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Цель – определение геновидового состава боррелий в иксодовых клещах различных видов в природных оча-
гах иксодовых клещевых боррелиозов (ИКБ) юга Западной Сибири. Материалы и методы. Исследовано бак-
териологическим (посев на питательную среду BSK-H, SIGMA, США) и молекулярно-генетическим (ПЦР в ре-
жиме реального времени) методами 1148 экз. иксодовых клещей, собранных с растительности, и 2183 экз. кле-
щей, снятых с людей. Генотипирование боррелий проводили путем секвенирования. Результаты и обсуждение. 
Инфицированность клещей боррелиями варьировала от 22,4 % в Республике Алтай до 56,9 % в Новосибирской 
области. Существенных различий в уровнях инфицированности боррелиями клещей I. persulcatus и I. pavlovskiy 
не установлено (средний уровень зараженности 40,0 и 38,8 % соответственно). Изучение геновидового соста-
ва боррелий, циркулирующих в природных очагах Западной Сибири, показало наличие как минимум четырех 
геновидов патогенных боррелий (B. garinii, B. afzelii, B. bavariensis и B. miyamotoi). В базу данных GenBank де-
понировано 30 нуклеотидных последовательностей межгенного спейсера rrf (5S)-rrl (23S). Частота выявления 
геновидов B. garinii и B. afzelii у клещей различных видов (I. persulcatus и I. pavlovskiy) не имеет значимых от-
личий. Отмечена более частая встречаемость B. garinii по сравнению с B. afzelii. Уровни инфицированности кле-
щей I. persulcatus боррелиями B. miyamotoi существенно ниже (в 3,5 раза), чем геновидами B. garinii и B. afzelii. 
В клещах D. reticulatus выявлена ДНК B. spielmanii и B. miyamotoi. Необходимо продолжение исследований по 
оценке роли луговых клещей D. reticulatus в циркуляции боррелий различных геновидов в природных очагах на 
территории Российской Федерации.
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Abstract. Objective: to determine genospecies composition of Borrelia in the ixodid ticks of various species in 
natural foci of Ixodes tick-borne borreliosis (ITB) in the South of Western Siberia. Materials and methods. A total of 
1148 examples of ticks collected from vegetation and 2183 examples of ticks withdrawn from persons seeking medi-
cal help have been tested by bacteriological (sowing in BSK-H medium, SIGMA, USA) and Real Time PCR methods. 
Genotyping of Borrelia was performed by sequencing. Results and conclusions. Infection of Ixodes ticks with borrelia 
ranged from 22.4 % in the Altay Republic to 56.9 % in the Novosibirsk Region. Reliable differences in borrelia infection 
rates of ticks I. persulcatus and I. pavlovskiy have not been established (average levels of  infection 40 % and 38.8 %, 
respectively). The study of isolates of borrelia sp. circulating in natural foci of the West Siberia showed the presence 
of at least four genospecies of pathogenic borrelia (B. garinii, B. afzelii, B. bavariensis, B. miyamotoi). 30 nucleotide 
sequences of the rrf (5S)-rrl (23S) intergenic spacer were submitted to GenBank database. The detection rate of genospe-
cies B. garinii and B. afzelii of different types of ticks (I. persulcatus and I. pavlovskiy) has no significant difference. 
More frequent occurrence of B. garinii in comparison with that of B. afzelii was determined. The level of  I. persulcatus 
ticks infection with B. miyamotoi was significantly lower than that with genospecies B. garanii and B. afzelii. DNA of 
B. spielmanii and B. miyamotoi was detected in ticks D. reticulatus. Further evaluation of the role of ticks D. reticulatus 
in the distribution of borrelia in ticks in natural foci of the Russian Federation is necessary.
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Borrelia burgdorferi sensu lato. Комплекс включает 
в себя не менее 19 генотипов по всему миру [1–4]. 
Патогенность пяти из них убедительно доказана – 

Иксодовые клещевые боррелиозы (ИКБ) – это 
передаваемая клещами бактериальная инфекция, 
вызываемая боррелиями, входящими в комплекс 
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это B. burgdorferi sensu stricto в Северной Америке 
и Европе, а также B. afzelii, B. garinii, B. bavariensis 
и B. spielmanii в Евразии [5, 6]. Для трех видов – 
B. lusitaniae, B. bissettii и B. valaisiana – статус пато-
генности окончательно не определен, поскольку они 
редко обнаруживаются у пациентов [7–9].

