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Резюме
Обоснование. На территории Эхирит-Булагатского района Иркутской области выявлены зоны сим-
патрии иксодовых клещей четырёх видов. В связи с этим научный интерес представляет исследование 
видового и генетического разнообразия представителей семейства Anaplasmataceae в зоне симпатрии 
ареалов иксодовых клещей близкородственных видов в сравнении с очагами с монодоминантным типом 
населения клещей. 
Цель исследования: изучить видовое и генетическое разнообразие представителей семейства 
Anaplasmataceae в зонах симпатрии иксодовых клещей Ixodes persulcatus, Dermacentor silvarum, D. nuttalli 
и Haemaphysalis concinna, выявить основных переносчиков и потенциальных резервуарных хозяев эрлихий 
и анаплазм.
Методы. В ходе исследования было проанализировано 1106 экз. имаго иксодовых клещей и 49 образцов 
печени мелких млекопитающих. ДНК анаплазм и эрлихий выявляли методом двухраундовой ПЦР в при-
сутствии родо- и видоспецифичных праймеров из области гена 16S рРНК. У части образцов определены 
нуклеотидные последовательности гена 16S рРНК и фрагмента groESL оперона. Cеквенирование осу-
ществляли по методу Сэнгера. Сравнительный анализ проводили с использованием программы BLASTN и 
метода ClustalW. Эпидемиологический анализ данных осуществляли с использованием параметрических 
методов статистической обработки материала. 
Результаты. ДНК Ehrlichia muris и Anaplasma рhagocytophilum была обнаружена во всех исследованных 
видах клещей, обитающих в зоне симпатрии их ареалов. Однако процент инфицированности таёжных 
клещей был достоверно выше, чем клещей H. сoncinna и Dermacentor spp. К потенциальным резервуар-
ным хозяевам представителей семейства Anaplasmataceae могут быть отнесены Microtus oeconomus, 
M. gregalis, Myodes rutilus и Sorex spp. При анализе нуклеотидных последовательностей гена 16S рРНК 
выявлено три генетических варианта анаплазм. Нуклеотидные последовательности groESL оперона 
А. рhagocytophilum принадлежали к двум генетическим группам.
Ключевые слова: анаплазмы, эрлихии, иксодовые клещи, резервуарные хозяева, полимеразная цепная 
реакция
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Abstract
Introduction. On the territory of the Ekhirit-Bulagatsky district of the Irkutsk region zones of sympatry of four Ixodes 
ticks species are found, where the species and genetic diversity of infectious agents transmitted through tick bites may 
be more pronounced than in foci with a mono-dominant type of ticks’ population. In this connection, the study of the 
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species and genetic diversity of representatives of the Anaplasmataceae family in the sympatry zone of the Ixodes ticks 
of closely related species was of scientific interest.
Objective: To study the species and genetic diversity of members of the Anaplasmataceae family in the zones of sympatry 
of Ixodes ticks Ixodes persulcatus, Dermacentor silvarum, D. nuttalli and Haemaphysalis concinna, to identify the main 
carriers and potential reservoir hosts of ehrlichia and anaplasma.
Methods. In the course of the study, 1106 specimens of adult ticks and 49 samples of small mammalian livers from the 
Ekhirit-Bulagatsky area were analyzed. Anaplasma and ehrlichia DNA were detected by two-round PCR in the presence 
of genus- and species-specific primers from the 16S rRNA gene region. The nucleotide sequences of the 16S rRNA gene 
and the fragment of the groESL operon were identified in some samples. Sequencing was carried out according to the 
Sanger method. Comparative analysis was performed using the BLASTN program and ClustalW method.
Epidemiological data analysis was performed using parametric methods of statistical processing of the material.
Results. The DNA of Ehrlichia muris and Anaplasma phagocytophilum were detected in all studied species of ticks 
in their sympatry area. However, the rate of infection of taiga ticks was significantly higher than that of H. concinna 
and Dermacentor spp. Potential reservoir hosts of the Anaplasmataceae family members can be classified as Microtus 
oeconomus, M. gregalis, Myodes rutilus and Sorex spp. When analyzing the nucleotide sequences of the 16S rRNA gene, 
three genetic variants of anaplasma were detected. The nucleotide sequences of the A. phagocytophilum groESL operon 
belonged to two genetic groups.
Key words: anaplasma, Ehrlichia, ixodic ticks, reservoir hosts, polymerase chain reaction
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ВВЕДЕНИЕ

