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Широкое распространение заболеваний, передающихся клещами, представляет значительную проблему для 
общественного здравоохранения и здоровья населения, проживающего в эндемичных районах. цель работы –  
с использованием метода высокопроизводительного секвенирования провести поиск, анализ генетического мате-
риала и идентификацию новых вирусных агентов семейства Phenuiviridae в иксодовых клещах, собранных в раз-
личных регионах азиатской части россии. материалы и методы. в исследовании использованы 1460 таежных 
клещей, собранных в пригородных районах томска, екатеринбурга и в приморском крае. генетический матери-
ал, выделенный из клещей, анализировали методом высокопроизводительного секвенирования с использованием 
технологии Illumina с последующим филогенетическим анализом. результаты и обсуждение. анализ результа-
тов секвенирования позволил обнаружить протяженные нуклеотидные последовательности L-гена, характерного 
для вирусов семейства Phenuiviridae. удалось идентифицировать 20 нуклеотидных последовательностей длиной 
в среднем 250 п.н. в гомогенатах клещей Ixodes persulcatus. восемнадцать изолятов идентифицированы как пред-
ставители рода Uukuvirus и два изолята отнесены к роду Phlebovirus семейства Phenuiviridae. Филогенетический 
анализ показал, что все изоляты рода Uukuvirus кластеризуются с Tacheng tick virus 2, который относится к виду 
Tacheng uukuvirus. они формируют отдельную филогенетическую группу этого вида вируса, близкую к двум 
румынским вариантам 2019 г. генетический материал Tacheng tick virus 2 обнаружен во всех трех исследованных 
регионах азиатской части россии. два томских изолята флебовируса классифицированы как Sara tick phlebovirus. 
при этом они кластеризовались с двумя изолятами флебовирусов из карелии. таким образом, в клещах I. persul­
catus, собранных в трех географически различных регионах азиатской части россии, обнаружен генетический 
материал Tacheng tick virus 2 и Sara tick phlebovirus, относящийся к двум родам семейства Phenuiviridae. 
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Abstract. Extensive spread of tick-borne diseases poses a significant problem for public health and the health of the 
population living in endemic areas. The aim of the study was to search, analyze genetic material and identify new viral 
agents of the Phenuiviridae family in taiga ticks collected in Asian regions of Russia using the method of high through-
put sequencing. Materials and methods. The study involved 1460 taiga ticks collected in suburban areas of the Tomsk, 
Yekaterinburg and Primorsky Territory. The genetic material isolated from ticks was sequenced using Illumina technol-
ogy followed by phylogenetic analysis. Results and discussion. Analysis of the sequencing results made it possible to 
detect extended nucleotide sequences of the L-gene fragment characteristic of the Phenuiviridae family viruses. We were 
able to identify 20 nucleotide sequences the length of 250 bp on average in homogenates of Ixodes persulcatus ticks. 
Eighteen isolates have been identified as members of the genus Uukuvirus and two isolates have been assigned to the 
genus Phlebovirus, Phenuiviridae family. Phylogenetic analysis has shown that all isolates of the genus Uukuvirus fall 
under the cluster of Tacheng tick virus 2 belonging to the species Tacheng uukuvirus. They form a separate phylogenetic 
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иксодовые клещи являются важными перенос-
чиками различных возбудителей болезней человека 
и животных [1, 2]. вирусы семейства Phenuiviridae 
известны как одна из самых разнообразных групп 
клещевых рнк-содержащих вирусов c сегментиро-
ванным геномом [3, 4]. большинство вирусов из се-
мейства Phenuiviridae в настоящее время относятся 
к родам Uukuvirus и Phlebovirus. многие представи-
тели Phenuiviridae не обладают M-сегментом, и они 
были обнаружены у клещей Haemaphysalis spp. и 
Ixodes spp. в разных регионах мира [5]. 

