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Аннотация 
Введение. Томская область относится к регионам РФ с максимально высоким уровнем заболеваемости 
населения клещевыми инфекциями. Однако спектр и генетическое разнообразие возбудителей клещевых 
инфекций изучены недостаточно. 
Цель исследования — оценить встречаемость и провести генотипирование различных видов возбудите-
лей клещевых инфекций в иксодовых клещах, собранных с растительности в городских и пригородных 
биотопах г. Томска. 
Материалы и методы. В исследовании проанализированы 534 клеща: Ixodes persulcatus (n = 107), 
I. pavlovskyi (n = 234) и Dermacentor reticulatus (n = 193), собранных в 13 биотопах Томска и в биотопах 
пригородов в течение 2023 г. Детекция генетического материала клещевых патогенов проведена методом 
полимеразной цепной реакции (ПЦР) и ПЦР с обратной транскрипцией в индивидуальных клещах с после-
дующим секвенированием и филогенетическим анализом нуклеотидных последовательностей.
Результаты. Обнаружено более чем четырехкратное доминирование клещей I. pavlovskyi и D. reticulatus
над таёжным клещом. При этом инфицированность клещей I. persulcatus вирусом клещевого энцефа-
лита (ВКЭ) сибирского генотипа составила 1,3%, в клещах рода Ixodes генетический материал Borrelia 
burgdorferi s.l. был обнаружен в 8,5%, B. miyamotoi — 2,1%, Anaplasma phagocytophilum — 1,5%, а Rickettsia 
tarasevichiae — 14,1%. Инфицированность R. raoultii клещей D. reticulatus составила 48,7%, а в единич-
ном образце была обнаружена ДНК Babesia canis. Генотипирование и филогенетический анализ геном-
ных нуклеотидных последовательностей показал наличие новых, необычных для региона геновариантов 
B. garinii, B, bavariensis, B. afzelii и сибирского генотипа ВКЭ (субклайд V).
Заключение. На территории Томска и его пригородов в иксодовых клещах обнаружен генетический мате-
риал 9 видов клещевых патогенов, в том числе их новые генетические варианты. 
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Abstract 
Introduction. Tomsk region is one of the territories of the Russian Federation with the highest possible incidence 
of tick-borne infections. However, the spectrum and genetic diversity of tick-borne pathogens remain insufficiently 
studied.
Materials and methods. The study analyzed 534 ticks: Ixodes persulcatus (n = 107), I. pavlovskyi (n = 234) and 
Dermacentor reticulatus (n = 193), collected in 13 biotopes of Tomsk and its suburbs during 2023. Detection of 
genetic material of tick-borne pathogens was carried out by PCR and RT-PCR in individual ticks with subsequent 
sequencing and phylogenetic analysis of nucleotide sequences. 
Results. More than fourfold dominance of I. pavlovskyi and D. reticulatus ticks over the taiga tick was observed. 
Infection of I. persulcatus ticks with tick-borne encephalitis virus (TBEV) of the Siberian genotype amounted to 
1.3%, in ticks of the Ixodes genus, the genetic material of Borrelia burgdorferi s.l. was detected in 8.5%, B. miya-
motoi – in 2.1%, Anaplasma phagocytophilum — in 1.5%, and Rickettsia tarasevichiae — in 14.1%. R. raoultii 
infection of D. reticulatus ticks was identified in 48.7%, and Babesia canis DNA was detected in a single sample. 
Genotyping and phylogenetic analysis of genomic nucleotide sequences showed the presence of new, unusual for 
the region genetic variants of B. garinii, B. bavariensis, B. afzelii and the Siberian TBEV genotype (subclade V).
Conclusion. In the territory of Tomsk and its suburbs, genetic material of 9 species of tick-borne pathogens, 
including their new genetic variants, was detected in ixodes ticks.

Keywords: ixodes ticks, tick-borne encephalitis virus, Borrelia spp., Rickettsia spp., Anaplasma spp., genotyping, 
Tomsk, Russia
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Введение
Иксодовые клещи являются переносчиками ря-

да возбудителей инфекционных заболеваний вирус-
ной, бактериальной и протозойной природы, игра-
ющих большую роль в инфекционной патологии 
человека. Томская область относится к территориям 
России с наиболее высокими показателями заболе-
ваемости иксодовым клещевым боррелиозом (ИКБ) 
и клещевым энцефалитом [1–4]. В 2020–2023 гг. 
показатели заболеваемости превышали средние по-
казатели заболеваемости по России в 2,0–5,9 раза, 

составляя 10,3–15,7 на 100 тыс. населения для ИКБ, 
и в 4,0 и более раз, варьируя от 2,9 до 4,5 на 100 тыс. 
населения, для клещевого энцефалита. При этом ко-
личество обращений населения в медицинские ор-
ганизации региона за медицинской помощью по по-
воду присасывания клеща составило более 1000 на 
100 тыс. населения в 2020–2023 гг.1 В указанный пе-
риод этот показатель варьировал от 1705,5 до 2390,1 

1 О состоянии санитарно-эпидемиологического благополучия 
населения в Российской Федерации в 2022 году: Государст-
венный доклад. М.; 2023. 368 с. 



312 313JOURNAL OF MICROBIOLOGY, EPIDEMIOLOGY AND IMMUNOBIOLOGY. 2025; 102(3)
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-665

ORIGINAL RESEARCHES

на 100 тыс. населения, превышая соответствующие 
средние значения параметра в России от 5,0 до 
7,4 раза.