Иркутская область является территорией эндемич-
ной по целому ряду инфекций, как вирусной, так и бак-
териальной этиологии, передающихся через укус клеща. 
Основным вектором для большинства клещевых патоге-
нов является таёжный клещ Ixodes persulcatus. Однако в 
передаче возбудителей болезней человека и животных 
участвуют, в той или иной степени, и другие иксодовые 
клещи, ареалы которых пересекаются с ареалом таёжно-
го клеща, формируя зоны симпатрии иксодовых клещей 
близкородственных видов.

Симпатрические отношения создают предпосылки 
для попеременного попадания вида (геновида, штамма) 
возбудителя в организм двух (или более) видов клещей, 
близкое родство которых даёт возможность возбудите-
лю выживать и развиваться. При этом воздействие даже 
самой ограниченной степени контакта симпатрических 
видов-переносчиков на интенсивность обмена таксоном 
возбудителя может быть умножено в силу значительного 
диапазона вариантов горизонтальной и вертикальной 
циркуляций патогена на протяжении многих симпатри-
ческих поколений переносчиков [1]. Таким образом, в 
природных очагах одной и той же инфекции среда для 
возбудителя может быть неодинаковой в областях раз-
дельного и совместного обитания близких видов-пере-
носчиков.

Выбор Эхирит-Булагатского района в качестве 
модельной территории для изучения феномена сим-
патрии и его возможного влияния на видовое и гене-
тическое разнообразие представителей семейства 
Anaplasmataceae не случаен. Он обусловлен наличием 
здесь всех основных типов ландшафтов (от таёжного 
до степного) и, в соответствии с этим, разнообразием 
обитающей здесь флоры и фауны. На территории Эхирит-
Булагатского района встречаются клещи четырёх видов 
– Ixodes persulcatus (Schulze, 1930), Dermacentor nuttalli 
(Olenev, 1929), D. silvarum (Olenev, 1932) и Haemaphysalis 
concinna (Koch, 1844), а фауна, представлена наличием 
биоценотических группировок, свойственных таёжным, 
подтаёжным, лесостепным и степным ландшафтам.

В 2006  г. было доказано, что на территории этого 
района существуют природные очаги гранулоцитарного 
анаплазмоза человека (ГАЧ) и моноцитарного эрлихиоза 

человека (МЭЧ) с циркуляцией в них Ehrlichia muris и 
Anaplasma рhagocytophilum [2, 3].

Роль мелких млекопитающих в качестве резервуар-
ных хозяев эрлихий и анаплазм в ареале таёжного клеща 
на территории России показана на примере Свердлов-
ской, Новосибирской областей и Хабаровского края 
[4, 5, 6]. ДНК A.  phagocytophilum, E.  muris и «Candidatus 
N.  mikurensis» была обнаружена в образцах от мелких 
млекопитающих на территории данных регионов. Воз-
будители ГАЧ и МЭЧ выявлены в образцах от полёвок 
рода Myodes и Microtus, обыкновенных бурозубок 
(Sorex araneus), восточно-азиатских мышей (Apodemus 
peninsulae) и бурундуков (Tamias sibiricus) [4, 5, 6]. В Ир-
кутской области исследования по выявлению бактерий 
семейства Anaplasmataceae в организме теплокровных 
животных до недавнего времени не проводились.  

ЦЕЛЬ ДАННОЙ РАБОТЫ 

Изучить видовое и генетическое разнообразие 
представителей семейства Anaplasmataceae в зонах 
симпатрии иксодовых клещей родов Ixodes, Dermacentor, 
Haemaphysalis, выявить основных переносчиков и по-
тенциальных резервуарных хозяев эрлихий и анаплазм.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В ходе исследования было проанализировано 
1106 экз. имаго иксодовых клещей, отловленных с рас-
тительности на флаг в лесных, лесостепных и степных 
биотопах Эхирит-Булагатского района, из которых 
522 экз. были представлены клещами I. рersulcatus, 408 
– H.  concinna и 176 – клещами рода Dermаcentor  spp. В 
качестве района сравнения был взят Иркутский район 
Иркутской области, характеризующийся абсолютным до-
минированием клещей I. рersulcatus. Проанализировано 
1398 экз. имаго таёжных клещей, собранных с раститель-
ности на флаг на территории данного района.

