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Резюме
Анаплазмозы жвачных животных – это группа природно-очаговых инфекций, вызываемых бактериями 
из рода Anaplasma семейства Anaplasmataceae. Основным этиологическим агентом анаплазмоза овец, 
коз, а также диких жвачных животных является Anaplasma ovis, которая паразитирует в эритроци-
тах этих животных. На сегодняшний день информация о наличии очагов анаплазмоза мелких жвачных 
животных на территории Иркутской области отсутствовала. Цель данной работы – индикация 
и  идентификация анаплазм в крови овец и коз с помощью молекулярно-генетических методов, полу-
чение данных о широте распространения очагов анаплазмозов на территории Иркутской области. 
На наличие ДНК анаплазм были исследованы 20 образцов крови коз, 611 образцов крови овец и 209 клещей 
Dermacentor nuttalli из 12 районов Иркутской области. Только один вид анаплазм – A. ovis – был обнару-
жен среди генотипированных образцов. A. ovis была обнаружена в крови овец и коз во всех исследуемых 
районах Иркутской области. Доля образцов крови овец, содержащих ДНК анаплазм, варьировала от 30 % 
до 85 %, коз – от 10 % до 100 % в разных районах региона, составив в среднем по Иркутской области 
у овец – 57,8 %, у коз – 55,0 %. Заражённость A. ovis клещей D. nuttalli составила 5,7 %. A. ovis выявлена 
у домашних животных, принадлежащих различным собственникам, что свидетельствует о широком 
распространении очагов анаплазмоза домашних мелких жвачных животных на территории региона. 
Нуклеотидные последовательности образцов, выявленные в крови овец и коз на территории Иркутской 
области, различались между собой единичной нуклеотидной заменой и были идентичны последователь-
ностям типового штамма Haibei, а также последовательностям A. ovis, обнаруженным ранее в крови 
овец из Монголии, оленей из Китая, а также клещей Dermacentor niveus и Dermacentor nuttalli из Китая. 
Эти последовательности также были идентичны последовательностям, обнаруженным ранее в крови 
овец из Алтая и в клещах D. nuttalli из Тувы, что свидетельствует о широком распространении данных 
геновариантов A. ovis на территории Сибири и о вероятной роли клещей D. nuttalli в качестве переносчика 
возбудителя анаплазмоза мелких жвачных животных в Иркутской области.
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Abstract
Anaplasmosis of ruminants is a group of natural focal infections caused by bacteria from the genus Anaplasma of the Ana-
plasmataceae family. The main etiological agent of anaplasmosis in sheep, goats, and wild ruminants is Anaplasma 
ovis, which parasitizes in the erythrocytes of these animals. The purpose of this study was the finding and identifica-
tion of Anaplasma spp. in the blood of small ruminants using genetic methods and obtaining data on the distribution 
of anaplasmosis in the Irkutsk region. 20 goat blood samples, 611 sheep blood samples and 209 Dermacentor nuttalli 
ticks from 12 districts of the Irkutsk region were examined for the presence of Anaplasma spp. Only one type of ana-
plasma, A. ovis, was found among the genotyped samples. A. ovis was found in the blood of sheep and goats in all of the 
studied districts of the Irkutsk region. The proportion of sheep blood samples containing anaplasma DNA varied from 
30 % to 85 %, in goats – from 10 % to 100 % in different districts, and averaged 57.8 % in sheep and 55,0 % in goats. 
Frequency of infection of D. nuttalli ticks with A. ovis was 5.7 %. The nucleotide sequences of the samples detected 
in the blood of small ruminants on the territory of the Irkutsk region differed from each other by a single nucleotide 
substitution and were identical to the sequences of the type strain Haibei, as well as the sequences of A. ovis previously 
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found in the blood of sheep from Mongolia, deer from China, and Dermacentor niveus and Dermacentor nuttalli ticks 
from China. These sequences were also identical to the sequences previously found in the blood of sheep from Altai and 
in Dermacentor nuttalli ticks from Tuva, which indicates the wide distribution of these A. ovis genovariants in Siberia 
and the probable role of D. nuttalli as a carrier of the agent of anaplasmosis of small ruminants in the Irkutsk region.
Key words: ruminant anaplasmosis, anaplasma, Anaplasma ovis, Ixodidae ticks, 16S rRNA gene, phylogenetic analysis

For citation: Suntsova O.V., Rar V.A., Lisak O.V., Meltsov I.V., Doroschenko E.K., Savinova Yu.S., Tikunov A.Yu., Kozlova I.V. Epizootic 
Situation on Anaplasmosis of Small Ruminants in the Irkutsk Region. Acta biomedica scientifica. 2021; 6(1): 60-68. doi: 10.29413/
ABS.2021-6.1.9.