В целом, в распространении клещевых инфек-
ций в России участвуют несколько видов клещей, 
при этом наибольшее значение имеют клещи Ixodes 
ricinus и I. persulcatus [5]. В Западной Сибири опи-
сано не менее 11 видов иксодовых клещей, из кото-
рых наибольшую эпидемическую значимость име-
ет клещ I. persulcatus [6–8]. Традиционно таёжный 
клещ считается основным вектором для клещевых 
патогенов на юге Западной Сибири, однако в по-
следнее время в городских и пригородных биото-
пах Томска необычно широкое распространение 
получили клещи I. pavlovskyi (Pomerantzev, 1946) и 
D. reticulatus (Fabricius, 1794) [8, 9]. Известно, что 
клещи рода Dermacentor, преобладающие в степных 
и лесостепных зонах Сибири, могут быть перено-
счиками вируса омской геморрагической лихорад-
ки, риккетсий клещевого сыпного тифа Северной 
Азии, а также возбудителей лихорадки Ку и гра-
нулоцитарного анаплазмоза человека [2, 3, 7, 8]. 
Средняя численность иксодовых клещей на терри-
тории пригородов Томска и г. Томска варьировала 
от 26,5 до 57,7 экземпляров на 1 км маршрута [4]. 
Результаты изучения вирусофорности клещей мето-
дами иммуноферментного анализа и полимеразной 
цепной реакции варьировала от 0,6% до 6,1%. За-
ражённость вирусом клещевого энцефалита (ВКЭ) 
для клещей рода Ixodes составила 6,5%, а для рода 
Dermacentor — 1,9% [4]. 

Исследование видового состава иксодовых кле-
щей в городской черте Томска, проведённое в 2015–
2016 гг., показало значительный рост численности 
D. reticulatus на склонах высокого берега р. Томь 
(район Лагерного сада), достигая 66 особей на 1 км 
маршрута. Ранее, в 2012–2014 гг., средняя сезонная 
численность составляла всего 0,17 экземпляров на 
1 км маршрута [7, 8]. В 2018–2021 гг. максимальная 
численность клещей рода Dermacentor достигала 
20 особей на 1 учётный км. В 2015 г. исследование 
показало, что из числа отловленных с растительно-
сти в пригородах Томска клещей рода Ixodes доля 
I. pavlovskyi составила 70,3%, а доля I. persulcatus — 
29,7%. Средняя сезонная численность I. persulcatus
составила 3,67 особи, а I. pavlovskyi — 8,42 экзем-
пляра на 1 учётный км соответственно [7, 8].

Недавно существенное доминирование I. pav-
lovskyi и D. reticulatus среди клещей, атакующих 
человека, было также описано в Новосибирске и 
его пригородах [6]. При этом в других сибирских 
регионах подобный факт пока не описан и в них та-
ёжный клещ по-прежнему ассоциируется с распро-
странением клещевых инфекций у населения. 

Инфицированность иксодовых клещей на юге 
Западной Сибири различными возбудителями ви-
русной, бактериальной и протозойной природы 

остаётся недостаточно исследованной. При этом 
растёт количество публикаций о широком спектре 
клещевых патогенов, обнаруженных в различных 
видах клещей на территориях Северное Евразии 
[6, 10, 11]. Для восполнения и обновления данных 
по молекулярной эпидемиологии возбудителей кле-
щевых инфекций в условиях крупного сибирского 
мегаполиса была предпринята попытка определе-
ния уровней инфицированности различных видов 
иксодовых клещей в городских и пригородных 
биотопах Томска в течение одного летнего сезона. 
Детекцию генетического материала возбудителей 
различных клещевых инфекций, включая ВКЭ, ор-
бивирусы (вирус Кемерово), Borrelia spp., Rickettsia 
spp., Anaplasma spp. и Babesia canis, проводили ме-
тодами полимеразной цепной реакции (ПЦР) и ПЦР 
с обратной транскрипцией (ОТ-ПЦР) для каждого 
клеща индивидуально с последующим секвениро-
ванием обнаруженного генетического материала и 
генотипированием выявленных патогенов. 

Материалы и методы
В ходе исследования было собрано и проана-

лизировано 534 индивидуальных особи клещей, 
относящихся к следующим видам: I. persulcatus
(n = 107), I. pavlovskyi (n = 234) и D. reticulatus
(n = 193). Сбор клещей проводился стандартным 
методом с растительности на территории 13 город-
ских и пригородных биотопов Томска (рис. 1) в лет-
ний период 2023 г. Видовую идентификацию кле-
щей осуществляли, как описано ранее [6].

Для выделения нуклеиновых кислот клещи 
были дважды обработаны 70% этиловым спиртом 
и промыты фосфатно-солевым буфером для удале-
ния внешних загрязнений и наружной микрофлоры. 
Гомогенизацию полученных образцов осуществля-
ли с использованием лабораторного гомогенизатора 
«TissueLyserLT» («Qiagen») в 300 мкл стерильного 
физиологического раствора. Выделение суммар-
ных нуклеиновых кислот проводили из 100 мкл 
гомогената с использованием набора реагентов 
«АмплиПрайм РИБО-преп» («НекстБио») соглас-
но инструкции производителя. Комплементарную 
ДНК получали в реакции ОТ с помощью коммерче-
ского набора «РЕВЕРТА-L» «АмплиСенс»). 

