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Цель – определение инфицированности различными геномовидами лептоспир диких и синантропных мелких 
млекопитающих, собранных на территории Санкт-Петербурга. Материалы и методы. Сбор диких и синантроп-
ных мелких млекопитающих проводился с сентября по октябрь 2021 г. с использованием ловушек типа Геро в 
Курортном и Кировском районах Санкт-Петербурга. Исследование образцов на наличие ДНК Leptospira spp. про-
водилось методом ПЦР с использованием праймеров, подобранных по фрагменту гена lipL32. Генотипирование 
образцов проводили с использованием праймеров по фрагментам генов secY и rpoB. Результаты и обсуждение. 
ДНК патогенных лептоспир выявлена в 8 образцах, что составило (4,2±1,5) % от общего количества образцов 
(190). Инфицированность серых крыс, собранных на территории Кировского района, составила (11,1±5,2) % 
(4/36). Инфицированность диких грызунов, собранных на территории Курортного района, – у желтогорлых мы-
шей (3,7±2,6) % (2/54), а у рыжих полевок (2,0±1,4) % (2/100). По результатам анализа последовательностей, 
полученных при секвенировании, выявлена циркуляция двух патогенных видов лептоспир – L. interrogans и 
L. borgpetersenii. Полученные нами результаты подтверждают циркуляцию лептоспир как среди диких, так и сре-
ди синантропных мелких млекопитающих. Филогенетические виды патогенных лептоспир, выявленные в нашем 
исследовании, типичны и ассоциированы с исследованными грызунами. С целью профилактики заболевания лю-
дей необходимо продолжать исследования, направленные на выявление циркуляции возбудителей в популяциях 
диких и синантропных мелких млекопитающих. Необходимо проведение дератизационных мероприятий и меро-
приятий, направленных на разъяснение жителям Санкт-Петербурга мер защиты и профилактики.
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Abstract. The aim of the work was to determine the rate of infection by various Leptospira genomospecies of wild 
and synanthropic small mammals collected on the territory of St. Petersburg. Materials and methods. The capture of 
wild and synanthropic small mammals was carried out using Gero-type traps in the Kurortny and Kirovsky districts of 
St. Petersburg between September and October, 2021. The study of samples for the presence of Leptospira spp. DNA 
was performed applying PCR with primers selected for the lipL32 gene fragment. Genotyping of samples was conducted 
using primers for fragments of the secY and rpoB genes. Results and discussion. DNA of pathogenic Leptospira was de-
tected in 8 samples, which amounted to (4.2±1.5) % of the total number of samples (190). The infection rate of gray rats 
collected in the Kirovsky district was (11.1±5.2) % (4/36). The infection rate of wild rodents collected in the Kurortny 
district was (3.7±2.6) % (2/54) for yellow-throated mice, and (2.0±1.4) % for bank voles (2/100). Based on the results 
of analysis of sequences obtained, the circulation of two pathogenic Leptospira species, L. interrogans and L. borgpe­
tersenii, has been established. Our results confirm the circulation of Leptospira both among wild and synanthropic small 
mammals. The phylogenetic species of pathogenic Leptospira identified in our study are typical and associated with the 
studied rodents. In order to prevent the disease in humans, it is necessary to continue research aimed at identifying the 
circulation of pathogens in populations of wild and synanthropic small mammals. Deratization and activities aimed at 
educating residents of St. Petersburg about protection and prevention measures are required.
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Лептоспироз – острое бактериальное заболева-
ние, распространенное по всему миру. Ежегодно ре-
гистрируется около миллиона случаев заболеваний у 
человека [1]. На территории Российской Федерации 
природные очаги лептоспироза распространены по-
всеместно. Структура местообитаний исследован-
ных лептоспироносителей на 2022 г. формировалась 
следующим образом: 43,3 % – лесокустарниковые 
стации, 32,6 % – открытые луго-полевые стации, 
15,7 % – околоводные стации, 5,6 % – постройки 
человека и 2,3 % – закрытые луго-полевые стации. 
Несмотря на тренд к снижению заболеваемости, ак-
тивность отдельных природных и антропоургиче-
ских очагов сохраняет актуальность проблемы леп-
тоспироза в России [2].