Введение

Инфекции, передаваемые через укус иксодовых 
клещей, представляют собой растущую угрозу для жи-
вотноводства, а также для здоровья человека во всём 
мире [1, 2].

Наибольшую эпизоотическую значимость среди 
гемопаразитов сельскохозяйственных животных имеют 
бактерии рода Anaplasma, которые относятся к классу 
альфа-протеобактерий, семейству Anaplasmataceae 
порядка Rickettsiales. Анаплазмы представляют собой 
мелкие грамотрицательные облигатные внутрикле-
точные микроорганизмы, обладающие тропизмом 
к различным клеткам кровеносной системы животных 
и человека [3, 4, 5]. 

Анаплазмозы мелких жвачных животных широко 
распространены в мире. Наиболее распространённым 
возбудителем анаплазмозов мелких жвачных животных 
является A. ovis, которая обнаружена у овец, коз, а также 
диких жвачных животных в США, Африке, Восточной 
и Юго-Западной Азии и некоторых странах Европы [6, 
7, 8, 9]. Географическое распределение анаплазмоза 
мелких жвачных животных в Европе ограничивается 
преимущественно странами Пиренейского полуострова 
и Средиземноморья, в том числе Францией, Италией 
[1, 10], Турцией [11], Португалией [12] и Юго-Восточной 
Румынией. Установлено, что основными переносчиками 
A. ovis являются клещи родов Dermacentor, Rhipicephalus 
[8, 9, 13]. Передача возбудителя может совершаться 
по ходу метаморфоза клещей от одной стадии к другой 
(трансфазово). Предполагается, что некоторые виды 
клещей в одной и той же отаре могут передавать A. ovis 
жвачным животным только путём перемещения частич-
но напитавшихся взрослых клещей от инфицированных 
животных к неинфицированным [14]. Этот путь переда-
чи может объяснить, почему в некоторых эндемичных 
районах (юг Словакии и юг Западной Сибири) A. ovis не 
была обнаружена у клещей, несмотря на высокую рас-
пространённость возбудителя у мелких жвачных [15, 16]. 

A. ovis обычно вызывает лёгкое заболевание у жвач-
ных животных [6], но при наличии коинфекций с пред-
ставителями рода Babesia, Theileria или в стрессовых 
ситуациях клиническое течение может быть тяжёлым 
и характеризоваться лихорадкой, гемолитической ане-
мией, желтухой, депрессией, анорексией и потерей веса 
[17, 18, 19, 20]. После острого заболевания у животных 
может наблюдаться длительная персистенция A. ovis [21]. 
Тяжёлая вспышка анаплазмоза овец была зарегистри-
рована на востоке Испании в 2014 г., где эта инфекция 
ранее не регистрировалась [21]. Пострадало более 30 % 
овцеводческих хозяйств и от 2 % до 30 % овец в каждом 
стаде. Клинические признаки во время вспышки были 
неспецифическими и включали тяжёлую анемию, край-
нюю слабость, анорексию и потерю веса. Примечательно, 
что первый окот стал ключевым моментом, вызвавшим 

клинические признаки болезни [21]. Не так давно описан 
случай детекции A. ovis в крови пациента с острова Кипр, 
что указывает на то, что данный возбудитель, по всей 
видимости, имеет не только зоонозный потенциал [22]. 

Анаплазмоз мелких жвачных животных может быть 
вызван и другими этиологическими агентами – воз-
будителем гранулоцитарного анаплазмоза Anaplasma 
phagocytophilum и возбудителем моноцитарного 
анаплазмоза Anaplasma bovis. При этом инфекции, вы-
званные A. phagocytophilum, наиболее распространены 
в северной части Европы [23], а инфекции, вызванные 
A. bovis, – в Китае [24]. Кроме того, овцы и козы могут быть 
инфицированы анаплазмами нового, формально не при-
знанного вида – Anaplasma capra [4], а также анаплазмами, 
не относящимися ни к одному из известных видов [25]. 
Следует отметить, что наибольшее разнообразие ана-
плазм мелких жвачных животных наблюдается в Китае, 
где козы и овцы могут быть инфицированы одновремен-
но несколькими видами анаплазм [26].

