
54

ОРИГИНАЛЬНЫЕ СТАТЬИ 
Original articles

DOI: 10.21055/0370-1069-2025-4-54-60

УДК 595.421:579.25

К.А. Голидонова1, Э.И. Коренберг1, Ю.В. Ковалевский1, Н.Б. Горелова1, В.А. Матросова2

Аллельные варианты локусов гена p66 у изолятов от клещей Ixodes persulcatus 
и I. trianguliceps – переносчиков возбудителя иксодового клещевого боррелиоза 

Borrelia bavariensis
1ФГБУ «Национальный исследовательский центр эпидемиологии и микробиологии имени почетного академика Н.Ф. Гамалеи» 
Минздрава России, Москва, Российская Федерация; 2ФГБУН Институт молекулярной биологии им. В.А. Энгельгардта РАН, 

Москва, Российская Федерация

Цель исследования – изучение генетической вариабельности локусов гена р66 изолятов Borrelia bavariensis, 
выделенных от имаго и нимф Ixodes persulcatus, а также от нимф I. trianguliceps. Материалы и методы. 
Исследованы 123 изолята B. bavariensis от нимф и имаго таежного клеща и от нимф I. trianguliceps, отловленных 
в 1993–2003 гг. в природном очаге иксодового клещевого боррелиоза (ИКБ) Пермского края. Нуклеотидные по-
следовательности получены методом полимеразной цепной реакции с последующим секвенированием амплико-
нов локусов гена p66. Результаты проанализированы с использованием сервиса BLAST. Дендрограмма построена 
методом максимального правдоподобия в MEGA11 (bootstrap 1000 повторов). Результаты и обсуждение. Среди 
исследованных изолятов обнаружены 8 аллельных вариантов локусов гена p66 B. bavariensis, 6 из которых – 
у имаго таежного клеща. Изоляты от нимф I. trianguliceps имеют практически сходный набор таких вариантов c 
изолятами от нимф и имаго I. persulcatus. У изолятов от нимф (70,0±7,2 %) и имаго (67,2±6,2 %) таежного клеща 
чаще встречались аллельные варианты № 1 и 2. Они также преобладали среди изолятов от нимф I. trianguliceps 
(76,0±17,4 %). В исследуемом природном очаге клещи I. persulcatus и I. trianguliceps поддерживают циркуляцию 
различных аллельных вариантов B. bavariensis, что подтверждается наличием у них соответствующих локусов 
гена p66. Варианты аллелей № 1 и 2 по гену p66 идентичны обнаруженным ранее у изолятов B. bavariensis от 
людей с ИКБ (K. Golidonova et al., 2022). Значительное преобладание двух выявленных аллельных вариантов 
боррелий у клещей-переносчиков при циркуляции возбудителя в природном очаге объясняет наиболее частые 
заражения людей ИКБ именно этими вариантами.
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Abstract. The aim of the study was to investigate the genetic variability of p66 gene loci in Borrelia bavarien-
sis isolates obtained from adults and nymphs of Ixodes persulcatus ticks, as well as from nymphs of I. trianguliceps. 
Materials and methods. 123 isolates of B. bavariensis from nymphs and adults of taiga tick and from nymphs of I. tri-
anguliceps collected in 1993–2003 in the natural focus of Ixodid tick-borne borreliosis (ITBB) of Perm Territory were 
studied. Nucleotide sequences were obtained using polymerase chain reaction followed by sequencing of p66 gene loci 
amplicons. The results were analyzed applying BLAST service. The dendrogram was constructed using the maximum 
likelihood method in MEGA11 software (a bootstrap value of 1000 repeats). Results and discussion. Among the stud-
ied isolates, 8 allelic variants of p66 gene loci of B. bavariensis were found, 6 of which were in the adult taiga ticks. 
Isolates from nymphs of I. trianguliceps have an almost similar set of such variants as isolates from nymphs and adults of 
I. persulcatus. In isolates from nymphs (70.0±7.2 %) and adults (67.2±6.2 %) of the taiga tick, allelic variants No. 1 and 
2 were more frequent. They also prevailed among isolates from I. trianguliceps nymphs (76.0±17.4 %). In the studied 
natural focus, I. persulcatus and I. trianguliceps ticks maintain the circulation of various allelic variants of Borrelia ba-
variensis, which is confirmed by the presence of corresponding p66 gene loci in them. Variants No. 1 and 2 are identical 
to those previously detected in isolates B. bavariensis from humans with ITBB (Golidonova et al., 2022). The significant 
prevalence of the two identified allelic variants of Borrelia in tick vectors during circulation of the pathogen in the natural 
focus explains the most frequent infections of population with ITBB by these variants.



