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В статье приведены результаты рекогносцировочных исследований по поиску очагов бабезиоза в Иркутской 
области. ДНК бабезий обнаружена в клещах двух видов (I. persulcatus, H. сoncinna) на территории трех районов 
Иркутской области: Эхирит-Булагатского, Иркутского, Шелеховского. Проведен анализ нуклеотидных 
последовательностей гена 18S рРНК длиной 1220 н.о. пяти образцов бабезий. Показано, что выявленные 
последовательности бабезий отличаются от ранее известных и относятся к двум генетическим группам. 
В первую группу вошли бабезии, генетически наиболее схожие с патогеном овец Babesia crassa, ко второй 
отнесен образец, нуклеотидные последовательности которого существенно отличаются от всех известных 
(менее 95 % гомологии).
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This article contains results of reconnaissance studies intended to find foci of babesia in the Irkutsk region. Babesia 
DNA were founded in two types of ticks (I. persulcatus, H. concinna) in the three districts of the Irkutsk region (Ekhirit-
Bulagatsky, Irkutsky, Shelekhovsky). The analysis of 1220 nr length nucleotide sequences of 18S rRNA gene of five 
Babesia samples was conducted. It was shown that the identified Babesia sequenced differ from previously known, 
and refer to the two genetic groups. The first group included babesia, genetically most similar to the sheep pathogen 
Babesia crassa, second contains sample, nucleotide sequence of which is significantly different from all known (less 
than 95 % homology).
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ВВЕДЕНИЕ

Иксодовые клещи могут быть переносчиками 
не только возбудителей вирусных и бактериальных 
инфекций, но и простейших гемопаразитов рода 
Babesia. Бабезиозы вызывают тяжелые заболевания 
у различных видов диких и домашних животных: 
крупного рогатого скота, лошадей, овец, собак. В эн-
демичных зонах зараженность скота бабезиями до-
стигает 70–100 % и приносит существенный ущерб 
животноводству. Тяжелые заболевания, нередко с 
летальным исходом, вызывают эти возбудители у 
собак [2]. Бабезиозы человека впервые начали диа-
гностировать с конца 50-х годов прошлого века в 
Европе (возбудитель Babesia divergens), а в конце 60-х 
годов в США (возбудитель B. microti), позже были 
обнаружены в других странах Америки, в Азии и 
Африке [1, 5, 6]. В последние десятилетия бабезиозы 
приобретают все большее значение в качестве новых 
болезней человека. Основная часть случаев бабези-
оза у людей связана с B. microti. В США летальность, 
вызванная данным возбудителем, составляет около 
5 % [8]. Данный патоген обнаружен в Европе, Китае 
и Японии [4, 9, 10]. В России B. microti обнаружены 
в образцах крови рыжих полевок на территории 
Среднего Предуралья, в таежных клещах Северо-За-
падного региона, в грызунах и иксодовых клещах в 
Западной Сибири и на Дальнем Востоке [3]. В Европе 

летальность от бабезиоза достигает 40 %. Практиче-
ски все случаи бабезиоза у людей в Европе вызваны 
B. divergens, более редко встречаются B. venatorum 
[1, 4, 9]. Известны единичные случаи заражения 
человека возбудителем бабезиоза скота (B. bovis), 
собак (B. canis), оленя (B. odocoilei) [1, 7]. Учитывая 
тот факт, что фактором риска для бабезиоза является 
пониженный клеточной иммунитет, то в эпоху эпи-
демии ВИЧ-инфекции это может привести к более 
широкому распространению бабезиоза. Кроме того, 
бабезиоз может передаваться при гемотрансфузиях. 
Это делает проблему изучения бабезиозов чрезвы-
чайно актуальной и требует проведения рекогнос-
цировочных исследований в отношении бабезиоза 
на территории Восточной Сибири. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В 2010 г. на наличие ДНК бабезий были исследова-
ны образцы от 257 экз. клещей Ixodes persulcatus и 45 
экз. Haemaphysalis. concinna, собранных на территории 
Иркутской области.