Официальная статистика по анаплазмозам мелких 
жвачных животных в РФ не ведётся. Случаи инфициро-
ванности овец анаплазмами были зарегистрированы 
на территории Ставропольского края [27, 28], а также 
на территории Республики Алтай [16]. На территории 
Иркутской области в крови овец также была обнаружена 
ДНК A. ovis, однако эти исследования были сделаны на не-
большой выборке животных [29]. К настоящему времени 
участие других видов анаплазм в инфицировании мелких 
жвачных животных на территории России не установле-
но, возможно, из-за незначительного числа подобных 
исследований.

В настоящее время для диагностики анаплазмозов 
мелких жвачных животных применяют различные мето-
ды: микроскопические, серологические и молекулярно-
генетические.

Наиболее достоверно видовая принадлежность 
возбудителя может быть установлена с помощью совре-
менных молекулярно-генетических методов, таких как 
видоспецифическая ПЦР, секвенирование или гибриди-
зация продуктов ПЦР с олигонуклеотидными зондами. 
При экспериментальных исследованиях эти методы до-
статочно широко применяются с целью идентификации 
возбудителя в крови больных и переболевших животных, 
а также для индикации возбудителей анаплазмозов 
в иксодовых клещах и насекомых. Применение ПЦР осо-
бенно важно при диагностике анаплазмоза в состоянии 
носительства при отсутствии клинических симптомов 
и для идентификации геноварианта возбудителя. Однако 
на практике по-прежнему решающим остаётся положи-
тельный результат микроскопии, который не исключает 
возможности постановки неправильного диагноза.	

В связи с интенсивным развитием животноводства 
в Иркутской области эпизоотическое и ветеринарно-
санитарное благополучие территории региона в  от-
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ношении опасных инфекционных агентов является 
одним из  важных факторов, определяющих социаль-
но-экономическую ситуацию в области, перспективы 
её развития, повышение рентабельности животновод-
ства и перерабатывающих отраслей. Эпизоотическая 
безопасность  – необходимое условие устойчивого 
развития отрасли животноводства, решения проблемы 
импортозамещения товаров Иркутской области. Все 
вышесказанное предопределило необходимость осу-
ществления данного исследования.

Цель исследования 

Индикация и идентификация внутриэритроцитарных 
анаплазм в крови коз и овец с помощью современных 
молекулярно-генетических методов, получение данных 
о широте распространения очагов анаплазмозов на тер-
ритории Иркутской области.

Материалы и методы

На наличие ДНК анаплазм были исследованы 611 об-
разцов крови овец и 20 образцов крови коз из различ-
ных сельскохозяйственных организаций, фермерских 

хозяйств и частных подворий из 12  районов Иркут-
ской области (рис.  1). Кровь от клинически здоровых 
сельскохозяйственных животных (по 1  мл от каждого 
животного) отбирали в стандартные стерильные про-
бирки (eppendorf 1,5 мл), содержащие по 100 мкл 0,05 М 
раствора ЭДТА. Также на наличие ДНК анаплазм были ис-
следованы 209 экземпляров клещей Dermacentor nuttalli 
из 5 районов Иркутской области.

Суммарные нуклеиновые кислоты экстрагировали 
из образцов с помощью набора «Рибо-преп» («Ампли-
прайм», Москва). ДНК анаплазм выявляли методом двух-
раундовой ПЦР в присутствии праймеров из области гена 
16SрРНК, как описано в [29]. Все образцы, содержащие 
ДНК анаплазм, были дополнительно проанализированы 
на наличие ДНК A. phagocytophilum посредством проведе-
ния ПЦР с видоспецифичными праймерами [31]. Видовая 
принадлежность анаплазм была установлена путём сек-
венирования полученных продуктов ПЦР длиной 450 н. о. 
с использованием набора реагентов BigDye Terminator 
v. 3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems Inc., США). 
Для ряда образцов были определены нуклеотидные 
последовательности фрагмента гена 16S рРНК длиной 