Заболевание вызывают бактерии спирохеты 
рода Leptospira, которые могут заражать как челове-
ка, так и животных [3]. Сохраняясь в проксимальных 
канальцах почек инфицированных животных бак-
терии выделяются во внешнюю среду с мочой, тем 
самым загрязняя почву, поверхностные воды, ручьи 
и реки. Заражение человека происходит при прямом 
контакте с инфицированной мочой, с инфицирован-
ными животными или косвенно, через загрязненную 
окружающую среду, особенно при наличии ссадин 
или порезов на коже [4].

Тяжесть течения лептоспироза варьируется от 
бессимптомного и самокупирующегося заболева-
ния, до тяжелых форм, связанных с поражениями 
внутренних органов, и летальных исходов [1].

Несмотря на большое количество резервуар-
ных организмов для лептоспир, грызуны счита-
ются основным источником данной инфекции [5]. 
Урбанизация и субурбанизация приводят к освоению 
и заселению новых территорий, что обусловливает 
повышение взаимодействия человека с популяциями 
диких мелких млекопитающих, являющихся резер-
вуарами целого ряда инфекционных заболеваний.

Эпидемиологические расследования заболе-
ваний лептоспирозом чаще всего основываются на 
классической серологической классификации пато-
генных лептоспир. Однако данная методика имеет 
ряд ограничений, в том числе связанных с трудо-

емкостью культивирования штаммов. Современные 
молекулярные методы диагностики и видовой диф-
ференциации лептоспир являются достойной аль-
тернативой серотипированию: изучение нуклеотид-
ной последовательности ряда фрагментов ДНК пато-
гена, формирование видоспецифичного MALDI-ToF 
масс-спектра [6–8].

Целью исследования являлось определение 
инфицированности различными геномовидами леп-
тоспир диких и синантропных мелких млекопитаю-
щих, собранных на территории Санкт-Петербурга.

Материалы и методы

Сбор диких и синантропных мелких млекопи-
тающих проводился с сентября по октябрь 2021 г. с 
использованием ловушек типа Геро в Курортном и 
Кировском районах Санкт-Петербурга. В Курортном 
районе собрано 154 особи, видовое разнообразие со-
ставляли желтогорлая мышь (Apodemus flavicollis) – 
54 и рыжая полевка (Myodes glareolus) – 100. На 
территории Кировского района собрано 36 особей 
серых крыс (Rattus norvegicus).

Отловленных грызунов помещали в автомо-
бильный холодильник с температурой +5 °C и до-
ставляли в лабораторию. Видовая идентификация и 
препарация грызунов проводились в соответствии 
со стандартными зоологическими методиками. Из 
исследуемых грызунов извлекали обе почки и под-
вергали гомогенизации. В пробирки для гомогени-
зации, с утолщенными стенками, объемом 2 мл, до-
бавляли 400 мкл фосфатно-солевого буфера (PBS) и 
два стальных шарика. Гомогенизацию проводили на 
приборе FastPrep-24 (MP Biomedicals) в течение 40 с 
при 4.0 M/S. Образцы центрифугировали 5 мин при 
13,4 об/мин, из супернатанта в объеме 100 мкл выде-
ляли нуклеиновые кислоты. Экстракцию геномной 
ДНК проводили с использованием набора «РИБО-
преп».

Исследование образцов на наличие ДНК 
Leptospira spp. проводилось методом ПЦР с исполь-
зованием праймеров, подобранных по фрагменту 
гена lipL32. Генотипирование образцов проводили 
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с использованием праймеров по фрагментам ге-
нов secY и rpoB. ПЦР-амплификацию проводили в 
25 мкл смеси с добавлением праймеров (10 пМ каж-
дый) и буферного раствора, содержащего Трис-HCl 
(рН 8,8), сульфат аммония, MgCl2, ЭДТА, меркаптоэ-
танол, БСА, dNTP, Taq ДНК-полимеразу. Выбор ге-
нов мишеней, последовательности использованных 
праймеров и программы амплификации описаны в 
предыдущей работе коллектива авторов [7]. 