Кроме того, были исследованы 49 образцов печени 
мелких млекопитающих, являющихся прокормителями 
иксодовых клещей на территории Эхирит-Булагатского 
района. Зверьки были пойманы с использованием стан-
дартных зоологических методов. 

Суммарные нуклеиновые кислоты экстрагировали 
из клещей и образцов тканей животных с помощью 
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комплекта реагентов «РИБО-преп» (ФБУН ЦНИИЭ Роспо-
требнадзора, Москва) по инструкции производителя. 

ДНК анаплазм и эрлихий выявляли методом двух-
раундовой полимеразной цепной реакции (ПЦР) в при-
сутствии прямых и обратных родоспецифичных прайме-
ров (табл. 1) из области гена 16S рРНК [5, 7], используя 
лабораторные наборы производства ЗАО «БИОСАН» 
(г. Новосибирск). При положительном результате длина 
ПЦР-продукта составляла 524 н.п.

Видовую принадлежность эрлихий и анаплазм уста-
навливали на втором этапе с использованием праймеров, 
специфичных для А. phagocytophilum и Е. muris (табл. 1) 
[5, 8].

В результате проведения второго раунда ПЦР по-
лучали специфические фрагменты длиной 494 н.п. для 
А. рhagocytophilum и 539 н.п. для Е.  muris, которые вы-
являли с помощью электрофореза в 2%-ном агарозном 
геле в присутствии бромистого этидия с последующим 
облучением ультрафиолетом на трансиллюминаторе. 

Для амплификации нуклеотидной последовательно-
сти гена 16S рРНК использованы праймеры Ehr1, Ehr6, Ehr7 
и Ehr8 [5, 8], для амплификации фрагмента groESL-оперона 
– праймеры HS1-f, HS6-r, HS6-f и HSVR [8, 9, 10] (табл. 1).

Полученные ампликоны очищали с помощью GFX 
колонок («Amersham Biosciences», USA). Для идентифи-
кации возбудителей ГАЧ и МЭЧ проводили определение 
нуклеотидных последовательностей полиморфных 
участков их генома. Секвенирование осуществляли по 
методу Сэнгера на автоматическом секвенаторе «ABIPrism 
3100 DNAAnaliser» («AppliedBiosystems», USA) в Центре 
секвенирования ДНК СО РАМН, г.  Новосибирск. Срав-
нение расшифрованных нуклеотидных последователь-
ностей с ранее опубликованными в GenBank проводили 
с использованием программы BLASTN (http://www.ncbi.
nlm.nih.gov/BLAST), полученные последовательности 
анализировали методом ClustalW (http://www.ebi.ac.uk/
clustalw/index.html).

Эпидемиологический анализ данных осуществляли 
с использованием параметрических методов статистиче-

ской обработки материала с вычислением стандартной 
ошибки и критерия Стьюдента [11].

Соблюдение этических норм. Животные для иссле-
дования были отловлены с применением живоловок. 
Перед изъятием органов животные были подвергнуты 
эвтаназии с использованием хлороформа. Исследования 
выполнены в соответствии с законодательством РФ, по-
ложениями «Европейской конвенции о защите позвоноч-
ных животных, используемых для экспериментальных и 
других научных целей» (ETS № 123), в частности прило-
жения А и статьи № 5 Конвенции, положениями Guide for 
the Care and Use of Laboratory Animals (Washington D.S., 
2011) и другими нормами международного права, регла-
ментирующими вопросы содержания и использования 
лабораторных (экспериментальных) животных.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ 

В ходе исследования на наличие ДНК представи-
телей семейства Anaplasmataceae было исследовано 
1106 экз. иксодовых клещей, собранных на территории 
Эхирит-Булагатского района. Результаты исследования 
представлены в таблице 2. Из иксодовых клещей в общей 
сложности было выявлено 100 образцов ДНК бактерий 
семейства Anaplasmataceae: 48  изолятов ДНК E.  muris, 
30 – А. рhagocytophilum, в 19 образцах присутствовала 
одновременно ДНК E. muris и А. рhagocytophilum.