Рис. 1.  Обнаружение ДНК Anaplasma spp. в крови мелких жвачных животных в разных районах Иркутской области
Fig. 1.  Districts of the Irkutsk region, where the study of small ruminants for the presence of Anaplasma spp. DNA was conducted 
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1300 н. о., как описано ранее [31]. Сравнение и анализ 
полученных нуклеотидных последовательностей вы-
полнены с использованием программ Blastn (http://www.
ncbi.nlm.nih.gov/BLAST) и ClustalW (http://www.ebi.ac.uk/
clustalw/index.html), а филогенетический анализ – с помо-
щью пакета филогенетических программ MEGA 7.0 (http://
www.megasoftware.net/manual.html). Нуклеотидные по-
следовательности фрагмента гена 16S рРНК, нового для 
A.  ovis, зарегистрированы в базе данных GenBank под 
номерами MW365551, MW365552, MW600400, MW600401, 
MW600402, MW600403, MW600404, MW600405, MW600406, 
MW600407, MW600408, MW600409, MW600410, MW600411, 
MW600412, MW600413.

Результаты и обсуждение

Ведущей отраслью специализации сельского хозяй-
ства Иркутской области является мясное и молочное 
животноводство. 

Оно является традиционной отраслью в шести рай-
онах Усть-Ордынского Бурятского округа (УОБО), а также 
в Ольхонском и Заларинском районах. Наибольшее раз-
витие оно получило в УОБО и Ольхонском районе, где 
имеются обширные степи. Поголовье овец и коз в Иркут-
ской области в 2019 г. достигало 115,2 тыс. голов, из них 
1,2 % приходится на сельскохозяйственные организации, 
24,2 % поголовья овец и коз содержатся в крестьянских 
(фермерских) хозяйствах, 74,6 % – в личных хозяйствах на-
селения. Концентрация животноводства преимуществен-
но в южных и центральных районах области определила 
выбор исследованных нами районов. 

Осуществлена детекция ДНК Anaplasma spp. в крови 
овец и коз на территории 12 районов центральной и юж-

ной частей Иркутской области. Результаты исследования 
приведены в таблице 1. 

ДНК Anaplasma spp. в крови овец выявлена на тер-
ритории 12  обследованных нами районов области. 
При этом в разных районах региона доля образцов крови 
овец, содержащих ДНК анаплазм, варьировала от 30,0 % 
до  85,0  %, составив в среднем по Иркутской области 
57,8 %. В двух районах области – Аларском и Усольском – 
на наличие ДНК Anaplasma spp. исследовались образцы 
крови коз. Возможно, из-за небольшой выборки доля 
образцов, содержащих ДНК анаплазм, варьировала 
в широких приделах: от 10,0 % в Усольском до 100,0 % 
в Аларском районах. В среднем же инфицированность 
коз составила 55,0  %, что примерно соответствовало 
средней инфицированности овец (57,8 %).

При исследовании коз из различных провинций Ки-
тая в 2011–2015 гг. их инфицированность A. ovis варьиро-
вала от 0 до 100 % [32]. Интересно, что в Республике Алтай 
ДНК A. ovis в крови коз выявлялась в 100 % случаев [16]. 

В УОБО, где разведение мелких жвачных животных 
является традиционной отраслью животноводства, 
средняя инфицированность овец Anaplasma  spp. со-
ставила 53,2 %, у коз – 100 %. Самые высокие показатели 
инфицированности овец в УОБО зафиксированы в  Ну-
кутском и Эхирит-Булагатском районах (77,5 и 67,5  % 
соответственно). В Осинском и Боханском районах УОБО 
инфицированность овец была значительно ниже (30 % и 
38,4 % соответственно).

В Усольском районе при 80  % инфицированности 
овец Anaplasma spp. инфицированность коз составила 
только 10  % Доля образцов крови овец, содержащих 
ДНК анаплазм, была также высокой в Качугском, Бала-

Таблица 1
Результаты детекции ДНК анаплазм в крови мелких жвачных животных на территории Иркутской области

Table 1
The results of anaplasma DNA detection in the blood and small ruminants in the Irkutsk region 

Район сбора
Овцы Козы

Число образцов Число (%) образцов,  
содержащих ДНК анаплазм Число образцов Число (%) образцов,  