С целью контроля этапа выделения нуклеино-
вой кислоты, а также её сохранности при хранении 
со всеми изучаемыми образцами была проведена 
ПЦР на выявление участка гена цитохромоксида-
зы субъединицы I, локализованного в митохон-
дриальном геноме клещей. Для этого были ис-
пользованы пары праймеров IpCX-6f/IpCX-9R для 
клещей рода Ixodes и DH_f/DH_r для клещей рода 
Dermacentor.

Скрининг проб на наличие генетического ма-
териала изучаемых патогенов (ВКЭ, вирус Кемеро-
во, B. burgdorferi s.l., B. miyamotoi, Rickettsia spp., 
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A. phagocytophilum, Babesia spp.) проводили мето-
дом ПЦР с последующей электрофоретический де-
текций или ОТ-ПЦР. Постановку ПЦР проводили в 
25 мкл реакционной смеси с использованием набо-
ра «БиоМастер HS­Taq ПЦР (2×)» («Биолабмикс») 
и 0,4 рМ специфичных олигонуклеотидных прай-
меров (табл. 1). Для проведения таргетной ПЦР и 
наработки ампликонов, предназначенных для пол-
ногеномного секвенирования изолятов ВКЭ, была 
использована Фьюжн ДНК-полимераза Pfu-Sso7d 
(«Биолабмикс»). Доверительный 95% интервал 
(ДИ) уровня инфицированности клещей изучаемы-
ми патогенами рассчитывали с использованием он-
лайн-сервиса2.

Анализ продуктов амплификации выполняли 
посредством разделения фрагментов ДНК в 2% ага-
розном геле в трис-ацетатном буфере, содержащем 
0,1% бромистого этидия. Очистку ампликонов из 
агарозного геля для последующей постановки секве-
нирующей реакции проводили с использованием на-
бора на основе микроколонок («Биосилика»).

Постановку реакции секвенирования методом 

2 URL: https://www.pedro.org.au/english/downloads/confidence-
interval-calculator

Сенгера проводили с использованием набора реа-
гентов для циклического секвенирования «Big Dye 
Terminator Kit v. 3.1» («Thermo Fisher Scientific»). 
Определение нуклеотидных последовательностей 
проводили по обеим цепям с помощью автома-
тического секвенатора «3130xl Genetic Analyzer» 
(«Applied Biosystems»), все нуклеотидные после-
довательности были определены дважды в незави-
симых экспериментах. Полногеномное секвениро-
вание выявленных изолятов ВКЭ было выполнено 
с применением технологии MiSeq и соответству-
ющих наборов «MiSeq reagent kits v2» («Illumina») 
путём анализа перекрывающихся специфических 
фрагментов после проведения ПЦР. Сборку по-
следовательностей выполняли методом картирова-
ния прочтений на референс-геном штамма Заусаев 
(AF527415) с определением контигов с использова-
нием программы «Geneious Prime (2024.0.5)». 

Анализ полученных нуклеотидных последо-
вательностей, выравнивания и проведение филоге-
нетического анализа проводили с использованием 
программных продуктов «Unipro UGENE v. 1.50» 
[16] и «MEGA Х» [17]. Построение филогенетиче-
ских деревьев выполняли методом максимального 
правдоподобия и эволюционной модели Тамуры–

Рис. 1. Карта-схема Томска и пригородов с обозначением районов сбора клещей.
A — места выявления РНК ВКЭ; B — ДНК B. burgdorferi s.l.; C — ДНК B. miyamotoi; D — ДНК A. phagocytophilum;

E — ДНК Rickettsia spp. 
Обозначение районов сбора: 1 — Лагерный сад; 2 — стадион «Буревестник»; 3 — кладбище «Южное»; 4 — гаражный кооператив 

на ул. Континентальная; 5 — микрорайон «Академгородок»; 6 — лес около п. Зональная станция; 7 — микрорайон Аникино; 
8 — лесополоса на Иркутском тракте; 9 — д. Лоскутово; 10 — с. Межениновка; 11 — п. Басандайка; 12 — п. Степановка; 

13 — с. Тимирязевское. 
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Нея (TN93). Статистическую значимость тополо-
гии филогенетических деревьев оценивали методом 
Bootstrap-анализа, вычисления проводили для 500 
псевдовыборок. 

Нуклеотидные последовательности, выявлен-
ные в данной работе, были депонированы в меж-
дународную базу данных GenBank под номерами: 
PP942931–PP942934 для полногеномных последо-
вательностей ВКЭ, PQ126376–PQ126404 для фраг-
ментов гена P83/100 B. burgdorferi s.l., PQ126405–
PQ126411 для фрагментов гена glpQ B. miyamotoi, 
PQ126412–PQ126416 для фрагментов гена msp2 
A. phagocytophilum, PQ123220 для фрагмента гена 
обнаруженного изолята B. canis.

Исследования проводили с соблюдением 

правил биобезопасности, регламентированных 
в СанПиН 3.3686-21 «Санитарно-эпидемиологиче-
ские требования по профилактике инфекционных 
болезней» от 28.01.2021.