Инфицированность клещей I.  persulcatus E.  muris, 
A.  phagocytophilum и одновременно двумя этими пато-
генами составила 7,1  %, 3,3  % и 2,7  % соответственно. 
Процент заражённости клещей H.  concinna был значи-
тельно ниже. В клещах Dermacentor  spp. ДНК E.  muris 
детектирована в 2,0 % случаев, ДНК A. phagocytophilum 
– в 1,7 % случаев. Микст-инфицирование клещей этого 
вида одновременно двумя патогенами в ходе нашего 
исследования не выявлено. 

Было показано, что различия в уровне инфициро-
ванности разных видов иксодовых клещей в Эхирит-Бу-
лагатском районе статистически значимы. Для выборок 
клещей I. рersulcatus и H. сoncinna критерий Стьюдента 

Таблица 1
Праймеры, используемые при проведении двухраундовой ПЦР, для обнаружения и видовой идентификации эрлихий и анаплазм

Table 1
Primers used in the two-round PCR for the detection and species identification of Ehrlichia and Anaplasma

Ген Нуклеотидные последовательности праймеров 
(5´ → 3´)

Температура 
отжига

Ссылки 
на авторов

Ген 16SрРНК
Anaplasmataceae

Ehr1 (gаасgaacgctggcggcaagc)
Ehr2(agta(t/c)cg(a/g)accagatagccgc) 57 ºC [5]

Ehr3 (tgcataggaatctacctagtag)
Ehr4 (ctaggaattccgctatcctct) 59 ºC [5]

Ehr1 (gаасgaacgctggcggcaagc)
Ehr6 (gacccaaccttaaatggctgc) 63 ºC [5, 8]

Ehr7 (taacacatgcaagtcgaacg)
Ehr8 (cttcgagttaagccaattcc) 60 ºC [5, 8]

Ген 16S рРНК
А. phagocytophilum

HGE1 (cggattattctttatagcttgc)
HGE2 (cttaccgaaccgcctacatg) 55 ºC [5]

Ген 16S рРНК
E. muris

Em1 (cgaacggatagctacccatagc)
Em2 (cgctccaaagttaagctttggt) 55 ºC [5]

groESLоперон
Anaplasmataceae

HS1-f (cgycagtgggctggtaatgaa)
HS6-r (ccwccwggtacwacaccttc) 55 ºC [8, 9]

HS6-f (atagtyatgaaggagagtgat)
HSVR (tcaacagcagctctagtwg) 50 ºC [10]
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составил t = 4,6, при сравнении инфицированности кле-
щей I. рersulcatus и Dermacentor spp. t = 3,7 (при К > 500: 
tкрит. = 1,96 при p < 0,05; tкрит = 2,58 при p < 0,01). В то время 
как между клещами H. сoncinna и Dermacentor spp. стати-
стически значимой разницы в уровне инфицированности 
эрлихиями и анаплазмами не обнаружено t = 1,0 (К > 500, 
p < 0,05, tкрит. = 1,96). 

Параллельно с исследованиями в Эхирит-Булагатском 
районе нами проведено изучение инфицированности кле-
щей бактериями семейства Anaplasmataceae в Иркутском 
районе Иркутской области (табл. 3). Это район характе-
ризуется монодоминантным типом населения иксодовых 
клещей, с абсолютным преобладанием клеща I. persulcatus.

Сравнительный анализ инфицированности таёжных 
клещей из Эхирит-Булагатского и Иркутского районов 
Иркутской области показал, что доля клещей, инфици-
рованных эрлихиями и анаплазмами, почти вдвое выше 
в зоне симпатрии иксодовых клещей, чем в зоне с моно-
доминантным обитанием этого вида клещей. 