содержащих ДНК анаплазм
Усть-Ордынский Бурятский автономный округ

Аларский 35 19 (54,3 %) 10 10 (100,0 %)

Баяндаевский 80 50 (62,5 %) – –

Боханский 86 33 (38,4 %) – –

Нукутский 40 31 (77,5 %) – –

Осинский 70 21 (30,0 %) – –

Эхирит-Булагатский 80 54 (67,5 %) – –

Всего 391 208 (53,2 %) 10 10 (100,0 %)

Другие районы Иркутской области

Балаганский 30 21 (70,0 %) – –

Заларинский 30 18 (60,0 %) – –

Качугский 20 17 (85 %) – –

Усольский 20 16 (80 %) 10 1 (10,0 %)

Усть-Удинский 70 47 (67,1 %) – –

Черемховский 50 26 (52,0 %) – –

Всего 220 145 (65,9 %) 10 1 (10,0 %)

ВСЕГО по всем районам 611 353 (57,8 %) 20 11 (55,0 %)
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ганском, Усть-Удинском, и Заларинском районах (85,0 %, 
70,0 %, 67,1 % и 60 % соответственно). В Черемховском 
районе ДНК анаплазм обнаружена в крови 52,0 % овец. 
Определение видовой принадлежности анаплазм было 
проведено с помощью секвенирования для 24 случай-
но выбранных образцов из разных районов области. 
Все генотипированные образцы относились к одному 
виду – A. ovis. 

Полученные нами результаты согласуются с литера-
турными данными. Так, например, в Португалии средняя 
инфицированность овец A.  ovis, установленная с по-
мощью ПЦР, составила 82,5 % (91,7 % в северной части 
и 68,8 % в южной), в Монголии – около 70 %, в Ираке – 
66,7  % [6, 8]. При этом доля образцов крови овец, со-
держащих ДНК A. ovis в северных, южных и центральных 
частях этих стран значительно различалась. Инфициро-
ванность овец в разных провинциях Китая варьировала 
в  широких пределах – от 0 до 70  % [32]. В Республике 
Алтай инфицированность овец A. ovis составляет 96,7 % 
[16]. В то же время инфицированность овец в Иркутской 
области была значительно выше, чем в таких странах, как 
Судан (от 33,3 до 41,7 % в разные годы исследования), 
Италия (37,0 %) и Турция (31,4 %) [6, 33, 34]. 

Исследованная нами выборка овец была преиму-
щественно представлена женскими особями (83,1  %), 
на  долю баранов приходилось 16,9  %. Заражённость 
овец и баранов составила 54,3 % и 66,1 % соответственно. 
Статистически значимой разницы в инфицированности 
особей женского и мужского пола не выявлено. Нами ис-
следовались животные разных возрастов – от 0 до 6 лет. 
Интересно, что инфицированность овец анаплазмами 
была статистически значимо ниже (p < 0,001) у особей 
молодого возраста (от 0 до 3  лет) по сравнению с жи-
вотными старшего возраста (от 4 до 6 лет) – 61,5 ± 2,4 % 
и  80,0  ±  6,3  % соответственно. При этом отмечен рост 
процента инфицированности овец по мере увеличения 
возраста животных. Так, самые низкие показатели зара-
жённости овец анаплазмами регистрировались у живот-
ных в возрасте до одного года – 23,5 ± 10,3 %. После года 
жизни инфицированность овец возрастала и начиная 
с  трёх лет была статистически значимо выше по срав-
нению с животными в возрасте от 0 до 2 лет (р < 0,001).

Проведённый анализ определённых в данной работе 
нуклеотидных последовательностей фрагмента гена 16S 
рРНК показал, что циркулирующие на территории Иркут-
ской области A. ovis высоко консервативны по данному 

 LC194133 / A. ovis / овца / Монголия
 CP015994 / A. ovis / str. Haibei

 MW600407 / A. ovis / коза / Иркутск, Россия
 MW600400 / A. ovis /овца / Иркутск, Россия

 KC484562 / A. ovis / D. nuttalli / Тыва, Россия
 MW600406 / A. ovis / коза / Иркутск, Россия
 MW600404 / A. ovis / овца / Иркутск, Россия
 JQ917900 / A. ovis / D. niveus / Китай

 MW600405 / A. ovis / овца / Иркутск, Россия
 MW600409 / A. ovis / коза / Иркутск, Россия