ранее в иксодовых клещах были найдены раз-
личные представители семейства Phenuiviridae. это 
вирусы Bhanja, Uukuniemi, Kaisodi, Pacific сoast 
tick phlebovirus, Tick phlebovirus [5–8]. уукувирусы 
Dabieshan tick virus и Lihan tick virus, а также бан-
давирус, способный вызвать лихорадку с синдромом 
тромбоцитопении, были обнаружены в клещах в 
китайской провинции хубей [9]. всего обнаружено 
12 рнк-содержащих вирусов, относящихся к семей-
ствам Flaviviridae, Matonaviridae, Peribunyaviridae, 
Nairoviridae, Phenuiviridae и Rhabdoviridae в клещах 
Haemaphysalis longicornis и Rhipicephalus microplus. 
известно, что некоторые уукувирусы способны вы-
зывать у человека заболевания, приводящие к пора-
жению периферических нервов [10, 11]. 

переносимые членистоногими флебовирусы 
подразделяют на группу вирусов, распространяемых 
комарами родов Phlebotomus и Lutzomyia, и группу 
вирусов Uukuniemi, переносчиками которых являют-
ся клещи. в циркуляции этих вирусов могут играть 
важную роль такие домашние животные, как кошки 
и собаки [8]. это – хорошо известные вирусы лихо-
радки долины рифт, тоскана, сицилийской и неапо-
литанской москитных лихорадок. в 2009 г. в китае 
у людей были зарегистрированы первые случаи тя-

желой лихорадки с синдромом тромбоцитопении, 
связанные с новым флебовирусом даби [12]. в сШа 
из крови пациентов с аналогичной клинической кар-
тиной был выделен флебовирус Heartland, имеющий 
высокий уровень гомологии с вирусом даби [13]. 

ранее, в 2005–2018 гг., в иксодовых клещах, со-
бранных в европейской части россии, был обнару-
жен генетический материал представителей семей-
ства Phenuiviridae, включая флебовирусы [3]. эти 
результаты позволяли сделать предположение о том, 
что вирусы семейства Phenuiviridae распростране-
ны существенно шире и их ареал может захватывать 
азиатскую часть россии.

целью данной работы являлось обнаружение 
генетического материала представителей семейства 
Phenuiviridae в таежных клещах, собранных в раз-
личных регионах азиатской части россии, определе-
ние фрагментов геномных последовательностей ме-
тодами высокопроизводительного секвенирования и 
проведение филогенетического анализа. 

материалы и методы

для проведения исследований взяты 1460 имаго 
клещей Ixodes persulcatus, собранных в екатерин-
бурге (свердловская область) в 2014 г., в пригороде 
томска в 2018 и 2021 гг. и в пограничном с китаем 
районе приморского края в 2021 г. клещи в пригоро-
дах томска предоставлены проф. н.с. москвитиной 
(Фгаоу во «национальный исследовательский  
томский государственный университет»), а клещи из 
екатеринбурга собраны и переданы для проведения 
исследований клинико-диагностической лаборато-
рией «ситилаб» (г. екатеринбург). видовая принад-
лежность клещей была определена по их морфологи-
ческим признакам и секвенированием нуклеотидной 

group which is closely related to two Romanian variants of 2019. Tacheng tick virus 2 was detected in all three surveyed 
regions of the Asian part of Russia. Two Tomsk isolates of phlebovirus were classified as Sara tick phlebovirus and they 
clustered with two isolates of phleboviruses from Karelia. Thus, the genetic material of Tacheng tick virus 2 and Sara 
tick phlebovirus belonging to two genera of the family Phenuiviridae was found in I. persulcatus ticks collected in three 
geographically different regions of the Asian part of Russia.