Нами отмечено, что инфицированность представите-
лями семейства Anaplasmataceae является более высокой 

у I. persulcatus, чем других иксодид. По всей видимости, 
именно этот вид клещей является основным переносчи-
ком эрлихий и анаплазм, как в зоне симпатрии иксодовых 
клещей, так и на территории с монодоминантным типом 
населения клещей. 

Д л я  в ы я в л е н и я  Д Н К  б а к те р и й  с е м е й с т в а 
Anaplasmataceae в организме теплокровных животных, 
являющихся прокормителями иксодовых клещей и, сле-
довательно, потенциальными резервуарными хозяевами 
возбудителей МЭЧ и ГАЧ в природных очагах, нами было 
проанализировано 49 образцов печени мелких млекопи-
тающих, отловленных в лесостепных и степных биотопах 
Эхирит-Булагатского района. 

Видовой состав животных и результаты исследова-
ния приведены в таблице 4. Полученные нами результаты 
согласуются с данными, полученными ранее при иссле-
довании мелких млекопитающих в других регионах [5, 6]. 

С учётом данных, в том числе по микстинфицирован-
ным животным, к числу потенциальных резервуарных 
хозяев моноцитарных эрлихий на территории Эхирит-
Булагатского района, могут быть отнесены: полёвка-эко-

Таблица 2
Результаты исследования методом ПЦР иксодовых клещей, собранных в Эхирит-Булагатском районе

Table 2
The results of a PCR study of Ixodic ticks collected in the Ekhirit-Bulagatsky district

Вид клеща Исследовано
клещей

Всего 
положительных 

образцов

Обнаруженные виды бактерий

E. muris A. phagocytophilum E. muris/
A. phagocytophilum

I. persulcatus 522 71* (13,6 ± 1,5 %) 37 (7,1 ± 1,1 %) 17 (3,3 ± 0,8 %) 14 (2,7 ± 0,7 %)

Dermаcentor spp. 176 9 (5,1 ± 1,7 %) 3 (1,7 ± 1,0 %) 6 (3,4 ± 1,4 %) –

H. concinna 408 20 (4,9 ± 1,1 %) 8 (2,0 ± 0,7 %) 7 (1,7 ± 0,6 %) 5 (1,2 ± 0,5 %)

Всего 1106 100 (9 ± 0,9 %) 48 (4,3 ± 0,6 %) 30 (2,7 ± 0,5 %) 19 (1,7 ± 0,4 %)
Примечание. * – в 3 образцах бактерии семейства Anaplasmataceae не определены до вида. 

Таблица 3
Результаты исследования методом ПЦР клещей I. persulcatus, собранных в Иркутском районе Иркутской области

Table 3
The results of the PCR study of I. persulcatus ticks collected in the Irkutsk region of the Irkutsk Oblast 

Вид клеща Исследовано 
клещей

Всего 
положительных 

образцов

Обнаруженные виды бактерий

E. muris A. phagocytophilum E. muris/
A. phagocytophilum

I. persulcatus 1398 104 (7,4 ± 0,7 %) 49 (3,5 ± 0,5 %) 42 (3,0 ± 0,5 %) 13 (0,9 ± 0,3 %)

Таблица 4
Результаты исследования грызунов, отловленных на территории Эхирит-Булагатского района, на присутствие ДНК E. muris и 

А. рhagocytophilum
Table 4

The results of a study of rodents caught in the territory of the Ekhirit-Bulagatsky district for the presence of E. muris and A. phagocytophilum DNA

№ Вид животного
Количество 

исследованных 
особей

Число образцов, в которых обнаружена ДНК

E. muris А. phagocytоphilum E. muris +
А. рhagocytophilum

1 Полёвка-экономка (Microtus oeconomus) 17 – 2* 2

2 Узкочерепная полёвка (Microtus gregalis) 4 1 – –

3 Бурозубка (Sorex spp.) 21 2 – –

4 Красная полёвка (Myodes rutilus) 5 – 2* 1

5 Красно-серая полёвка (Myodes rufocanus) 1 – – –

6 Серая крыса (Rattus norvegicus) 1 – – –

Всего (абс./%) 49 3 (6,1%) 4 (8,2%) 3 (6,1%)
Примечание. * – в одном из образцов одновременно обнаружена РНК вируса клещевого энцефалита.
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номка (M. oeconomus), узкочерепная полёвка (M. gregalis), 
красная полёвка (M. rutilus) и бурозубки (Sorex spp.). Воз-
можными резервуарными хозяевами А. рhagocytophilum 
являются M. oeconomus и M. rutilus.