 KC484563 / A. ovis / D. nuttalli / Тыва, Россия
 MW600401 / A. ovis / овца / Иркутск, Россия
 JN558818 / A. ovis / коза / Китай
 JN558818 / A. ovis / D. niveus / China
 AF414870. / A. ovis / str. OVI / Южная Африка
 MW600402 / A. ovis / овца / Иркутск, Россия
 MW600408 / A. ovis / коза / Иркутск, Россия
 MW600403 / A. ovis / овца / Иркутск, Россия

 MG869525 / A. ovis / коза / Китай

A. ovis

 KT734729 / Anaplasma sp. Sib122 / корова / Алтай, Россия
 AF414868 / A. centrale / вакцинный штамм / Австралия

 AF309869 / A. centrale / str. Israel
 CP000030 / A. marginale / str. St. Maries
 AF309867 / A. marginale / str. Florida

 KM206273 / A. capra / человек / Китай
 U02521 / A. phagocytophilum / strain Webster

99

99

96

61

91

0.005

Рис. 2.  Дендрограмма сходства нуклеотидных последовательностей фрагмента гена 16S рРНК Anaplasma spp. (длиной 1295 н. п.), по-
строенная с использованием метода NJ. Шкала представляет 1 % дивергенции. Определённые в этой работе последовательности 
отмечены квадратами (овцы) и треугольниками (козы)

Fig. 2.  Dendrogram of the nucleotide sequence similarity of the 16S rRNA gene fragment of Anaplasma spp. (1295 bp length), plotted using the NJ method. 
The scale represents 1 % divergence. Identified sequences in this work are marked by squares (sheep) and triangles (goats)
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гену и различаются между собой единичной нуклеотид-
ной заменой (рис. 2). 

Нуклеотидные последовательности образцов, 
выявленные в клещах D.  nuttalli, в крови овец и коз 
на территории Иркутской области, соответствовали по-
следовательностям типового штамма Haibei (CP015994), 
а также последовательностям A. ovis, обнаруженным ранее 
в крови овец из Алтая (Россия), Монголии (LC194133), оле-
ней (KJ639879) и клещей D. niveus (JQ917876) и D. nuttalli 
(KJ410244, KJ410246) из Китая [35, 36]. Нуклеотидные 
последовательности A.  ovis, выявленные в образцах 
на территории нашего региона, также соответствовали по-
следовательностям, обнаруженным ранее в крови овец из 
Алтая и в клещах D. nuttalli из Тувы (KC484562, KC484563), 
что свидетельствует о широком распространении данных 
геновариантов A. ovis на территории Сибири (рис. 2).

Следует отметить, что A. ovis были обнаружены в кро-
ви овец во всех обследованных нами хозяйствах на тер-
ритории всех изучаемых районов, что говорит о широком 
распространении очагов анаплазмоза мелких жвачных 
животных на территории области. Учитывая тот факт, что 
образцы крови у овец в основном были взяты уже после 
завершения периода максимальной активности клещей 
(сентябрь-ноябрь), полученные нами данные, свидетель-
ствуют в пользу возможной персистенции анаплазм в кро-
ви мелких жвачных. Исследователями из Китая показано, 
что, у коз и овец с отсутствием клинических симптомов 
анаплазмоза при наличии A. ovis в крови возбудитель мо-
жет выделяться с молоком, что делает его небезопасным 
для употребления людьми [37]. В связи с этим требуют 
дальнейшего уточнения вопросы о том, способны ли вы-
явленные в ходе исследования генетические варианты 
A. ovis вызывать у овец и коз острые формы инфекции 
и могут ли они проникать в молоко животных.

При исследовании 209  клещей D.  nuttalli из пяти 
районов области (Эхирит-Булагатский, Баяндаевский, 
Боханский, Заларинский, Усть-Удинсткий) выявлена ДНК 
A. ovis в 12 образцах (5,7 %). Установлено, что в Китае пере-
носчиками A. ovis являются D. nuttalli, Hyalomma asiaticum, 
R. pumilio, D. abaensis, Haemaphysalis tibetensis [13, 14]. Кроме 
того, в базе данных GenBank зарегистрированы последова-
тельности A. ovis, выявленные в различных видах клещей, 
относящихся к родам Dermacentor, Rhipicephalus, Hyalomma 
и Ixodes, на территории Китая, Ирана, Турции, США, ЮАР 
и юга Европы. В европейской части России основным 
переносчиком A. ovis является D. marginatus [28]. Можно 
предположить, что наиболее вероятным переносчиком 
A. ovis на территории Восточной Сибири является D. nuttalli. 