Результаты
Из 534 изученных иксодовых клещей I. per-

sulcatus были представлены 107 (20,0%) особями 
(56 самок и 51 самец), I. pavlovskyi — 234 (43,8%; 
133 самки и 101 самец), D. reticulatus — 193 
(36,1%; 120 самок и 73 самца). Все клещи были 
исследованы методом ПЦР на наличие генети-
ческого материала 10 видов клещевых патогенов 
вирусной, бактериальной и протозойной этиоло-
гии (вирус Кемерово, ВКЭ, B. garinii, B. afzelii, 

Таблица 1. Праймеры, использованные для выделения фрагментов генов вирусов боррелий, риккетсий и анаплазм из 
иксодовых клещей

Мишень Праймеры Структура праймера (5′→3′) Размер Источник 

Ixodes sp.
IpCX-6f ATTAGGAGCACCTGATATAGCTTTCCC

660
IpCX-9r GCTGTAAATAAGCTCGAGTGTCGATA

D. reticulatus
DH_f TCGAWTAGAAYTAAGACAACCTGG

610 [6]
DH_r GGTGRCCAAAAAATCAAAATARATG

TBEV
Kgg31 AAAGGCAGCATTGTGACCTG

361 [11]
Kgg19 CGTGTCTCCACGGCAGAGCC

ALSV
Miass_gly_3F TGGATCAGCTCACACCACAC

333
Miass_gly_3R TCACCGTCACAGTGGAATGG

YGTV
YGTV_gly_1F ACTACTGGTTGCCGTCCTCG

YGTV_gly_1R GTCGCTGCAGTCAAATATCT 

Kemerovo

rt_Kem4f TCCGCCACCCTGGAATGAGAC

116 [9, 12]rt_Kem4r TCAGGATCGGTCAAGGCCATTC

Kem_prb4 FAM–AGCCGTTTCTGTCCACGAGACG–BHQ1

B. burgdorferi s.l.

F7 TTCAAAGGGATACTGTTAGAGAG [13]

F10 AAGAAGGCTTATCTAATGGTGATG

F5 ACCTGGTGATGTAAGTTCTCC

F12 CTAACCTCATTGTTGTTAGACTT

B. miyamotoi

Q1 CACCATTGATCATAGCTCACAG [13]

Q4 CTGTTGGTGCTTCATTCCAGTC

Q3 GCTAGTGGGTATCTTCCAGAAC

Q2 CTTGTTGTTTATGCCAGAAGGGT

Rickettsia spp.

PrF_gltA GGCTTCGGTCATCGTGT 120 [14]

PrR_gltA TTGCTATTTGTAAGAGCGGATTG

Z(ROX)_gltA ROX-CCACGTGCCGCAGTACTTAAAGAAAC-BHQ2

CS409d CCTATGGCTATTATGCTTGC 765 [15]

RP1258n ATTGCAAAAAGTACAGTGAACA

A. phagocytophilum
MSP2− 3f CCAGCGTTTAGCAAGATAAGAG 334 [13]

MSP2− 3r GCCCAGTAACAACATCATAAGC
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B. bavariensis, B. miyamotoi, R. tarasevichiae, 
R. raoultii, A. phagocytophilum и B. canis) (табл. 2). 
Вирус Кемерово нами не выявлен. 

РНК ВКЭ была обнаружена в 4 (1,3%; 95% ДИ 
0,3–2,6) особях из 341 клеща рода Ixodes. Все выяв-
ленные изоляты ВКЭ при анализе полноразмерной 
нуклеотидной последовательности генома были 
отнесены к сибирскому генотипу. Они характеризо-
вались высоким уровнем гомологии нуклеотидной 
последовательности вирусного генома, который со-
ставляет 94–98% в сравнении другими штаммами 
сибирского генотипа и около 85–86% — с другими 
генотипами ВКЭ (табл. 3). Уровни гомологии ами-

нокислотной последовательности вирусного поли-
протеина составляют около 98–99 и 94–95% соот-
ветственно. Изолят Tomsk 2-2023 отличается более 
низким уровнем гомологии от трех других секвени-
рованных томских изолятов. 

При проведении филогенетического анализа 
выявленные генетические варианты кластеризу-
ются с субкладой V сибирского генотипа ВКЭ [18]. 
Обнаруженные изоляты ВКЭ имеют высокий уро-
вень гомологии и кластеризуются вместе с вариан-
тами ВКЭ, циркулирующими в южных регионах 
Сибири, включая регионы, прилегающие к озеру 
Байкал (рис. 2). При этом изолят Tomsk 2-2023 

Таблица 2. Выявление маркеров возбудителей клещевых инфекций в клещах D. reticulatus, I. persulcatus и I. pavlovskyi

Маркеры

Количество ПЦР-положительных образцов в иксодовых клещах, абс./% (95% ДИ)

клещи рода
Ixodes, всего

(n = 341)
I. persulcatus

(n = 107)
I. pavlovskyi

(n = 234)
D. reticulatus

(n = 193)

РНК ВКЭ 4/1,3 (0,3–2,6) 4/1,3 (0,3–2,6) 0 0

ДНК R. tarasevichiae/R. raoultii 48/14,1 (10,8–18,2) 43/40,2 (31,4–49,7) 5/2,1 (0,9–4,9) 94/48,7 (41,8–55,8)

ДНК A. phagocytophilum 5/1,5 (0,6–3,4) 4/3,7% (1,5–9,2) 1/0,4 (0,1–2,4) 0

ДНК B. canis 0 0 0 1/0,5 (0,1–2,9)