55

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2025; 4 		        Original articles

Иксодовые клещевые боррелиозы (ИКБ) – груп-
па спирохетозных природно-очаговых облигатно-
трансмиссивных инфекций. Возбудители ИКБ – ком-
плекс спирохет Borrelia burgdorferi sensu lato, вклю-
чающий более 22 видов, семь из которых патогенны 
для человека [1]. В России наибольшее эпидемиче-
ское значение, наряду с B. garinii и B. afzelii [1, 2], 
имеет B. bavariensis, ранее известная как В. garinii 
генетической подгруппы NT29 и распространенная в 
природных очагах Евразии [3, 4]. Боррелии, вызыва-
ющие ИКБ, формируют сложные трехчленные пара-
зитарные системы, неразрывно связанные с жизнен-
ными схемами циклов развития основных перенос-
чиков – таежного (Ixodes persulcatus Schulze 1930) и 
европейского лесного (I. ricinus Linnaeus 1758) кле-
щей, широко распространенных в Евразии [1]. Клещ 
I. trianguliceps Birula 1895 не нападает на человека, 
но вовлекается в циркуляцию возбудителей ИКБ и 
распространен в лесной зоне от Калининграда до 
Байкала [2].

Факторы патогенности B. bavariensis, как и дру-
гих возбудителей ИКБ, – поверхностные белки мем-
браны бактерий. Инфекционный процесс «запуска-
ется» адгезией боррелий к клеткам млекопитающих. 
Для этого процесса большое значение имеет белок 
P66, контролируемый одноименным геном [1, 5, 6].

В Пермском крае, где выделены исследован-
ные изоляты боррелий, заражения людей ИКБ, как 
правило, происходят в результате нападения го-
лодного инфицированного имаго таежного клеща. 
Предимагинальные фазы клещей I. persulcatus и 
I. trianguliceps кормятся на мелких млекопитающих 
сходного набора видов, причем нередко особи кле-
щей обоих видов паразитируют совместно на одном 
зверьке [2].

Цель исследования – изучение генетиче-
ской вариабельности локусов гена р66 изоля-
тов B. bavariensis, выделенных от имаго и нимф 
I. persulcatus, а также от нимф I. trianguliceps.

Материалы и методы

Исследованы 123 изолята B. bavariensis из му-
зея боррелий на базе Государственной коллекции 
микроорганизмов – возбудителей инфекционных бо-
лезней человека II–IV групп патогенности (Москва). 
Они получены в 1993–2003 гг. от нимф и имаго кле-

щей I. persulcatus, а также от нимф I. trianguliceps 
(табл. 1) в природном очаге ИКБ в горно-таежных ле-
сах Чусовского района Пермского края (58.32° с.ш., 
57.43° в.д.). В исследованной экосистеме также 
циркулируют B. afzelii и B. garinii [2]. Отлов нимф 
и имаго I. persulcatus проведен на флаг с наземной 
растительности [7]. Нимфы I. trianguliceps собраны 
с мелких млекопитающих, пойманных живоловками 
Шермана [2]. Определение видовой принадлежности 
клещей, посев на среду BSK-комплекса их внутрен-
них органов для изоляции боррелий, культивирова-
ние посевов, а также выделение ДНК, проведение 
ПЦР, очистка ПЦР-продуктов, праймеры, фланки-
рующие локус гена p66 размером 280 п.н., описаны 
ранее [2, 7, 8]. Ампликоны секвенированы в Центре 
коллективного пользования «Геном» (ИМБ РАН, 
Москва). Результаты проанализированы с использо-
ванием сервиса BLAST, программ Chromas, MEGA11 
и Jalview. Дендрограмма построена в MEGA11 с 
помощью 3-параметровой эволюционной модели 
Тамуры методом максимального правдоподобия при 
величине bootstrap 1000 повторов. В базу данных 
NCBI GenBank депонированы 33 нуклеотидные по-
следовательности (Н.П.) локуса гена p66 изолятов 
от клещей двух видов (номера доступа OR183688 – 
OR183707, PP940149 – PP940161). Статистическая 
обработка данных выполнена для p=0,95 в програм-
ме Microsoft Excel.