Визуализацию полученных результатов прово-
дили с помощью электрофореза в 1,5 % агарозном 
геле с добавлением бромистого этидия в течение 
20 мин при 150 В.

Фрагментное секвенирование по Сэнгеру осу-
ществляли на генетическом анализаторе ABI 3500 
(Applied Biosystems) в соответствии с рекомендация-
ми производителя. 

Полученные последовательности штаммов 
идентифицированы и подтверждены с использова-
нием алгоритма BLAST, базы данных GenBank NCBI 
и MEGA 11. Для построения филогенетических де-
ревьев (рис. 1–3) в качестве референсных использо-
ваны нуклеотидные последовательности Leptospira 
spp., в качестве внешней группы – последователь-
ности Borrelia spp., полученные из международной 
базы данных GenBank. Нумерация положения вариа-
бельных нуклеотидов в генах lipL32, secY и rpoB ука-
зана от старт-кодона.

Результаты и обсуждение

Полученные 24 нуклеотидные последовательно-
сти были депонированы в международную базу дан-
ных GenBank под номерами OR917411 – OR917434.

ДНК патогенных лептоспир выявлена в 8 об-
разцах, что составило (4,2±1,5) % от общего коли-
чества образцов (190). Инфицированность серых 
крыс, собранных на территории Кировского райо-

на, – (11,1±5,2) % (4/36). Инфицированность диких 
грызунов, собранных на территории Курортного 
района, составила у желтогорлых мышей 
(3,7±2,6) % (2/54), а у рыжих полевок (2,0±1,4) %. 
(2/100). Статистический анализ показал, что раз-
личия между видами грызунов незначимы (p>0,05), 
что, возможно, связано с небольшой выборкой. По 
результатам анализа последовательностей, полу-
ченных при секвенировании, выявлена циркуляция 
двух патогенных видов лептоспир – L. interrogans и 
L. borgpetersenii.

Длина полученных последовательностей фраг-
мента гена secY составила от 272 до 404 п.н.о. 
Последовательности, полученные от синантропных 
грызунов, на 99 % сходны с последовательностями 
вида L. interrogans, загруженными в GenBank NCBI. 
Единичная замена цитозина на тимин, не изменив-
шая аминокислотную последовательность, наблю-
далась в положении 15. Последовательности, полу-
ченные от диких грызунов (желтогорлых мышей и 
рыжих полевок), также имели единичные замены: 
в позициях 6 – тимин на аденозин и 10 – аденин 
на цитозин; процент сходства составил от 99,1 до 
99,7 % с референсными последовательностями вида 
L. borgpetersenii. Кластеризация по данному гену 
отображена на филогенетическом дереве (рис. 1).

Нуклеотидные последовательности фрагмента 
гена rpoB имели длину от 521 до 593 п.н.о. Сходство 
полученных последовательностей с последователь-
ностями, загруженными в базу данных GenBank, со-
ставило 99 %, независимо от источника выделения, 
так как присутствовали единичные замены в поло-
жении 82 и 122. С использованием филогенетическо-
го анализа дерева по данному гену (рис. 2) показана 
кластеризация последовательностей, полученных от 
серых крыс, с последовательностями, относящими-
ся к виду L. interrogans, а от рыжих полевок и желто-
горлых мышей – к L. borgpetersenii.

