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Исследование проводилось с целью выявления генетических маркеров (РНК, 16S рРНК или ДНК) возбуди-
телей природно-очаговых инфекционных болезней бактериальной, вирусной и риккетсиозной природы в пробах 
иксодовых клещей, собранных на территории отдельных регионов Республики Конго. Материалы и методы. 
Наличие маркеров возбудителей лихорадки Ку, риккетсиозов, анаплазмозов, эрлихиозов, туляремии, Крымской 
геморрагической лихорадки, клещевого энцефалита определяли методом полимеразной цепной реакции с ис-
пользованием диагностических препаратов российского производства. Исследовано 509 пулов эктопаразитов 
5 видов, собранных в департаментах Пул, Кювет и окрестностях г. Браззавиль в 2025 г. Результаты и обсуж-
дение. В материале от клещей обнаружены: РНК вируса Крымской-Конго геморрагической лихорадки (ККГЛ) 
(0,9 % от всех исследуемых проб), кДНК Borrelia burgdorferi s.l. (3,9 %), ДНК Coxiella burnetii (1,8 %) и риккетсии 
группы клещевых пятнистых лихорадок (45,2 %). Положительные результаты зарегистрированы в 264 пробах из 
509 (51,9 %). Генетические маркеры возбудителей клещевого энцефалита, эрлихиоза, анаплазмоза и туляремии 
не обнаружены. Некоторые образцы, в которых были выявлены маркеры вируса ККГЛ, Rickettsia spp. и Coxiella 
burnetii в высокой концентрации, подвергали генетическому анализу методом высокопроизводительного секвени-
рования через нанопоры на платформе MinIon (Oxford Nanopore Technologies, Великобритания), в результате чего 
доказано их отношение к заявленным таксономическим группам. На основании генетического анализа последо-
вательностей S-сегмента изолятов вируса ККГЛ продемонстрирована их принадлежность к генотипу «Африка-1» 
со степенью гомологии от 98,8 до 100 %. Полученные сведения показывают необходимость продолжения изуче-
ния распространения возбудителей природно-очаговых инфекционных болезней, передаваемых клещами, на тер-
ритории Республики Конго и организации систематического эпизоотологического мониторинга.

Ключевые слова: иксодовые клещи, Центральная Африка, Республика Конго, полимеразная цепная реакция, 
полимеразная цепная реакция с обратной транскрипцией, вирус Крымской-Конго геморрагической лихорад-
ки, вирус клещевого энцефалита, риккетсии группы клещевых пятнистых лихорадок, Coxiella burnetii, Borrelia 
burgdorferi s.l., Francisella tularensis, возбудители эрлихиоза, возбудители анаплазмоза.

Корреспондирующий автор: Найденова Екатерина Владимировна, e-mail: rusrapi@microbe.ru.
Для цитирования: Найденова Е.В., Захаров К.С., Смолина А.П., Шпак И.М., Dzeret Indolo G., Koukouikila-Koussounda F., Mouellet W.S., Катышев С.Д., 

Краснов Я.М., Полунина Т.А., Котова Н.В., Okemba Ongagna E., Kangoula-Dia-Kikoudi F., Mayengue P.I., Niama F.R., Кутырев В.В. Результаты выявления 
генетических маркеров возбудителей инфекционных болезней, передаваемых иксодовыми клещами, на территории отдельных районов Республики Конго. 
Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 1:137–144. DOI: 10.21055/0370-1069-2026-1-137-144

Поступила 03.03.2026. Принята к публикации 11.03.2026.

E.V. Naidenova1, K.S. Zakharov1, A.P. Smolina1, I.M. Shpak2, G. Dzeret Indolo3,  
F. Koukouikila-Koussounda3, W.S. Mouellet3, S.D. Katyshev1, Ya.M. Krasnov1, T.A. Polunina1,  
N.V. Kotova1, E. Okemba Ongagna4, F. Kangoula-Dia-Kikoudi3, P.I. Mayengue3,  
F.R. Niama3, V.V. Kutyrev1

The Results of Detecting Genetic Markers of Infectious Disease Pathogens Transmitted  
by Ixodidae Ticks in Certain Regions of the Republic of the Congo
1Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation; 
2Volgograd Research Anti-Plague Institute, Volgograd, Russian Federation; 
3National Laboratory of the Institute of Public Health, Brazzaville, Republic of the Congo; 
4Public Health Emergency Response Center, Brazzaville, Republic of the Congo