ДНК B. miyamotoi 7/2,1 (1,0–4,2) 3/2,8 (0,9–7,9) 4/1,7 (0,6–4,3) 0

ДНК B. burgdorferi s.l. 29/8,5 (5,9–11,9) 17/15,9 (10,2–23,9) 12/5,1 (2,9–8,7) 0

В том числе (n = 29):

B. garinii 19/65,5 (47,4–80,1) 9/8,4 (4,5–15,2) 10/4,3 (2,3–7,7) 0

B. afzelii 7/24,1 (12,2–42,1) 5/4,7 (2,0–10,5) 2/0,8 (0,2–3,0) 0

B. bavariensis 3/10,4 (3,6–26,3) 3/2,8 (0,9–7,9) 0 0

Таблица 3. Степень идентичности (%) нуклеотидной (nuc.) и аминокислотной последовательностей полипротеина 
(aa.) выявленных вариантов ВКЭ по сравнению с прототипными штаммами ВКЭ  

Прототипные штаммы 
Tomsk 1-2023 
(PP942931)

Tomsk 2-2023 
(PP942932)

Tomsk 3-2023 
(PP942933)

Tomsk 4-2023 
(PP942934)

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

Сибирский генотип ВКЭ

Lesopark 11 (KJ701416) 98,14 99,45 96,62 98,99 98,20 99,23 98,27 99,39

Zausaev (AF527415) 98,31 99,42 96,50 99,08 98,06 99,39 98,09 99,48

Kolarovo-2008 (FJ968751) 93,98 96,47 94,06 96,47 94,02 96,47 94,22 96,57

Tomsk-PT122 (KM019545) 94,16 98,31 94,47 98,28 94,24 98,28 94,42 98,41

Vasilchenko (AF069066) 94,23 98,31 94,55 98,25 94,38 98,28 94,58 98,44

Дальневосточный генотип ВКЭ

Sofjin-HO (AB062064) 85,66 95,34 85,52 95,37 85,64 95,40 85,51 95,43

205 (DQ989336) 85,48 95,22 85,51 95,31 85,52 95,28 85,52 95,31

Западный генотип ВКЭ

Hypr (U39292) 85,24 94,88 85,16 94,94 85,34 94,91 85,21 94,79

Neudoerfl (U27495) 85,21 94,39 85,15 94,39 85,26 94,42 85,14 94,33

Байкальский генотип ВКЭ 

886-84 (EF469662) 84,97 95,65 84,92 95,71 84,97 95,61 85,11 95,77

178-79 (EF469661) 85,80 95,92 85,80 96,01 85,86 95,89 85,88 96,04
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Рис. 2. Филогенетическое дерево, построенное по полногеномным нуклеотидным последовательностям ВКЭ. 
Секвенированные варианты ВКЭ выделены жирным шрифтом. Формат представления: 

номер депонирования GenBank, название изолята. 

формирует отдельную филогенетическую ветвь, 
которая может быть перспективной на выделение 
в отдельный субклайд внутри сибирского генотипа 
ВКЭ. Филогенетический анализ показывает, что все 
геномные последовательности томских изолятов 
2023 г. являются оригинальными и отличаются от 
циркулирующих в 2006–2008 гг. в Томске изолятов 
Kolarovo-2008 и Tomsk-PT122, относящихся к суб-
кладе IV сибирского генотипа ВКЭ. 

В 29 клещах рода Ixodes была обнаружена 
ДНК B. burgdorferi комплекса s.l., что соответствует 
уровню инфицированности 8,5% (95% ДИ 5,9–11,9; 

табл. 2). Генотипирование по нуклеотидной после-
довательности фрагмента гена P83/100 показало, 
что видовое разнообразие боррелий было пред-
ставлено в основном B. garinii — 65,5% случа-
ев, B. afzelii была обнаружена в 24,1% случаев, а 
B. bavariensis — в 10,4%. Результаты филогенети-
ческого анализа этих 3 видов боррелий представ-
лены на рис. 3. Все секвенированные варианты 
B. burgdorferi s.l. на филогенетическом дереве фор-
мировали компактные монофилетические груп-
пы в пределах своего вида, которые группирова-
лись с ранее выделенными изолятами в северной 
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Евразии. 
В 7 клещах рода Ixodes также была выявлена 

ДНК B. miyamotoi на основе анализа нуклеотидной 
последовательности фрагмента гена глицерофос-
фодиэстерфосфодиэстеразы (glpQ), что соответ-
ствует уровню инфицированности 2,1% (95% ДИ 
1,0–4,2; табл. 2). При этом в иксодовых клещах ро-
да Dermacentor ДНК комплекса B. burgdorferi s.l. и 
B. miyamotoi не обнаружена. 

Филогенетический анализ для обнаруженных 
изолятов B. miyamotoi показал, что все они имеют 
высокий уровень идентичности с вариантами, об-

наруженными ранее на территории Томской, Ново-
сибирской областей, Хабаровского и Красноярского 
краёв, и вместе с ними кластеризуются в пределах 
Азиатского субтипа B. miyamotoi (рис. 4).