На сегод н я шний мо мент  на  на личие ДНК 
Anaplasma spp. нами исследованы I. persulcatus, H. concinna, 
собранные на территории разных районов Иркутской 
области. Ни в одном из этих видов клещей ДНК A. ovis не 
обнаружена. Напротив, другой возбудитель анаплазмоза 
мелких жвачных животных – А. рhagocytophilum – был 
обнаружен в клещах I.  persulcatus [30]; уровень инфи-
цированности I.  persulcatus данным видом анаплазм на 
территории Иркутской области составляет 3,1  ±  0,3  %. 
Однако обнаружить ДНК А.  рhagocytophilum в крови 
сельскохозяйственных животных на территории области 
(как и в других регионах Сибири) к настоящему времени 
не удалось, в отличие от ряда европейских стран [23]. Ве-
роятно, это связано с различиями биологических свойств 
A. phagocytophilum, ассоциированных с разными видами 

клещей, – I. ricinus в Европе и I. persulcatus в России. Сле-
дует отметить, что в ряде азиатских и африканских стран 
(Китай, Тунис, Эфиопия) домашние жвачные животные 
могут быть инфицированы одновременно несколькими 
видами анаплазм, а также анаплазмами и другими видами 
гемопаразитов [7, 26, 38]. На сегодняшний день сведения 
о наличии коинфекции анаплазмоза с другими видами 
гемопаразитов, передаваемых через укус иксодовых кле-
щей, на территории Байкальского региона отсутствуют. 

Заключение

Таким образом, в ходе проведённого нами исследова-
ния впервые с помощью молекулярно-генетических ме-
тодов на основании изучения представительной выборки 
образцов домашних мелких жвачных животных осущест-
влена индикация и идентификация анаплазм в крови овец 
и коз на территории Иркутской области. Только один вид 
анаплазм – A. ovis – был обнаружен среди генотипирован-
ных образцов. ДНК A. ovis была обнаружена в крови овец 
на территории 12 изучаемых районов, а также в крови коз 
из двух районов области. В разных районах региона доля 
образцов крови мелких жвачных животных, содержащих 
ДНК анаплазм, варьировала от 30,0 % до 85,0 % у овец, 
от 10,0 % до 100,0 % у коз, составив в среднем по Иркут-
ской области 57,8 % и 55 % соответственно. Впервые в тер-
ритории Иркутской области в клещах D. nuttalli выявлена 
ДНК A. ovis, инфицированность клещей составила 5,7 %. 
A. ovis выявлена у мелких жвачных животных, принадле-
жащих различным собственникам: сельскохозяйственным 
организациям, фермерским хозяйствам и частным лицам. 
Исходя из вышесказанного, можно сделать вывод о широ-
ком распространении очагов анаплазмоза мелких жвач-
ных животных на территории региона. Так как образцы 
крови у большей части животных были взяты уже после 
завершения периода активности клещей, полученные 
нами данные свидетельствуют о персистенции анаплазм 
в крови мелких жвачных.

Нуклеотидные последовательности фрагмента 
гена 16S рРНК образцов A. ovis, выявленных в крови овец 
и коз, а также в клещах D. nuttalli на территории Иркутской 
области, были высоко консервативны и различались 
между собой единичной нуклеотидной заменой. Эти по-
следовательности были идентичны последовательностям 
типового штамма Haibei, а также последовательностям 
A. ovis, обнаруженным ранее в крови овец из Монголии, 
оленей из Китая, а также клещей D. niveus и D. nuttalli из Ки-
тая. Нуклеотидные последовательности A. ovis, выявлен-
ные в образцах крови овец и коз, также соответствовали 
последовательностям, обнаруженным ранее в крови овец 
из Алтая и в клещах D. nuttalli из Тувы, что свидетельству-
ет о широком распространении данных геновариантов 
A. ovis на территории Сибири и о вероятной роли клещей 
D. nuttalli в качестве переносчика возбудителя анаплазмо-
за мелких жвачных животных в нашем регионе.
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