В Российской Федерации ИКБ этиологически 
связаны преимущественно с B. afzelii и B. garinii, ко-
торые имеют общих резервуарных хозяев и перенос-
чиков. Ареал возбудителей определяется областью 
распространения их основных переносчиков – кле-
щей I. persulcatus и I. ricinus. В Сибири и на Дальнем 
Востоке в передаче могут принимать участие клещи 
I. pavlovskyi [10, 11]. Сравнительно недавно доказа-
но, что этиология части безэритемных форм ИКБ 
может быть связана с Borrelia miyamotoi, которые, в 
отличие от боррелий комплекса B. burgdorferi sensu 
lato, хотя и переносятся теми же иксодовыми клеща-
ми, генетически ближе к боррелиям клещевых воз-
вратных лихорадок [12, 13]. 

Одной из задач Референс-центра по монито-
рингу за боррелиозами, функционирующего на базе 
Омского НИИ природно-очаговых инфекций, явля-
ется углубленное изучение выделенных культур 
представителей порядка Spirochaetales с использо-
ванием современных методов анализа и характери-
стики возбудителей ИКБ на территории Российской 
Федерации. Регионы юга Западной Сибири харак-
теризуются наличием напряженных сочетанных 
очагов природно-очаговых инфекций, передающих-
ся иксодовыми клещами [14, 15], среди которых 
первое место по распространенности и общей ве-
личине социально-экономических потерь занима-
ют иксодовые клещевые боррелиозы. Вместе с тем 
клинические проявления и исходы ИКБ достаточно 
разнообразны. Одной из причин данного явления 
может быть неоднородность этиологической струк-
туры возбудителей ИКБ. Лесостепные ландшафты 
юга Западной Сибири характеризуются наличием 
двух фоновых видов иксодовых клещей: Ixodes per-
sulcatus и Dermacentor reticulatus. Доказана роль 
клещей I. persulcatus как основного переносчика 
боррелий в Западно-Сибирском регионе [16], одна-
ко роль луговых клещей D. reticulatus в распростра-
нении боррелий до настоящего времени до конца не 
изучена [17–19].

Цель работы – определение геновидового сос
тава боррелий в иксодовых клещах различных видов 
в природных очагах ИКБ юга Западной Сибири.

Материалы и методы

Бактериологическим (посев на питательную 
среду) и молекулярно-генетическим (ПЦР в ре-
жиме реального времени – ПЦР-RT) методами ис-
следовано 1148 экз. иксодовых клещей, собранных 
с растительности: 516 экз. I. persulcatus (Омский 
р-н, Омская обл.); 140 экз. I. persulcatus, 185 экз. 
I. pavlovskyi (Академгородок, Новосибирская обл.); 

86 экз. I. persulcatus, 30 экз. I. pavlovskyi (Республика 
Алтай); 114 экз. I. persulcatus, 77 экз. I. pavlovskyi 
(Кемеровская область). Проведено также исследова-
ние клещей, снятых с людей, обратившихся за меди-
цинской помощью: 687 экз. I. persulcatus и 1496 экз. 
D. reticulatus. Для определения видовой принад-
лежности клещей из природных стаций исполь-
зовали фенотипические признаки и молекулярно-
биологический метод. Определение видовой принад-
лежности клещей в суспензиях проводили методом 
ПЦР-RT. С этой целью использовали методику на 
основе метода мультипрайм-ПЦР в реальном време-
ни, позволяющую проводить дифференциальное ге-
нотипирование клещей видов I. ricinus, I. persulcatus 
и I. pavlovskyi. В качестве мишени использовали 
фрагмент гена цитохромоксидазы (COI) [11].

Выделение штаммов боррелий проводили пу-
тем посева суспензий клещей на питательную сре-
ду BSK-H (SIGMA, США). Положительные в ПЦР 
пробы суспензий клещей засевали на питательную 
среду, термостатировали при 33 °С с просмотром че-
рез три недели в течение двух месяцев. Выделение 
нуклеиновых кислот проводили из индивидуальных 
экземпляров клещей, отмытых и гомогенизирован-
ных на аппарате TissueLyser LT («Qiagen», Германия), 
наборами «АмплиПрайм РИБО-преп» компании 
«ИнтерЛабСервис» (Россия) и набором реагентов 
«РеалБест экстракция 100» ЗАО «Вектор-Бест» 
(Россия). Исследование суспензии клещей методом 
ПЦР в режиме реального времени проводили на ам-
плификаторе «СFX96» (Bio-Rad, США). Для выявле-
ния ДНК боррелий использовали наборы: «РеалБест 
ДНК Borrelia burgdorferi s.l./РНК ВКЭ» и «РеалБест 
ДНК Borrelia miyamotoi» ЗАО «Вектор-Бест». 