Результаты и обсуждение

Проведен филогенетический анализ последо-
вательностей локусов гена p66 всех 123 изолятов 
B. bavariensis от I. persulcatus и I. trianguliceps. На 
построенной дендрограмме все исследуемые локусы 
группировались в 9 кластеров, каждый из которых 
представляют от 1 до 27 изолятов (рис. 1). В связи 
с большим объемом этой рабочей дендрограммы, 
рис. 1, подготовленный для наглядности, отражает 
ее сокращенный вариант, который включает Н.П., 
принадлежащие не более чем 3 изолятам из каждого 
обнаруженного кластера. Нуклеотидные последова-
тельности локуса гена p66 внутри кластеров были 
сходными на 99,6–100 %, а различия между класте-
рами достигали 2,9 %. 

Нуклеотидные последовательности ряда изоля-
тов от I. persulcatus (например, изоляты Ip-891 и др., 
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Таблица 1 / Table 1

Количество исследованных изолятов от клещей двух видов  
и число выявленных среди них вариантов нуклеотидных последовательностей локусов гена p66

The number of studied isolates from ticks of two species  
and the number of variants of the nucleotide sequences of p66 gene loci identified among them

Вид и фаза развития клещей
Species and phase  

of development of ticks

Исследовано изолятов
Isolates analyzed

Из них, число каждого c одним из 8 [9] выявленных вариантов Н.П. локусов гена p66
Of these, the number of each with one of the 8 [9] identified variants  

of the nucleotide sequences of p66 gene loci

1 2 3 4 5 6 7 8 9

Нимфа / Nymph
I. persulcatus

40 21 7 – 2 – 1 4 3 2

Имаго / Adult
I. persulcatus

58 27 12 – 6 – 4 7 2 –

Нимфа / Nymph
I. trianguliceps

25 8 11 – 1 2 – 1 2 –

рис. 1) и нимф I. trianguliceps (Itn-2083 и др.) оказа-
лись на 99,5 % и более сходными с последователь-
ностями локусов гена p66 аллельного варианта № 1 
(изоляты Hs-1 и Hs-10), который выявлен нами ранее 
у людей, больных ИКБ [8]. Последовательности дру-
гой части изолятов от клещей обоих этих видов (изо-
ляты от Ip-1502 до Ip-1539, рис. 1) были на 99,6–100 % 
сходными с аллельным вариантом № 2 изолятов от 
больных (например, c Hs-6). Последовательность 
изолята Hs-139, полученного от пациента с ИКБ и 
принадлежащего единичному аллельному вариан-
ту № 3, у клещей не выявлена [8]. На дедрограм-
ме (рис. 1) в вариант № 7 объединены три ветви, 
включающие изоляты от Cg-1205 до Ip-2951, а так-
же Mo-665 и Cg-2691, поскольку их нуклеотидное 
сходство последовательностей гена p66 составило 
99,5–100 % [9]. Нуклеотидные последовательности 
локуса гена p66 изолятов Cg-2692 и Sb-3174 отлича-
лись больше чем на 1,1 %, поэтому они разделяются 
на варианты № 9 и 12 соответственно [9]. Варианты 
аллелей с номерами 10, 11 и 12, обнаруженные у изо-
лятов от мелких млекопитающих, у изолятов от ик-
содовых клещей двух видов не найдены. Таким об-
разом, у исследованных членистоногих обнаружены 
8 кластеров (рис. 1, табл. 1), которые можно считать 
четко выраженными аллельными вариантами (А.В.) 
локусов гена p66 B. bavariensis. Порядковые номера 
этих аллелей соответствуют их номерам у обнару-
женных ранее изолятов от людей с ИКБ и резервуар-
ных хозяев боррелий [8, 9].

Последовательности локуса гена p66 аллельных 
вариантов, выявленных у изолятов от клещей двух 
видов из Пермского края, оказались сходными на 
99,6–100 % с последовательностями ряда изолятов, 
имеющимися в базе данных NCBI GenBank (табл. 2). 
Для сокращения объема этой таблицы из каждо-
го региона приведены по 1 изоляту, но звездочкой 
отмечены те, для которых в базе данных GenBank 
имеется более одного изолята из данного региона с 
аналогичной нуклеотидной последовательностью 
локуса гена p66. В совокупности эти данные свиде-
тельствуют о широком распространении в Евразии 
различных А.В. гена p66 B. bavariensis, которые 

выявлены нами у иксодовых клещей двух видов из 
Среднего Урала.