В 4 клещах I. persulcatus и 1 клеще I. pavlovskyi
выявлена ДНК A. phagocytophilum (табл. 2). Опреде-
ление нуклеотидной последовательности фрагмен-
та гена major surface protein 2 (msp2) было выполне-
но для обнаруженных изолятов A. phagocytophilum, 
и результаты их филогенетического анализа пред-
ставлены на рис. 5. Все секвенированные изоляты 
A. phagocytophilum формируют монофилетическую 

Рис. 3. Филогенетическое дерево, построенное по фрагменту гена Р83/100 (325 п.н.) выявленных изолятов 
B. burgdorferi комплекса s.l. 
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Рис. 4. Филогенетическое дерево, построенное по фрагменту гена glpQ (433 п.н.) выявленных изолятов B. miyamotoi.

Рис. 5. Филогенетическое дерево, построенное по фрагменту гена msp2 (340 п.н.) выявленных изолятов 
A. phagocytophilum. 
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группу в пределах своего вида с изолятами, ранее 
обнаруженными в Польше, Калининграде и Север-
ной Америке. 

Наиболее часто в ПЦР выявлялся генетиче-
ский материал риккетсий (табл. 2). Так, ДНК R. tara-
sevichiae была выявлена в 48 (14,1%) из 341 клеща 
рода Ixodes, ДНК R. raoultii — в 94 (48,7%) особях 
из 193 клещей рода Dermacentor, в 5 клещах рода 
Ixodes — 1,5%. В 1 клеще D. reticulatus была обна-
ружена ДНК B. canis по фрагменту гена 18S рРНК 
(0,5% случаев), его филогенетическое дерево пред-
ставлено на рис. 6. Генетический материал вируса 
Кемерово в исследованных клещах не выявлен. 

В ряде случаев было обнаружено несколько 
клещевых патогенов в 1 клеще. Так, в 8 (2,3%) кле-
щах рода Ixodes выявлена ДНК 2 клещевых пато-
генов. Генетический материал B. garinii и R. tara-
sevichiae был обнаружен в 5 клещах, B. garinii и 
B. miyamotoi — в 2 клещах, B. garinii и A. phago-
cytophilum — в 1. Более того, в 1 клеще рода Ixodes 
обнаружена ДНК сразу 3 клещевых патогенов 
(B. garinii, R. tarasevichiae и A. phagocytophilum). 

Обсуждение
Среди изученных нами иксодовых клещей 

доминировали виды I. pavlovskyi и D. reticulatus 
(79,9%), что в последнее время характерно для Том-
ска и Новосибирска и их пригородов [6–8]. Так, 
увеличение численности D. reticulatus более чем 
в 200 раз в городских биотопах Томска было впервые 

зарегистрировано осенью 2015 г. При определении 
видового состава клещей, нападающих на человека 
в Новосибирске и его пригородах, зарегистрирова-
но также, что клещи I. pavlovskyi и D. reticulatus со-
ставляют 84,8% среди клещей, снятых с пациентов, 
обратившихся за оказанием медицинской помощи 
по поводу укуса клеща в 2018 г. Доминирование 
клещей I. pavlovskyi и D. reticulatus в 2023 г. в био-
топах Томска и его пригородов свидетельствует об 
устойчивом характере этого явления и фактическом 
вытеснении таёжного клеща из биотопов этих мега-
полисов на юге Западной Сибири. При этом незави-
симое исследование в 2019 г. природного биотопа 
на реке Томь, расположенного выше Томска по те-
чению (приблизительно 125 км), выявило практиче-
ское полное доминирование таёжного клеща, пред-
ставленность которого составила 95,72% при сбо-
рах с растительности, а доли клеща I. pavlovskyi и 
его гибридов составили всего 1,75 и 2,53% соответ-
ственно при сравнимом объёме выборки [19]. Такая 
драматическая разница видового состава клещей 
в городских и природных биотопах в бассейне одной 
реки на юге Западной Сибири позволяет предполо-
жить, что антропогенное воздействие существенно 
меняет условия размножения клещей и спектр ассо-
циированных с ними клещевых инфекций в местах 
компактного проживания человека. 

В результате проведённых исследований 
в иксодовых клещах трех видов был обнаружен ге-
нетический материал 9 видов клещевых патогенов 

Рис. 6. Филогенетическое дерево, построенное по фрагменту гена 18S рибосомальной РНК (394 п.н.) выявленного 
изолята В. canis.
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вирусной, бактериальной и протозойной природы. 
ВКЭ был обнаружен в 4 клещах (таёжный клещ), 
а все выявленные изоляты ВКЭ были отнесены 
к сибирскому генотипу. Как известно, на террито-
рии северной Евразии ВКЭ в основном представлен 
тремя основными генотипами — дальневосточным, 
сибирским и европейским, первый из которых наи-
более часто вызывает тяжёлые клинические формы 
клещевого энцефалита, а второй чаще встречается 
на территории Западной Сибири [5]. Выявленные 
нами изоляты сибирского генотипа ВКЭ можно от-
нести к субкладе V, для которой типовым вирусом 
принято считать штамм Заусаев. Первоначально 
штамм Заусаев был выделен в Москве из мозга по-
гибшего пациента с хронической формой клещевого 
энцефалита (в течение 2 лет), который предположи-
тельно заразился в Томской области и заболел через 
10 лет после присасывания клеща в 1973 г. [20]. 