Рис. 1. Филогенетическое дерево, постро
енное на основании последовательностей 
фрагмента гена secY, в сравнении с рефе-
ренсными последовательностями, получен-
ными из базы данных GenBank. Референсные 
последовательности обозначены кодами 
GenBank с указанием видовой принадлежно-
сти штамма. В качестве внешней группы ис-
пользованы последовательности боррелий. 
Полученные нуклеотидные последователь-
ности помечены маркерами в зависимости 
от вида грызуна:
Δ – желтогорлая мышь; □ – рыжая полевка; ○ – 
серая крыса 

Fig. 1. Phylogenetic tree based on the sequences 
of the secY gene fragment, compared with refe
rence sequences obtained from the GenBank 
database. Reference sequences are designated 
by GenBank codes indicating strain species ap-
purtenance. Borrelia sequences were used as 
outgroup. The nucleotide sequences we obtained 
are marked depending on the type of rodent:
Δ – yellow-throated mouse; □ – bank vole; ○ – gray 
rat
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Нуклеотидные последовательности фрагмента 
гена lipL32 имели длину от 495 до 742 п.н.о. Сходство 
полученных последовательностей при бласт-анализе 
составило от 98 до 100 %, с наличием точечных му-
таций и единичных замен в положениях 314 и 349. 
На филогенетическом дереве (рис. 3) мы наблюдаем 
кластеризацию, схожую с предыдущими двумя дере-
вьями. Последовательности, полученные от рыжих 
полевок и желтогорлых мышей, группируются с по-
следовательностями, выгруженными из базы данных 
GenBank, относящимися к виду L. borgpetersenii, 
а последовательности, полученные от серых крыс, 
оказались ближе всего к референсным последова-
тельностям вида L. interrogans.

Согласно исследованию эпидемиологической 
ситуации по лептоспирозам в РФ за период с 2014 

по 2021 г., в Северо-Западном федеральном окру-
ге (СЗФО) на 100 тыс. населения регистрировались 
максимальные величины заболеваемости – 0,33 0/0000, 
среднемноголетний интенсивный показатель соста-
вил (0,23±0,020) 0/0000, среднемноголетний показа-
тель заболеваемости по стране – (0,11±0,014) 0/0000. 
Для СЗФО и конкретно г. Санкт-Петербурга высо-
ки риски заражения патогенными лептоспирами от 
мелких млекопитающих [2].

Факторами риска заражения лептоспирозом, по-
мимо профессиональной деятельности и взаимодей-
ствия с сельскохозяйственными животными, являют-
ся и так называемые рекреационные факторы, такие 
как купание в открытых водоемах, рыбалка, отдых 
на природе и т.д. Важное значение мелких грызунов 
в эпидемиологии лептоспироза известно давно, что 

Рис. 2. Филогенетическое дерево, построенное на 
основании последовательностей фрагмента гена rpoB, 
в сравнении с референсными последовательностями, 
полученными из базы данных GenBank. Референсные 
последовательности обозначены кодами GenBank с 
указанием видовой принадлежности штамма. В каче-
стве внешней группы использованы последовательно-
сти боррелий. Полученные нуклеотидные последова-
тельности помечены маркерами в зависимости от вида 
грызуна:
Δ – желтогорлая мышь; □ – рыжая полевка; ○ – серая крыса

Fig. 2. Phylogenetic tree based on sequences of the rpoB 
gene fragment in comparison with reference sequences ob-
tained from the GenBank database. Reference sequences 
are designated by GenBank codes indicating the species of 
the strain. Borrelia sequences were used as outgroup. The 
nucleotide sequences we obtained are marked depending 
on the type of rodent:
Δ – yellow-throated mouse; □ – bank vole; ○ – gray rat

Рис. 3. Филогенетическое дерево, построенное 
на основании последовательностей фрагмента 
гена lipL32, в сравнении с референсными по-
следовательностями, полученными из базы 
данных GenBank. Референсные последователь-
ности обозначены кодами GenBank с указанием 
видовой принадлежности штамма. В качестве 
внешней группы использованы последователь-
ности боррелий. Полученные нуклеотидные 
последовательности помечены маркерами в за-
висимости от вида грызуна:
Δ – желтогорлая мышь; □ – рыжая полевка; ○ – серая 
крыса