Key words: tick-borne infections, taiga tick, Ixodes persulcatus, Phenuiviridae, Tacheng tick virus 2, Sara tick phle-
bovirus, Russia. 
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последовательности фрагмента (660 п.н.) гена, коди-
рующего субъединицу I цитохромоксидазы в мито-
хондриальном геноме клеща [14]. по 5 особей одно-
го пола объединяли в пул. если количество клещей 
не было кратно 5, пулы формировали по остаточно-
му принципу. перед гомогенизацией всех клещей 
промывали (один раз) в 70 % этаноле, а затем (дваж-
ды) – стерильной водой. клещей гомогенизировали 
с использованием прибора TissueLyser LT (QIAGEN, 
германия) с добавлением 300 мкл стерильного физ-
раствора. гомогенаты центрифугировали при 8000 g 
(12000 об/мин) в течение 5 мин при температуре 4 °C 
и супернатант отбирали для анализа. тотальную рнк 
экстрагировали с помощью «реагент Extract RNA» 
(«евроген», россия) согласно протоколу производи-
теля. водную фазу, полученную после добавления 
хлороформа и последующего центрифугирования, 
собирали и разбавляли в пропорции 1:1 свежепри-
готовленным 70 % этанолом, и очищали на спин-
колонках Cleanup Mini («евроген», россия). синтез 
первой цепи кднк проводили с использованием 
модуля NEBNext® Ultra Directional. синтез второй 
цепи днк проводили с использованием UMI Second 
Strand Synthesis Module for QuantSeq FWD Lexogen 
(Illumina, сШа). полученную для NGS библиотеку 
рнк дополнительно обогащали в пцр с праймерами 
на L-ген: ATGCCAGATGAGGGCGAGGTGA (2062F) 
и TGGGTCAGGTGAAGGAAGGGAGGC (2735R) с 
использованием пцр-смеси «биомастер HS-Taq» 
(«биолабмикс», россия).

подготовленные библиотеки анализировали 
методом высокопроизводительного секвенирова-
ния на секвенаторе MiSeq по технологии Illumina. 
алгоритмы Cutadapt (версия 1.18) [15] и SAMtools 
(версия 0.1.18) [16] применяли для удаления адапте-
ров Illumina и повторного чтения. контиги были со-
браны de novo с использованием ассемблера MIRA 
(версия 4.9.6). Филогенетический анализ выполняли 
с фрагментами последовательности рнк-зависимой 
рнк-полимеразы и фрагментами генов, представ-
ленных в базе данных GenBank с аминокислотной 
идентичностью >20 %. выравнивание последова-
тельностей и построение филогенетических дере-
вьев проводили в MEGA 7 (PSU, сШа) итератив-
ным методом выравнивания Muscle. анализ по-
лученных данных осуществляли с помощью про-
грамм Unipro UGENE v. 1.30 [17] и MEGA 7 [18]. 
Филогенетические деревья рассчитаны по методу 
максимального правдоподобия с учетом 1000 ре-
плик бутстрапов. 

результаты и обсуждение

в таежных клещах, собранных на территории 
томска, екатеринбурга и в их пригородах, а также в 
приморском крае, были обнаружены нуклеотидные 
последовательности L-гена вирусов, предположи-
тельно относящихся к семейству Phenuiviridae. они 
депонированы в GenBank под номерами доступа: 

OP256042 – OP256046, OP204858 – OP204866.
Филогенетический анализ фрагментов L-сег-

мента генома Tacheng tick virus 2 представлен на 
рис. 1. все обнаруженные изоляты формировали от-
дельную филогенетическую кладу и отличались от 
изолятов Tacheng tick virus 2 из турции (2015 г.) и 
китая (2019 г.), объединенных в кладе 2. новая фи-
логенетическая клада Tacheng tick virus 2 (клада 1) 
представлена изолятами из всех трех исследованных 
географических районов азиатской части россии с 
доминированием изолятов вируса от таежных кле-
щей, собранных на урале. новая клада Tacheng tick 
virus 2 может быть условно разделена на две субкла-
ды. причем клада 1а объединяет ряд новых изолятов 
с ранее описанными изолятами Tacheng tick virus 2 
(MW561154, MW561159), полученными в 2019 г. 
от клещей Dermacentor reticulatus на территории 
румынии, на границе с молдавией [19]. данные ре-
зультаты позволяют говорить о том, что Tacheng uuku-
virus достаточно широко распространен в северной 
евразии и ассоциирован с клещами I. persulcatus и 
D. reticulatus, которые активно атакуют человека в 
этом регионе и являются принципиальными пере-
носчиками многих клещевых инфекций вирусной, 
бактериальной и паразитарной природы. 