Однако в Томске и его пригородах ранее была 
выявлена циркуляция вариантов ВКЭ сибирского 
субтипа в 2006–2008 гг., относящихся к субкладе IV, 
штаммы Kolarovo-2008 (FJ968751) и Tomsk-PT122 
(KM019545), а также вариантов дальневосточно-
го генотипа [7, 9, 21]. Филогенетический анализ 
полногеномных последовательностей показал, что 
изоляты ВКЭ 2023 г. являются новыми для Томска, 
причём необычный изолят Tomsk 2023-2 формиру-
ет отдельную филогенетическую ветвь, которая мо-
жет быть перспективной на выделение в отдельный 
субклайд внутри сибирского генотипа ВКЭ. Нам не 
удалось обнаружить генетический материал вируса 
Кемерово в исследованных клещах, хотя имеются 
сообщения о его обнаружении в Западной Сибири 
и Казахстане [12]. 

Инфицированность клещей рода Ixodes B. burg   -
dorferi комплекса s.l. составила 8,5%, что ниже сред-
них значений последних лет [1–2, 6, 22–23]. Наи-
более часто выявлялись B. garinii (65,5% случаев), 
реже определялись B. afzelii (24,1%) и B. bavariensis
(10,4%). Популяция боррелий — возбудителей ИКБ 
гетерогенна, насчитывает более 20 видов боррелий, 
а на видовое разнообразие боррелий существенное 
влияние оказывает разнообразие резервуарных хо-
зяев, которые обеспечивают циркуляцию и сохра-
нение возбудителей ИКБ. С мелкими мышевидны-
ми грызунами обычно ассоциируются B. afzelii и 
B. bavariensis, с птицами — B. garinii [23]. Вполне 
вероятно, что доминирование B. garinii можно свя-
зать с тем, что в городских условиях важным прокор-
мителем иксодовых клещей могут быть птицы [1, 8, 
13, 24]. В иксодовых клещах рода Dermacentor ДНК 
B. burgdorferi s.l. нам не удалось обнаружить, но воз-
можность наличия боррелий в клещах D. reticulatus
подтверждается рядом публикаций [23, 24]. Фило-
генетический анализ секвенированных фрагментов 
ДНК боррелий показал, что изоляты боррелий фор-
мировали компактные монофилетические группы 

в пределах своего вида. Причём изоляты B. garinii 
группировались в 3 различные филогенетических 
ветви. При этом одна из этих групп, включающая 
в себя 9 изолятов, не ассоциировалась с изолятами, 
ранее найденными в Томске. Вероятно, можно го-
ворить о появлении новых генетических вариантов 
B. garinii в городских биотопах Томска. В равной 
степени это предположение распространяется на 
изоляты B. afzelii и B. bavariensis, которые также 
формируют новые филогенетические группы. 

ДНК B. miyamotoi была обнаружена в 2,1% ис-
следованных клещей рода Ixodes. Данный вид бор-
релий относится к возбудителям клещевых возврат-
ных лихорадок, которые широко распространены 
в различных регионах мира, включая Россию [25–
28]. С данным видом боррелий ассоциируются безэ-
ритемные формы ИКБ, при этом возбудитель спосо-
бен вызывать тяжёлые формы заболевания, включая 
менингоэнцефалит, у людей с ослабленным имму-
нитетом, и микст-инфекции с другими возбудите-
лями клещевых патогенов. Инфицированность ик-
содовых клещей B. miyamotoi обычно значительно 
ниже, чем боррелиями других видов и колеблется 
в пределах от 0,3–16% [27, 28]. В 2023 г. в иксодовых 
клещах рода Dermacentor нам не удалось выявить 
ДНК B. miyamotoi, хотя в 2021 г. в Томской области 
она обнаруживалась в 2% клещей D. reticulatus [3]. 
Филогенетический анализ 7 изолятов B. miyamotoi 
по фрагменту гена glpQ показал, что все они фор-
мируют достаточно компактную геногруппу в пре-
делах азиатского субтипа и кластеризуются вместе 
с ранее обнаруженными вариантами на территории 
Томской, Новосибирской областей, Хабаровского и 
Красноярского краёв. 

Наиболее высокая инфицированность изучен-
ных клещей была установлена для риккетсий (48,7% 
для R. raoultii и 14,1% для R. tarasevichiae), при этом 
R. tarasevichiae встречались только в клещах рода 
Ixodes, а R. raoultii — в клещах рода Dermacentor. 
Данные риккетсии способны вызывать у человека 
клещевые риккетсиозы, их циркуляция установлена 
в разных регионах РФ, преимущественно в Сибири, 
и Казахстане [29–30]. В Томской области ежегодно 
регистрируются лишь единичные случаи риккетси-
оза [2, 4]. Как известно, R. raoultii встречается во 
многих странах Европы, в разных областях Рос-
сии, таких как Новосибирская, Омская, Иркутская, 
в Республиках Алтай и Бурятия, в Приморском и 
Хабаровском краях и обычно ассоциируется с кле-
щами рода Dermacentor [6–7, 10, 30]. В настоящее 
время принято считать, что R. raoultii способен 
вызывать развитие синдрома TIBOLA (tick-borne 
lymphadenopathy), который характеризуется пер-
вичным аффектом в виде эритемы, развивающимся 
в месте присасывания клеща, и болезненностью ре-
гионарных лимфоузлов [31–33]. Выявление генети-
ческого материала R. raoultii у луговых клещей, для 



320 321ЖУРНАЛ МИКРОБИОЛОГИИ, ЭПИДЕМИОЛОГИИ И ИММУНОБИОЛОГИИ. 2025; 102(3)
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-665

ОРИГИНАЛЬНЫЕ ИССЛЕДОВАНИЯ

которых зарегистрирован взрывной рост численно-
сти (более чем 200 раз) в городских биотопах, тре-
бует обратить особое внимание на диагностику син-
дрома TIBOLA у пациентов в Томской области. Для 
R. tarasevichiae характерно инфицирование клещей 
рода Ixodes (чаще I. persulcatus, реже I. pavlovskyi). 
Данный вид риккетсий распространён на террито-
рии азиатской части России, а случаи инфицирова-
ния человека R. tarasevichiae были зафиксированы 
в Новосибирской области [6].