Суммарные нуклеиновые кислоты экстраги-
ровали из клещей с помощью набора «Рибо-преп». 
ДНК бабезий выявляли методом двухраундовой 
полимеразной цепной реакции (ПЦР) в присутствии 
родоспецифичных праймеров из области гена 18S 
рРНК, как описано в [11]. 
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Для последующего определения нуклеотидных 
последовательностей были синтезированы продук-
ты ПЦР длиной 1218–1268 н.п. с использованием в 
первом раунде ПЦР прямого праймера BS1 (5’-gacg-
gtagggtattggcct-3’) и обратного праймера BS2 (5’-at-
tcaccggatcactcgatc-3’), а во втором раунде прямого 
праймера BS3 (5’-cgaggcagcaacgggtaacg-3’) или BS5 
(5’-cgaggcagcaacgggtaacg-3’) и обратного праймера BS4 
(5’-agggacgtagtcggcacgag-3’). Праймер BS3 применялся 
при амплификации фрагмента гена 18S рРНК B. microti, 
а праймер BS5 – при амплификации фрагмента ДНК 
B. divergens и близкородственных бабезий. Праймеры 
для исследования были любезно предоставлены со-
трудником Института химической биологии и фун-
даментальной медицины СО РАН (г. Новосибирск).

Нуклеотидные последовательности продуктов 
ПЦР были определены в Центре секвенирования ДНК 
СО РАН, г. Новосибирск. Сравнение нуклеотидных 
последовательностей с ранее опубликованными про-
ведено с использованием программы BLASTN (http: 
// www.ncbi.nlm.nih.gov/ BLAST), анализ полученных 
последовательностей выполнен методом ClustalW 
(http: // www.ebi.ac.uk/clustal/index.html).

РЕЗУЛЬТАТЫ

Исследования на наличие очагов бабезиоза прово
дили в шести районах Иркутской области – Эхирит-Бу-
лагатском, Шелеховском, Иркутском, Усть-Илимском, 
Бодайбинском, Нижнеилимском. ДНК бабезий обнару-
жена в клещах из трех районов области – Эхирит-Бу-
лагатского, Иркутского, Шелеховского. В более север-
ных районах области – Усть-Кутском, Бодайбинском, 
Нижнеилимском, клещи, инфицированные бабезиями 
не выявлены. В среднем инфицированность клещей 
I. persulcatus бабезиями составила 2,7 %, H. concinna 
– 11,1 %. Результаты рекогносцировочных исследо-
ваний приведены в таблице 1. 

На сегодняшний день проведен анализ нуклеотид-
ных последовательностей гена 18S рРНК длиной 1220 
н.о. шести образцов бабезий. Он показал, что все бабе-
зии, выявленные в иксодовых клещах на территории 
Иркутской области, отличаются от ранее известных 
и относятся к двум генетическим группам. К первой 

отнесены бабезии, генетически наиболее схожие с 
патогеном овец Babesia crassa (Irk-Ip525, Irk-Ip257, Irk-
Ip279, Irk-Hc215, Irk-Ip256) (рис. 1). Уровень сходства 
между нуклеотидными последовательностями бабе-
зий внутри группы составил 97–99,9 %. Бабезии этой 
группы обнаружены как в клещах I. persulcatus, так и 
H. concinna. Переносчики, инфицированные данными 
бабезиями, выявлены на территории Эхирит-Була-
гатского и Иркутского районов Иркутской области.

Во вторую группу вошел образец Irk-Ip655, нукле-
отидные последовательности которого существенно 
отличаются от всех известных (менее 95 % гомоло-
гии) (на дендрограмме не показан). Этот вариант 
бабезий выявлен в клещах I. persulcatus на территории 
Шелеховского района Иркутской области.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Таким образом, нами получены первые данные, 
свидетельствующие о существовании на территории 
Иркутской области природных очагов бабезиоза. 
Впервые на территории региона обнаружены бабе-
зии, которые, по всей видимости, могут иметь ветери-
нарное значение. На данный момент патогенных для 
человека бабезий в иксодовых клещах не выявлено, 
однако рекогносцировочные исследования по поиску 
бабезий, принимающих участие в патологии людей, 
необходимо продолжить.
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Таблица 1
Результаты исследования клещей, собранных на территории Иркутской области в 2010 г.,  

на наличие ДНК бабезий

Район сбора клещей Вид клеща Количество 
исследованных проб 

Количество (%) проб, 
содержащих ДНК бабезий 

Эхирит-Булагатский район 
I. persulcatus 38 3 (7,9 %) 

H. concinna 45 5 (11,1 %) 
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Бодайбинский район I. persulcatus 36 – 

Нижнеилимский район I. persulcatus 26 – 

ИТОГО: I. persulcatus 
H. concinna 

257
45 

7 (2,7 %) 
5 (11,1 %) 
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Рис. 1.  Филогенетическое дерево, построенное на основании сравнения нуклеотидных последовательностей фрагмента 
гена 18S рРНК длиной 1220 н.о. Шкала представляет 1% дивергенции. Красным шрифтом выделены образцы из 
Иркутской области.
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