Fig. 3. Phylogenetic tree based on the lipL32 gene 
fragment sequences compared with reference se-
quences obtained from the GenBank database. 
Reference sequences are designated by GenBank 
codes indicating the species of the strain. Borrelia 
sequences were used as an outgroup. The nucleo
tide sequences we obtained are marked depending 
on the type of rodent: 
Δ – yellow-throated mouse; □ – bank vole; ○ – gray rat
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связано с высокой численностью популяций и тес-
ной связью с местами обитания человека [9]. Серые 
крысы являются основным источником городского 
лептоспироза [4, 10]. Для популяции данного вида 
грызунов характерны высокие темпы размножения, 
обитание вблизи человека, как в жилых домах, так 
и на промышленных складах, а также высокая вы-
живаемость, несмотря на проводимые дератизаци-
онные мероприятия. Купание в городских водоемах, 
заселенных серыми крысами, увеличивает риск за-
ражения лептоспирозом. В нашем исследовании 
4 особи серых крыс из 36, собранных на территории 
Кировского района, были инфицированы патогенны-
ми лептоспирами, видовая принадлежность возбуди-
теля определена как L. interrogans.

Курортный район Санкт-Петербурга расположен 
вдоль побережья Финского залива и является попу-
лярным местом для отдыха за счет наличия большо-
го количества пляжей, парков и лесов. Желтогорлые 
мыши и рыжие полевки являются типичными пред-
ставителями фауны леса и естественными резер-
вуарами для большого количества инфекционных 
заболеваний [11, 12]. ДНК патогенных лептоспир 
найдена в 2 из 100 образцов от желтогорлых мы-
шей и в 2 из 54 образцов от рыжих полевок, фило-
генетический анализ определил вид возбудителя как 
L. borgpetersenii.

Выявленные в нашем исследовании L. interro­
gans и L. borgpetersenii являются наиболее распро-
страненными филогенетическими видами патоген-
ных лептоспир. Лептоспирозы, вызываемые двумя 
данными видами, клинически не различимы, однако 
имеются различия в путях передачи возбудителя. 
Для вида L. interrogans характерна влажная среда 
обитания, передается данный вид чаще всего через 
контаминированную воду. Различные генетические 
исследования говорят о большом наборе различных 
генов адаптации у данного вида, что позволяет ему 
выживать в окружающей среде длительное время 
[13, 14]. В то же время для вида L. borgpetersenii ха-
рактерны путь передачи от хозяина к хозяину и за-
сушливые районы обитания [15–17], что связано с 
утратой данным видом генов, необходимых для вы-
живания в окружающей среде [18].

Для лептоспир характерна гостальная специ
фичность. Имеется большое количество иссле-
дований, демонстрирующих ассоциацию вида 
L. interrogans с серыми крысами, однако у рыжих 
полевок и желтогорлых мышей выявляют различные 
виды патогенных лептоспир [12, 19, 20].

Полученные результаты подтверждают цир-
куляцию лептоспир как среди диких, так и среди 
синантропных мелких млекопитающих. После
довательности патогенных лептоспир, выявлен-
ные в нашем исследовании, не имеют значимых 
генетических отличий от последовательностей, 
выделенных в других странах и от других источ-
ников. Филогенетические виды патогенных лепто-
спир, выявленные в нашем исследовании, типичны 

и ассоциированы с исследованными грызунами. 
Ассоциированность видов патогенных лептоспир 
с видами естественных резервуаров имеет важное 
значение для эпидемиологических расследований, 
и, хотя гостальная специфичность не абсолютна, не-
обходимо проводить генетические исследования для 
расширения понимания разнообразия и эволюции 
возбудителя в популяциях.

Утрата естественной среды обитания для диких 
мелких млекопитающих, урбанизация, изменение 
климата – все эти факторы могут влиять на переда-
чу патогенов в городской среде. Инфицированность 
грызунов, обитающих рядом с человеком либо в 
местах отдыха, увеличивает риски заболеваемости 
различными инфекциями. С целью профилактики 
заболевания людей необходимо продолжать иссле-
дования, направленные на выявление циркуляции 
возбудителей в популяциях диких и синантропных 
мелких млекопитающих. Необходимо проведение 
дератизационных мероприятий и мероприятий, на-
правленных на разъяснительную работу среди жи-
телей Санкт-Петербурга по мерам защиты и профи-
лактики.
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