важно отметить, что китайские изоляты Tacheng 
tick virus 2, относящиеся к кладе 2 (MN567189 и 
MK801756), были получены из крови человека в 
2019 г. изолят из турции MG764520 был выделен 
в 2015 г. из клещей Rhipicephalus spp. таким об-
разом, формирование двух отдельных клад может 
свидетельствовать о генетических различиях изоля-
тов Tacheng tick virus 2. вирус был обнаружен в не-
скольких видах клещей, в частности D. marginatus, 
H. marginatum, D. nuttalli, D. silvarum, H. asiaticum, 
способен инфицировать и вызывать заболевание че-
ловека, а также, по всей вероятности, широко рас-
пространен в евразии [20]. последовательности 
Tacheng tick virus 1 из китая, полученные из клещей 
D. marginatus (NC031284) и мелких млекопитающих 
(MZ447773), образовали отдельную филогенетиче-
скую кладу. 

на территории томска нами обнаружен гене-
тический материал двух флебовирусов. Фило ге не-
тический анализ показал, что эти изоляты класте-
ризуются в две различные генетические группы 
флебовирусов (рис. 2). изолят OP256046 образовал 
кладу с Sara tick phlebovirus, изолированным из кле-
щей I. persulcatus в карелии в районе села гакугса в 
2018 г. уровень гомологии этих двух флебовирусов 
составил 99 %, что позволяет говорить о практиче-
ски полной идентичности этих вирусов. вторая по-
следовательность (OP204863) образовала отдельную 
ветвь с Kizhi virus (MT380761) и Beiji phlebovirus 
(MG880116). Kizhi virus был ранее выделен из та-
ежных клещей, собранных в карелии в 2012 г. [3]. 
Фрагмент томского изолята был фактически иден-
тичен Kizhi virus, что позволяет говорить об их ге-
нетической схожести. также Beiji phlebovirus был  
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рис. 2. Филодендрограмма, отобра-
жающая анализ максимального прав-
доподобия фрагмента L-сегмента  
(251 нуклеотид) флебовирусов се-
мейства Phenuiviridae. после дова-
тельности, охарактеризованные в 
этом исследовании, выделены сим-
волом (♦) 

Fig. 2. Philodendrogram showing the 
maximum likelihood analysis of the 
L-segment fragment (251 nucleotides) 
of Sara tick phlebovirus of the Phenui­
viridae family. The sequences charac-
terized in this study are marked with the 
symbol (♦) 

рис. 1. Филодендрограмма, отображающая анализ максимального правдоподобия фрагментов L-гена (251 нуклеотид) Tacheng tick 
virus 2. последовательности, охарактеризованные в этом исследовании, выделены символом (♦) 

Fig. 1. Philodendrogram showing maximum likelihood analysis of L-gene fragments (251 nucleotides) of Tacheng tick virus 2. The sequences 
characterized in this study are marked with the symbol (♦)
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обнаружен в китае в 2015 г. в клещах I. persulcatus и 
существенно не отличался от Kizhi virus на основа-
нии анализа частичной последовательности гена по-
лимеразы с использованием пакета программ MEGA. 
Филогения этих клещевых флебовирусов показыва-
ет генетическую гетерогенность данной группы не-
классифицированных флебовирусов и их широкое 
географическое распространение в континентальной 
евразии, включая японские острова и даже острова 
карибского моря. 

к сожалению, попытки выделить эти вирусы на 
культурах клеток Vero, Hек293 и C6/36 успеха не 
принесли.

таким образом, в таежных клещах, собран-
ных в свердловской и томской областях, а также в 
приморском крае, обнаружен генетический мате-
риал представителей родов Phlebovirus и Uukuvirus 
семейства Phenuiviridae. нам удалось идентифи-
цировать 18 изолятов Tacheng tick virus 2 в клещах 
I. persulcatus, собранных в трех регионах азиатской 
части россии. генетический материал Sara tick phle-
bovirus был обнаружен в томской области. это, без 
сомнения, расширяет наши представления о новых 
вирусах семейства Phenuiviridae, циркулирующих 
в азиатской части россии. при этом существование 
природных очагов этих вирусов, возможный диа-
пазон хозяев, потенциал заражения людей и культу-
ральные особенности флебовирусов требуют даль-
нейшего изучения. 
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