ДНК «Candidatus N. mikurensis» при исследовании кле-
щей и грызунов в Эхирит-Булагатском районе не обнару-
жена, что вероятнее всего обусловлено небольшим объ-
ёмом выборки, так как, как правило, инфицированность 
иксодовых клещей этой бактерией не превышает 1  % 
[8]. На территории Иркутского района ДНК «Candidatus 
N. mikurensis» была выявлена в клещах I. persulcatus.

Ранее были определены нуклеотидные последо-
вательности фрагмента гена 16S  рРНК E.  muris длиной 
1299 н.о. для образцов от клещей и мелких млекопита-
ющих, отловленных на территории различных областей 
России [9, 12, 13]. Все они были идентичны друг другу 
и нуклеотидной последовательности E.  muris (GenBank 
АВ196302), выявленной у грызунов в Японии [14, 15], 
и отличались двумя нуклеотидными заменами от по-
следовательности E. muris (GenBank АВ013009), которая 
была впервые генотипирована в Японии в 1999  г. в 
клещах и грызунах [15]. Типичным образцом E. muris на 
территории азиатской части России является образец 
Nov-Ip 205, нуклеотидные последовательности которого 
занесены в базу данных GenBank под номерами GU358686 
(groESL оперон) и GU358691 (ген 16S рРНК). Было установ-
лено, что последовательности фрагмента гена 16S рРНК 
E. muris являются высоко консервативными.

У образца Irk-Hc313, полученного от клеща H. concinna 
из Эхирит-Булагатского района, была определена нукле-
отидная последовательность groESL оперона длиной 

1315  н.о. Она оказалась идентичной последователь-
ностям groESL оперона образцов E.  muris, выявленных 
ранее в клещах I. persulcatus в Новосибирской области 
(GU358686), Хабаровском крае (GU358689) и Иркутской 
области (Irk-Ip615, Irk-Ip635), и отличалась двумя замена-
ми от последовательности groESL оперона из клещей в 
Японии (AF210459) [16, 17].

В ходе выполнения исследования нами определе-
ны нуклеотидные последовательности гена 16S  рРНК 
и groESL оперона А.  рhagocytophilum у 5  образцов от 
клещей I.  persulcatus, собранных в Эхирит-Булагатском 
районе (табл. 5). 

Нуклеотидные последовательности groESL оперона 
и гена 16S  рРНК образцов Irk-Ip2, Irk-Ip2620, Irk-Ip137 
были идентичны последовательностям образца из Ново-
сибирска Nov-Ip456. Нуклеотидная последовательность 
гена 16S рРНК образца Irk-Ip645 была идентична после-
довательности Irk-Ip820 из Иркутского района (табл. 5).

Нуклеотидные последовательности гена 16S рРНК и 
groESL оперона образца Irk-Ip662 зарегистрированы в базе 
данных GenBank под номерами HM366572 (groESL оперон) 
и HM366584 (16S рРНК). Генетические варианты последо-
вательностей этого образца обнаружены только Эхирит-
Булагатском районе Иркутской области, в других регионах 
Сибири и Дальнего Востока подобные нуклеотидные 
последовательности А. рhagocytophilum не обнаружены.

По результатам секвенирования гена 16S рРНК об-
разцов из Эхирит-Булагатского района выявлено три 
генетических варианта А. рhagocytophilum – 1, 4, 5 (табл. 5). 