Генотипирование осуществляли путем секве
нирования межгенного спейсера rrf (5S)-rrl (23S) 
[20, 21] с использованием генетического анализа-
тора Applied Biosystems 3500/3500xL (США), по-
лимер POP-6, длина капилляра 50 см. Секвенсовая 
реакция проводилась с использованием реа-
гентов BigDyeТеrmiпаtоr v. 1.1. Ready Reaction 
Cусle Sequencing Kit (Applied Biosystems, США). 
Выравнивание биологической последовательности 
осуществляли в редакторе BioEdit. Сравнение уста-
новленных нуклеотидных последовательностей по 
степени гомологии с данными, представленными в 
базе данных GenBank, проводили с помощью поис-
ковой системы BLAST.

Результаты и обсуждение

Уровни инфицированности иксодовых клещей 
боррелиями B. burgdorferi s. l. на различных терри-
ториях юга Западной Сибири (по данным ПЦР-RT) 
составили 38,3 % для I. persulcatus в Омской облас
ти; 53,5 % для I. persulcatus и 56,9 % для I. pavlovskyi 
в Новосибирской области; 22,4 % – I. persulcatus и 
24,1 % – I. pavlovskyi в Республике Алтай; 44,1 % – 
I. persulcatus и 35,5 % – I. pavlovskyi в Кемеровской 
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области. ДНК B. miyamotoi выявлена в I. persulcatus, 
собранных в Омской области (10,0 % от всех собран-
ных на этой территории клещей), в Новосибирской 
области (15,4 %), в Республике Алтай (17,1 %) и 
Кемеровской области (13,2 %) (таблица). На пита-
тельной среде BSK-H выделены 24 штамма борре-
лий, которые были изучены путем секвенирования, 
установлены нуклеотидные последовательности, 
определен геновид боррелий. В результате геноти-
пирования штаммов боррелий геновид B. garinii 
определен в 20 изолятах, B. afzelii – в 3 изолятах и 
B. bavariensis – в 1 культуре боррелий. Результаты ге-
нотипирования боррелий в 8 пробах суспензий кле-
щей показали наличие B. garinii в 1 пробе, B. afzelii – 
в 5, B. bavariensis – в 1, B. miyamotoi – 1 пробе. 
Установлен геновидовой состав боррелий в клещах 
различных видов. Так, для клещей I. persulcatus в 
13 пробах установлены B. garinii, в 2 – B. afzelii, в 1 
пробе – B. bavariensis, в клещах I. pavlovskiy в 8 про-
бах – B. garinii, в 1 пробе – B. afzelii.

Соотношение различных геновидов боррелий в 
изолятах, полученных на питательной среде и в сус
пензии клеща, имеют существенные отличия. Так, в 
изолятах, полученных на питательной среде, суще-
ственно преобладает геновид B. garinii, а в пробах 
из клещей преобладает геновид B. afzelii. Это может 
быть связано с преимущественным ростом на пи-
тательной среде боррелий B. garinii и подавлением 
роста B. afzelii. В связи с этим «золотой» стандарт 
микробиологии – изучение штаммов боррелий, по-

лученных на питательной среде, не всегда может 
отражать действительную картину геновидового 
разнообразия боррелий в природных очагах ИКБ. 
В свою очередь, генотипирование боррелий, обна-
руженных в суспензии клещей, не всегда возможно 
путем секвенирования из-за недостаточного количе-
ства микроорганизмов в пробе. Возникает необходи-
мость в разработке праймеров, позволяющих прово-
дить генотипирование боррелий непосредственно в 
пробе из клещей методом ПЦР-РТ. Некоторыми уче-
ными предприняты попытки разработки данного ме-
тода генотипирования [22], однако он не нашел пока 
широкого применения.

Полученные в результате секвенирования 
межгенного спейсера 5S-23S 30 нуклеотидные 
последовательности (НП) депонированы в меж
дународной базе данных GenBank: 13 НП – B. af
zelii (MK118769.1, MK118768.1, MK118767.1, 
MK118766.1, MK118763.1, MK118757.1, MK118756.1,  
MK118755.1, MK118754.1, MK118753.1, MK118752.1, 
MK118751.1, MK118750.1); 12 НП – B. garinii 
(MK118765.1, MK118764.1, MK118762.1, MK118761.1, 
MK118760.1, MH782659.1, MH782658.1, MH782657.1,  
MH777466.1, MH777465.1, MH401039.1, MH388433.1); 
2 НП – B. bavariensis (MK118758, MK118759), 
1 НП – B. miyamotoi (MN719905), 2 НП – B. spiel-
manii (MN685134, MN695027).