Выравнивание некоторых аминокислотных 
последовательностей от клещей, выбранных слу-
чайным образом и представляющих 8 аллельных 
вариантов, а также варианты 10–12 от мелких мле-
копитающих [9], позволило продемонстрировать их 
различия (рис. 2). Аминокислотные выражения изо-
лятов А.В. № 1 от клещей, людей и мелких млеко-
питающих оказались тождественными. У изолятов 
варианта № 2 аминокислотные последовательности 
также оказались идентичными (из-за синонимич-
ных нуклеотидных замен), хотя на дендрограмме 
(рис. 1) они образовывали две ветви. Среди про-
чих вариантов были идентифицированы различ-
ные аминокислотные замены. Примечательно, что 
изолят Sb-3174 характеризовался наличием встав-
ки триплета, как было установлено ранее [9], что 
приводило к инсерции дополнительной аминокис-
лоты в полипептидную последовательность. Это 
позволяет подтвердить разделение исходного кла-
стера на рис. 1 на отдельные варианты № 9 и 12. 
Выравнивание последовательностей фрагментов 
белка P66 изолятов B. bavariensis от клещей, как и 
от больных людей и от мелких млекопитающих – 
резервуарных хозяев боррелий [8, 9], выявило иден-
тичный гетерогенный участок (рис. 2, позиции А.П. 
с 45-й по 62-ю), состоящий из 31 аминокислоты, 
где значительная часть замен произошла со сменой 
полярности определенных аминокислот. Такие за-
мены аминокислот могут влиять на структуру пет-
ли белка P66 и, предположительно, на его функции, 
включая степень адгезивности боррелий к клеткам 
человека, что требует дальнейших специальных ис-
следований.

У изолятов от нимф и имаго I. persulcatus име-
ется практически сходный набор аллельных вариан-
тов. Наиболее часто у таких изолятов встречались 
А.В. № 1 и 2 (табл. 1): у нимф – (70,0±13,2) %, у 
имаго – (67,2±6,2) %. Отличия между приведенны-
ми показателями оказались недостоверными (t=0,87; 
t<1,98). Это показывает, что голодные взрослые та-
ежные клещи получают разные варианты аллелей 
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Рис. 1. Дендрограмма Н.П. локусов гена p66 B. bavariensis от голодных нимф (17 изолятов) и имаго I. persulcatus (16), от нимф 
I. trianguliceps (12). Изоляты от нимф таежного клеща обозначены красными треугольниками; от нимф I. trianguliceps – желтыми ква-
дратами; 20 изолятов от мелких млекопитающих – фиолетовыми ромбами; 4 изолята от людей с ИКБ – синими кружками. Сходные 
с выявленными в данном исследовании Н.П. локусов гена p66 у 33 штаммов B. bavariensis, обнаруженных в GenBank, отмечены 
зелеными кружками. В круглых скобках – наименование изолятов боррелий; в квадратных скобках – номера доступа в GenBank; 
в квадратах – порядковые номера А.В.

Fig. 1. Dendrogram of nucleotide sequences of p66 B. bavariensis gene loci from unfed nymphs (17 isolates) and I. persulcatus imago (16), 
from I. trianguliceps nymphs (12). Isolates from nymphs of the taiga tick are marked with red triangles; from nymphs of I. trianguliceps – 
with yellow squares; 20 isolates from small mammals – with violet diamonds; 4 isolates from humans with ITBB – with blue circles. Similar 
to nucleotide sequences of p66 gene loci identified in this study in 33 strains of B. bavariensis, found in GenBank, are marked with green 
circles. In parentheses – the name of Borrelia isolates; in square brackets – access numbers to GenBank; in squares – ordinal numbers of allelic  
variants

гена p66 B. bavariensis при их трансфазовой передаче 
от инфицированных напитавшихся и успешно мета-
морфизировавших нимф, что подтверждают данные 
других исследователей [1, 2, 10]. Преобладание этих 

двух аллельных вариантов B. bavariensis у инфици-
рованных взрослых таежных клещей в природных 
очагах определяет их роль как этиологического аген-
та заболеваний ИКБ на Среднем Урале [2].
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Таблица 2 / Table 2

Последовательности локусов гена p66 B. bavariensis в базе NCBI GenBank (на 20.07.2025),  
сходные с выявленными нами на Среднем Урале (номера доступа – на рис. 1)

The sequences of p66 gene loci of B. bavariensis in the NCBI GenBank (as of 20 July 2025),  
similar to those identified by us in the Middle Urals (access numbers – in Fig. 1)

Номер А.В. исследованных изолятов 
боррелий по табл. 1 и рис. 1

No. of allelic variant of the studied  
Borrelia isolates according to table 1  

and fig. 1

Штаммы с аналогичными Н.П. из NCBI GenBank
Strains with similar nucleotide sequences in the NCBI GenBank