Генетический вариант  1 (образцы Irk-Ip-2, Irk-
Ip2620). Нуклеотидная последовательность гена 16S рРНК 

Таблица 5
Генетические варианты A. phagocytophilum, выявленные на территории Эхирит-Булагатского и Иркутского районов 

Table 5
Detection of various variants of A. phagocytophilum in the territory of Ekhirit-Bulagatsky and Irkutsk districts

Образец
groESLоперон 16S рРНК

Генетический 
вариант

Идентичная последовательность 
в базе данных GenBank

Генетический 
вариант

Идентичная последовательность 
в базе данных GenBank

Эхирит-Булагатский район

Irk-Ip2 I НМ366570 1 HM366582

Irk-Ip2620 I НМ366570 1 HM366582

Irk-Ip137 I НМ366570 –* –

Irk-Ip645 –* – 4 HM366586

Irk-Ip662 III-h HM366572 5 HM366584

Иркутский район

Irk-Ip853 I НМ366570 1 HM366582

Irk-Ip687 I НМ366570 1 HM366582

Irk-Ip625 I НМ366571 2 HM366583

Irk-Ip706 I НМ366571 2 HM366583

Irk-Ip10 III-a НМ366575 4 HM366587

Irk-Ip776 III-b НМ366573 4 HM366585

Irk-Ip50 III-b НМ366573 4 HM366585

Irk-Ip820 III-c НМ366574 4 HM366586

Irk-Ip398 III-c НМ366574 –* –

Irk-Ip434 III-c НМ366574 –* –
Примечание. * –  нуклеотидная последовательность не определена.
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соответствует последовательности, доступной в базе 
данных GenBank (AF093788), ранее выявленной в крови 
больных людей [18]. 

Генетический вариант  4 (Irk-Ip-645) отличается 
одной нуклеотидной заменой в консервативной об-
ласти гена 16S  рРНК от последовательности редкого 
генетического варианта A.  phagocytophilum (GenBank 
DQ342324), выявленного ранее только на территории 
Китая в I. persulcatus и мелких млекопитающих [19, 20], и 
тремя нуклеотидными заменами в вариабельной области 
гена 16S рРНК от соответствующей последовательности 
генетического варианта 1.

Генетический вариант  5 (Irk-Ip662) отличается от 
варианта 4 одной нуклеотидной заменой в консерватив-
ной области гена.

Генетические варианты 2, 3 и 6, ранее описанные 
в других регионах России [7, 12], в Эхирит-Булагатском 
районе не обнаружены. В Иркутском районе, кроме вы-
явленных в Эхирит-Булагатском районе вариантов гена 
16S  рРНК, встречается также генетический вариант  2 
A. phagocytophilum, но в то же время отсутствует вари-
ант 5 (табл. 5). 

Последовательности groESL оперона А.  рhagocyto
philum отличаются более высоким разнообразием по 
сравнению с последовательностями гена 16S  рРНК. В 
России было выявлено десять вариантов последователь-

ностей groESL оперона, которые могут быть отнесены к 
трём различным группам (I, II, III) и отличаются по тропиз-
му к позвоночным хозяевам [21, 22].

Гомология нуклеотидных последовательностей 
groESL оперона между разными группами составляет 
94,8–94,9  %, внутри групп варьирует от 99,7 до 100  % 
[8, 21, 22]. Было показано, что на филогенетическом 
древе нуклеотидные последовательности групп I и 
II – образцы из России вместе с аналогичными после-
довательностями образца, выделенного от полёвки 
из Швейцарии (AF192796), – формируют отдельный 
достаточно гомогенный кластер. В то время как генети-
ческая группа III была крайне гетерогенна и содержала 
восемь вариантов нуклеотидных последовательностей, 
обозначенных IIIa-IIIh (рис. 1). Все они вошли в кластер, 
сформированный нуклеотидными последовательностя-
ми образцов А. рhagocytophilum от клещей и бурундуков. 
Эти последовательности различаются между собой 1–4 
нуклеотидными заменами [21, 22].

Образцы ДНК А.  рhagocytophilum из Эхирит-Була-
гатского района по результатам анализа нуклеотидных 
последовательностей groESL оперона были отнесены к 
I и III группам (табл. 5). К этим же группам отнесены все 
обнаруженные к настоящему времени в Иркутской обла-
сти образцы нуклеотидных последовательностей groESL 
оперона А. рhagocytophilum. Однако спектр генетических 

Рисунок 1.  

Дендрограмма сходства нуклеотидных последовательностей фрагмента 

groESL оперона A. phagocytophilum (1245 н.о.), построенная с 

использованием метода NJ. Шкала представляет 0,5% дивергенции. 