Среднемноголетняя инфицированность борре-
лиями клещей D. reticulatus, по данным ПЦР, состав-
ляет 1,14 %. В 2019 г. в клещах D. reticulatus, сня-

Геновидовой состав боррелий в иксодовых клещах на территории юга Западной Сибири
Genospecies diversity of Borrelia in Ixodes ticks of the West Siberia

Виды иксодо-
вых клещей / 

Genus of  
Ixodes ticks

Субъекты РФ / 
Administrative 
regions of the 

Russian Federation

Иссле
довано 
клещей, 

экз. / ticks 
was tested, 

samples

Зараженность кле-
щей B. burgdorferi 

sensu stricto  
(ПЦР-РТ), % /  

Infection of ticks by 
B. burgdorferi  
sensu stricto  
(RT-PCR), %

Зараженность 
клещей B. mi-
yamotoi (ПЦР-

РТ), % / Infection 
of ticks by B. miya-
motoi (RT-PCR), %

Идентифицикация геновидов боррелий методом секвенирования /  
Identification of Borrelia genospecies by sequencing method

B. garinii B. afzelii B. bavariensis B. spielmanii B. miyamotoi

I. persulcatus Омская область / 
Omsk region 516 38,3 10,0 + + - - +

Новосибирская 
область /  

Novosibirsk region
140 53,5 15,4 + + - - +

Республика Алтай / 
Altai Republic 86 22,4 17,1 + + + - +

Кемеровская  
область /  

Kemerovo region
114 44,1 13,2 + + - - +

I. pavlovskyi Новосибирская 
область /  

Novosibirsk region
185 56,9 0 + + - - -

Республика Алтай / 
Altai Republic 30 24,1 0 + + - - -

Кемеровская  
область /  

Kemerovo region
77 35,5 0 + + - - -

D. reticulatus Омская область / 
Omsk region 1496 1,53 0,13 - - - + +

Примечание :  «+» – выявление геновида боррелий, обозначенного в заголовке столбца, «-» – геновид не определен 

No te :  “+” – detection of Borrelia genospecies, indicated in the column header, “-” – was not determined
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тых с людей, боррелии выявлены в 1,53 % случаев. 
Методом ПЦР в реальном времени установлено на-
личие ДНК B. miyamotoi в клещах этого вида в 0,13 % 
случаев. Ранее нами при исследовании D. reticulatus 
методом ПЦР с применением рестрикционного ана-
лиза было показано наличие боррелий, близких к 
B. afzelii, в 4,8 % случаев [14, 17]. Нуклеотидные по-
следовательности ДНК боррелий, полученные при 
исследовании двух клещей D. reticulatus в 2004 г., 
депонированы в GenBank как Borrelia sp. (AY540051, 
AY540052). В 2019 г. при сравнении этих нуклеотид-
ных последовательностей с последовательностями, 
представленными в базе GenBank, с помощью поис-
ковой системы BLAST получены данные о более чем 
95 % гомологии с Borrelia spielmanii (AF497994.1, 
JX910054.1, JX448322.1). 

Таким образом, на территории юга Западной 
Сибири инфицированность клещей боррелиями ва-
рьирует от 22,4 % в Республике Алтай до 56,9 % в 
Новосибирской области. Существенных различий 
в показателях зараженности боррелиями клещей 
I. persulcatus и I. pavlovskiy не установлено (40,0 % 
и 38,8 % соответственно). Изучение геновидового 
состава боррелий в иксодовых клещах в природных 
очагах юга Западной Сибири показало наличие как 
минимум четырех геновидов патогенных боррелий 
(B. garinii, B. afzelii, B. bavariensis и B. miyamotoi). 
Частота выявления B. garinii и B. afzelii у клещей раз-
личных видов (I. persulcatus и I. pavlovskiy) не имеет 
значимых отличий. Отмечается более частая встре-
чаемость B. garinii по сравнению с B. afzelii. Уровни 
инфицированности клещей I. persulcatus боррелия-
ми B. miyamotoi существенно ниже (в 3,5 раза), чем 
геновидами B. garinii и B. afzelii.

Изучение геновидового разнообразия боррелий 
в переносчиках и выделенных штаммах важно для 
выявления экологических особенностей различных 
видов боррелий и степени эпидемической опаснос
ти природных очагов иксодовых клещевых борре-
лиозов. Необходимо продолжение исследований по 
оценке роли луговых клещей D. reticulatus в цирку-
ляции боррелий различных геновидов в природных 
очагах на территории Российской Федерации.
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