovsk, выде-
ленного в 2005 г. из клеща D. silvarum в Хабаров-

ском крае [28]. В последующих исследованиях 
R. raoultii была обнаружена у клещей D. reticulatus, 
D. marginatus и D. nuttalli в ряде регионов азиат-
ской части России (Омская область, Республика Бу-
рятия), в Казахстане, в Китае и Монголии [19, 20]. 
Риккетсии, генетически близкие R. raoultii, выявле-
ны в клещах Haemaphysalis hystricis в Японии и в 
клещах H. ornithophila, H. shimoga, H. lagrangei в 
Таиланде, а также в клещах D. marginatus в Грузии, 
Турции и в европейских странах [29]. 

Серологическими методами и путём выяв-
ления ДНК в крови больных подтверждена роль 
R. raoultii наряду с R. slovaca в качестве этиологи-
ческого агента синдрома TIBOLA, который ассо-
циируется с клещами рода Dermacentor spp. [30]. 
У больных развивается астенический синдром,  
в четверти случаев наблюдается лихорадка (> 38ºC). 
У большинства пациентов эритема сохраняется до 
1–2 мес. В случае локализации укуса клеща в воло-
систой части головы примерно у трети пациентов 

Рис. 4. Дендрограмма нуклеотидных последовательностей фрагмента гена msp2 выявленных  
изолятов A. phagocytophilum. 

Чёрными треугольниками отмечены последовательности, полученные из клеща D. reticulatus,  
чёрными квадратами — из клеща I. ricinus. 

Fig. 4. Dendrogram of nucleotide sequences of the msp2 gene fragment for identified A. phagocytophilum isolates.
Black triangles — sequences derived from D. reticulatus ticks; black squares — sequence derived from I. ricinus ticks
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развивается стойкое облысение в месте заживления 
укуса. При этом случаев заболевания риккетсиоза-
ми человека в Калининградской области пока не 
описано. 

Впервые выявленный в работе факт наличия 
генетического материала A. phagocytophilum в кле-
щах I. ricinus и D. reticulatus показывает активную 
циркуляцию данного возбудителя в Калининград-
ской области. Уровень инфицированности клещей 
D. reticulatus и I. ricinus (0,2 и 1,4% соответственно) 
соотносится с аналогичными показателями для та-
ких стран, как Дания, Швеция, Норвегия и Герма-
ния, где патоген обнаруживается в 1–5% иксодовых 
клещей [23]. Филогенетический анализ показывает 
одновременную циркуляцию не менее 3 геновари-
антов A. phagocytophilum. Заболевание гранулоци-
тарным анаплазмозом человека (ГАЧ) впервые опи-
сано на Дальнем Востоке России ещё в 2000 г. Позд-
нее подтверждённые случаи заболевания отмечены 
в Пермской, Новосибирской областях и на Алтае. 
Клиническое течение ГАЧ очень полиморфно: от 
лёгких, субклинических форм до крайне тяжёлых, 
летальных случаев, которые составляют 0,5–1,0% и 
обычно связаны с развитием вторичных инфекций. 
Для заболевания характерно появление головных и 
мышечных болей, развитие лихорадки. Менее чем 
у половины больных могут наблюдаться тошнота, 
рвота, анорексия, диарея, боли в брюшной области 
и суставах, кашель. В большинстве случаев у боль-
ных ГАЧ отмечают лейкопению, тромбоцитопению, 
а также повышенный уровень аминотрансфераз 
печени и С-реактивного белка в сыворотке крови. 
Заболевание ГАЧ на территории Калининградской 
области не зарегистрировано. 

Высокий уровень инфицированности иксодо-
вых клещей риккетсиями и анаплазмами в Калинин-
градской области, наличие постоянных контактов 
населения с клещами позволяет ожидать появление 
случаев инфицирования людей риккетсиями группы 
клещевой пятнистой лихорадки и анаплазмами. Ди-
агностика этих заболеваний может быть затруднена 
из-за несовершенства их лабораторной диагностики. 
Эти инфекционные агенты не культивируются клас-
сическими микробиологическими методами, а гене-
тический материал возбудителей можно обнаружить 
в клиническом материале от больных в очень узком 
временнóм диапазоне. Это актуализирует исследо-
вания по сероэпидемиологическому мониторингу 
данных инфекций у населения, проживающего в 
Калининградской области, для уточнения их рас-
пространения в настоящее время.

Заключение
В коллекции клещей I. ricinus и D. reticulatus, 

собранной в 33 различных биотопах в Калинин-
градской области в 2021–2022 гг., обнаружена ДНК 
6 различных видов возбудителей клещевых инфек-

ций бактериальной и протозойной природы. Секве-
нирование фрагментов геномов этих возбудителей, 
их филогенетический анализ позволили идентифи-
цировать и генотипировать следующие виды возбу-
дителей клещевых инфекций: B. afzelii, B. garinii, 
B. valaisiana, B. lusitaniae, R. helvetica, R. raoultii и 
A. phagocytophilum. При этом R. helvetica, R. raoultii 
и A. phagocytophilum были выявлены впервые в дан-
ном регионе как в клещах I. ricinus, так и в клещах 
D. reticulatus. Полученные данные подтверждают 
необходимость постоянного мониторинга цирку-
ляции возбудителей боррелиозов, риккетсиозов и 
анаплазмоза в природных очагах клещевых инфек-
ций в Калиниградской области, дальнейшего совер-
шенствования методов диагностики и профилакти-
ки этих инфекций, включая выявление возможных 
случаев заболевания человека риккетсиозами и ГАЧ. 
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