Генетические маркеры A. phagocytophilum вы-
явлены в 1,5% особей клещей рода Ixodes и не были 
обнаружены в клещах рода Dermacentor, хотя ранее 
генетический материал A. phagocytophilum выявлял-
ся в клещах D. reticulatus на территории Томска [7]. 
Все секвенированные изоляты A. phagocytophilum 
формируют монофилетическую группу в пределах 
своего вида с изолятами, ранее обнаруженными 
в Польше, Калининграде и Северной Америке, 
что, по всей вероятности, демонстрирует консер-
ватизм гена msp2, использованного для генотипи-
рования. Также в Томской области ранее регистри-
ровалась инфицированность иксодовых клещей 
бабезиями [2]. В результате проведённого иссле-
дования нам удалось обнаружить B. canis только 
в 1 клеще рода Dermacentor.

Микст-инфекции, ассоциированные с различ-
ными клещевыми инфекциями, встречаются доста-
точно часто и могут влиять на течение и клиниче-
ские проявления заболеваний [34]. Мы выявляли 
разные сочетания возбудителей клещевых инфек-
ций в иксодовых клещах, при этом во всех случаях 
микст-инфицирования встречалась B. garinii.

Сравнивая уровень инфицированности раз-
личных видов клещей, мы выявили достоверно 
значимый более высокий уровень инфицированно-
сти боррелиями (ОШ = 3,1; 95% ДИ 1,43–6,72; F = 
0,004; χ2 = 8,9), риккетсиями (ОШ = 18,81; 95% ДИ 
7,25–48,82; F = 0,000; χ2 = 60,17) и анаплазмами (ОШ 
= 8,75; 95% ДИ 0,97–79,2; F = 0,038; χ2 = 5,35) кле-
щей I. persulcatus по сравнению с I. pavlovskyi. При 
этом в доминирующих в городских биотопах клещах 
I. pavlovskyi регистрировался более широкий спектр 
патогенов (ВКЭ, B. burgdorferi s.l., B. miyamotoi, 
R. tarasevichiae и A. phagocytophilum). Клещи рода 
Dermacentor были преимущественно инфицированы 
R. raoultii, а остальные возбудители клещевых ин-
фекций встречались в них значительно реже. 

Полученные данные подтверждают необхо-
димость мониторинга циркуляции в природных 
и антропоургических очагах клещевых инфекций 
Томска и Томской области наряду с ВКЭ и возбуди-
телями других клещевых инфекций: B. miyamotoi, 
Rickettsia spp., A. phagocytophilum, Babesia spp. Не-
обходимо дальнейшее совершенствование методов 
диагностики и профилактики данных инфекций, 
включая выявление возможных случаев заболевания 

человека и микст-инфекции. Важно подчеркнуть, 
что в настоящее время 3 вида клещей (I. persulcatus, 
I. pavlovskyi, D. reticulatus), инфицированных не ме-
нее чем 9 видами клещевых патогенов, доминируют 
в городских биотопах и принимают участие в фор-
мировании городских очагов клещевых инфекций 
в парковой зоне Томска.

Заключение
На территории Томска и пригородов среди ик-

содовых клещей, собранных с растительности, пре-
обладают I. pavlovskyi и D. reticulatus. В результате 
ПЦР-анализа в иксодовых клещах 3 видов были об-
наружены 9 видов клещевых патогенов вирусной, 
бактериальной и протозойной природы, которые, 
по-видимому, принимают участие в формирова-
нии городских очагов клещевых инфекций. Более 
высокие уровни инфицированности боррелиями, 
риккетсиями и анаплазмами выявлены у клещей 
I. persulcatus по сравнению с I. pavlovskyi. В клещах 
I. pavlovskyi и I. persulcatus регистрировали более 
широкий спектр патогенов (ВКЭ, B. burgdorferi s.l., 
B. miyamotoi, R. tarasevichiae и A. phagocytophilum), 
чем в клещах вида D. reticulatus (ВКЭ, R. raoultii и 
B. canis).

Инфицированность таёжных клещей ВКЭ 
составила 1,3%. Инфицированность клещей рода 
Ixodes: B. burgdorferi s.l. — 8,5%, B. miyamotoi — 
2,1%, A. phagocytophilum — 1,5%, R. tarasevichiae — 
14,1%. Кроме того, показатель встречаемости 
R. raoultii в клещах D. reticulatus составил 48,7%, а в 
единичном образце была обнаружена ДНК B. canis. 
На основе секвенирования выделенных фрагмен-
тов генов ВКЭ, B. burgdorferi s.l., B. miyamotoi, 
A. phagocytophilum и B. canis проведено генотипи-
рование возбудителей клещевых инфекций. Все 
выявленные изоляты ВКЭ при анализе полнораз-
мерной нуклеотидной последовательности генома 
отнесены к сибирскому генотипу, субклайду V. По-
следовательности депонированы в GenBank.
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