Красным цветом выделены последовательности из Иркутской области.  
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Рис. 1. Дендрограмма сходства нуклеотидных последовательностей фрагмента groESL оперона A. phagocytophilum (1245 н.о.), постро-
енная с использованием метода NJ. Шкала представляет 0,5 % дивергенции. Красным цветом выделены последовательности 
из Иркутской области. 

Fig. 1. Dendrogram of nucleotide sequence similarity of the groESL operon fragment of A. phagocytophilum (1245 nb), constructed using the NJ method. 
The scale represents 0.5 % divergence. Sequences from the Irkutsk Region are highlighted in red.
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вариантов нуклеотидных последовательностей, отнесён-
ных к III группе, в Иркутском районе Иркутской области от-
личался от варианта в зоне симпатрии клещей родов Ixodes, 
Dermacentor и Haemaphysalis в Эхирит-Булагатском районе. 

Сравнение генетических вариантов A.  phagocyto
philum, циркулирующих в областях симпатрии I. persulca
tus/I.  trianguliceps на территории Западной Сибири и 
I. ricinus/I. trianguliceps на территории Европы, позволило 
выявить генетическую линию анаплазм, характерную 
только для I. trianguliceps [22, 23]. 

В нашем исследовании выявить генетический ва-
риант, ассоциированный с каким-либо определённым 
видом клещей, не удалось, т.к. изучалась только генети-
ческая вариабельность образцов А. рhagocytophilum от 
клещей I. persulcatus в областях раздельного и совместно-
го обитания близких видов-переносчиков. Исследования 
в этом направлении будут продолжены. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

Установлено широкое распространение на тер-
ритории Эхирит-Булагатского района Иркутской об-
ласти очагов МЭЧ и ГАЧ с циркуляцией в них E. muris и 
A. рhagocytophilum. ДНК этих возбудителей была обнару-
жена как в иксодовых клещах, так и в образцах печени от 
мелких млекопитающих.

Основным переносчиком бактерий семейства 
Anaplasmataceae в зоне симпатрии иксодовых клещей 
на территории Эхирит-Булагатского района являет-
ся таёжный клещ I.  рersulcatus. Клещи H.  concinna и 
Dermocentor  spp. выполняют роль дополнительных 
переносчиков. Установлено, что к числу потенциаль-
ных резервуарных хозяев представителей семейства 
Anaplasmataceae на территории Эхирит-Булагатско-
го района, могут быть отнесены: полёвка-экономка 
(M. oeconomus), узкочерепная полёвка (M. gregalis), крас-
ная полёвка (M. rutilus) и бурозубки (Sorex spp.).

Показано, что нуклеотидная последовательность 
groESL оперона от клеща H. concinna из Эхирит-Булагат-
ского района идентична последовательностям groESL 
оперона образцов E. muris, выявленных ранее в клещах 
I. persulcatus в Новосибирской области, Хабаровском крае 
и Иркутской области (Irk-Ip 615, Irk-Ip 635) и отличается 
только двумя заменами от последовательности groESL 
оперона из клещей в Японии. Учитывая полученные ра-
нее результаты и данные литературы, можно заключить, 
что нуклеотидные последовательности E. muris являются 
высоко консервативными и не зависят от вида клеща. 

Проведён сравнительный анализ генетической вари-
абельности A. рhagocytophilum в зоне симпатрии клещей 
родов Ixodes, Dermacentor и Haemaphysalis и в районе с 
монодоминантным типом населения иксодовых клещей. 
Показано, что по результатам секвенирования гена 16S 
рРНК образцов из Эхирит-Булагатского района выявлено 
три генетических варианта А. рhagocytophilum – 1, 4, 5, а 
в Иркутском районе – 1, 2 и 4. 

В ходе сравнительного анализа нуклеотидных после-
довательностей groESL оперона на территории двух рай-
онов было установлено, что образцы из обоих районов 
относятся к генетическим группам I и III. Однако спектр 
генетических вариантов, отнесённых к группе III по groESL 
оперону, в Эхирит-Булагатском районе в зоне симпатрии 
клещей родов Ixodes, Dermacentor и Haemaphysalis и в 
Иркутском районе Иркутской области отличался. 
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