Наименование
Name

Источник изоляции
Source of isolation

Страна, регион / Country, region

1

Arh913, Tom2806

I. persulcatus

Россия: Архангельская, Томская области  
Russia: Arkhangelsk, Tomsk Regions

NMJW1 Китай / China

NT24*, FujiP2,  
JAASAAF1029*, Konnai17

Япония: Нагано, Сидзуока, Хоккайдо  
Japan: Nagano, Shizuoka, Hokkaido

SZ Dermacentor sp. Китай / China

J14 Человек / Human Япония: Хоккайдо / Japan: Hokkaido

2

Arh923, Prm7564,  
Tom3506

I. persulcatus

Россия: Архангельская и Томская области,  
Пермский край

Russia: Arkhangelsk and Tomsk Regions, Perm Territory

JANAGAM1352*, 
JAASAAF1016* Япония: Нагано, Хоккайдо / Japan: Nagano, Hokkaido

Hiratsuka Человек / Human Япония: Ниигата / Japan: Niigata

4 BgVir I. persulcatus Россия: Томская область / Russia: Tomsk Region

6 Prm7019 I. persulcatus Россия: Пермский край / Russia: Perm Territory

7
Tom4606*, Prm965* I. persulcatus Россия: Пермский край, Томская область  

Russia: Perm Territory, Tomsk Region

J20T Человек / Human Япония: Хоккайдо / Japan: Hokkaido

9 Tom1003 I. persulcatus Россия: Томская область / Russia: Tomsk Region

П ри мечан и е :  * изоляты, для которых в базе данных GenBank имеется более одного изолята из данного региона с аналогичной нуклеотидной 
последовательностью локуса гена p66.

N ote :  * isolates for which there is one or more similar isolates from the given region with analogous nucleotide sequence of p66 gene locus contained 
in NCBI GenBank. 

Изоляты от нимф I. trianguliceps содержат 
сходный спектр аллельных вариантов с изолятами 
от имаго и нимф таежного клеща (рис. 1, табл. 1). 
Среди них преобладают (76,0±17,4 %) варианты № 1 
и 2 последовательностей локусов гена p66, как и 
среди изолятов от нимф I. persulcatus (70,0±13,2 %), 
причем отличия между этими двумя показателями 
недостоверны (t=0,27; t<2,0). Приведенные данные 
свидетельствуют об участии предимагинальной 
фазы развития клеща I. trianguliceps в эпизоотиче-
ском процессе и поддержании генетической гетеро-
генности возбудителя ИКБ в паразитарной системе, 
основное значение которой имеют I. persulcatus, 
а также об отсутствии предпочтения аллельных ва-
риантов B. bavariensis к одному из этих двух видов 
клещей.

Набор и соотношение А.В. локусов гена p66 
у изолятов от предимагинальных фаз клещей 
I. persulcatus и I. trianguliceps оказались практиче-
ски идентичными таковым у изолятов от мелких 
млекопитающих [9]. Эти результаты показывают, 
что предимагинальные фазы клещей I. persulcatus 
и I. trianguliceps, имеющие сходный круг основных 
хозяев [2, 7], получают различные варианты аллелей 
B. bavariensis при раздельном или совместном пита-

нии на инфицированных зверьках-прокормителях. 
По нашим данным (табл. 1), подтверждающимся 
другими исследованиями [7, 10], I. trianguliceps не 
влияют на частоту и соотношение различных аллель-
ных вариантов B. bavariensis. Нимфы I. persulcatus – 
ключевое звено вертикальной передачи и сохране-
ния гетерогенности B. bavariensis (видимо, и других 
возбудителей ИКБ B. burgdorferi s.l.) голодным има-
го основного переносчика этого вида. Незараженные 
нимфы таежного клеща, имеющие широкий круг 
прокормителей [7], могут получать боррелий от их 
зараженных резервуарных хозяев и передавать та-
ким зверькам эти спирохеты. Поскольку трансовари-
альная передача маловероятна [10], голодные личин-
ки основного переносчика заражаются при питании 
на мелких млекопитающих – носителях боррелий и 
могут передать их при метаморфозе нимфам. Таким 
образом, клещи I. persulcatus и I. trianguliceps сохра-
няют и поддерживают циркуляцию в природном оча-
ге различных аллельных вариантов локусов гена p66 
Borrelia bavariensis, включая два аллеля, наиболее 
часто заражающие человека.

Конфликт интересов. Авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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