Abstract. This study was conducted in order to identify genetic markers of pathogens (RNA, 16S rRNA or DNA) 
of natural-focal infectious diseases of bacterial, viral and rickettsial origin in suspensions of Ixodidae ticks collected in 
certain regions of the Republic of the Congo. Materials and methods. The presence of markers of Q fever, rickettsiosis, 
anaplasmosis, ehrlichiosis, tularemia, Crimean hemorrhagic fever, tick-borne encephalitis agents was determined apply-
ing polymerase chain reaction using Russian-made diagnostic drugs. A total of 509 combined samples of ectoparasites 
of 5 species collected in the prefectures of Pool, Cuvette and the vicinity of Brazzaville in 2025 were studied. Results 
and discussion. As a result of the work, RNA of Crimean-Congo hemorrhagic fever virus (0.9 % of all samples studied), 
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Изучение распространения природно-очаговых 
инфекционных болезней, передающихся трансмис-
сивным путем, и внедрение эффективных мер их 
профилактики – это одни из самых актуальных задач 
здравоохранения большинства стран мира. Известно, 
что наиболее распространенными переносчиками 
возбудителей инфекционных заболеваний чело-
века остаются кровососущие комары. По данным 
Всемирной организации здравоохранения (ВОЗ), 
в 2025 г. в эндемичных районах тропического пояса 
Африки, Азии и Южной Америки зарегистрированы 
более 200 млн случаев заболевания малярией, десят-
ки тысяч больных лихорадками денге, чикунгунья, 
Оропуш, Зика и др. [1–3]. 

Различные виды иксодовых клещей также яв-
ляются активными переносчиками широкого спек-
тра патогенов, что становится причиной более чем 
150 тыс. случаев заболеваний жителей Африканского 
континента каждый год [4]. Целый ряд возбудите-
лей опасных инфекций, передающихся клещами, 
могут поражать как людей, так и животных. По ста-
тистике, более 80 % мирового поголовья крупного 
рогатого скота страдает от таких заболеваний, что 
наносит значительный финансовый урон экономи-
ке государств, основной сельскохозяйственной дея-
тельностью которых является животноводство. Но 
реальную ситуацию оценить очень сложно, так как 
во многих странах отсутствует настороженность 

медицинской и ветеринарной служб в отношении 
трансмиссивных инфекций, передающихся клеща-
ми, и нет четких данных о спектре циркулирующих 
возбудителей [5].

В разные годы на Африканском континенте была 
установлена циркуляция возбудителей природно-
очаговых инфекционных болезней бактериальной, 
вирусной и риккетсиозной этиологии, связанных 
с иксодовыми клещами [6–8]. Постоянно увеличи-
вающееся влияние человеческой деятельности на 
природные экосистемы, вызванное вырубкой тропи-
ческих лесов и освоением новых сельскохозяйствен-
ных площадей, усилило взаимодействие между на-
селением и дикой природой [5], что, в свою очередь, 
привело и к расширению ареала природных очагов 
уже известных инфекционных болезней, и к выяв-
лению новых, ранее не регистрируемых, видов воз-
будителей [9, 10]. В связи со все более увеличиваю-
щимся потоком туристов за последние десятилетия 
выросло и количество завозных случаев инфекций, 
передающихся клещами, в основном риккетсиозов, 
из Африки на неэндемичные территории [11–13]. 
Но в большей части африканских стран в настоящее 
время практически отсутствует система выявления 
вспышек заболеваний, переносчиками которых мо-
гут являться клещи семейства Ixodidae, и недоста-
точно скоординирована схема эпидемиологического 
надзора [5]. 

cDNA of Borrelia burgdorferi s.l. (3.9 %), DNA of Coxiella burnetii (1.8 %) and rickettsia of the tick-borne spotted 
fever group (45.2 %) were detected in the material from ticks. Positive results were recorded in 264 out of 509 samples 
(51.9 %). No genetic markers of tick-borne encephalitis, ehrlichiosis, anaplasmosis and tularemia agents were found. 
Some samples in which markers of the Crimean-Congo hemorrhagic fever virus, Rickettsia spp., and Coxiella burnetii 
in high concentrations had been identified were subjected to genetic analysis using high-throughput sequencing via 
nanopores on the MinIon platform (Oxford Nanopore Technologies, Great Britain); their taxonomic appurtenance to the 
stated systematic groups was confirmed. Based on the genetic analysis of the S segment sequences of Crimean-Congo 
hemorrhagic fever virus isolates, their belonging to the Africa-1 genotype with a degree of homology ranging from 
98.8 % to 100 % was demonstrated. The data obtained evidences the need to continue studying the prevalence of natural-
focal infectious diseases transmitted by ticks in the Republic of the Congo and implement systematic epizootiological 
monitoring.

Key words: Ixodidae ticks, Central Africa, Republic of the Congo, polymerase chain reaction, reverse transcription 
polymerase chain reaction, Crimean-Congo hemorrhagic fever virus, tick-borne encephalitis virus, rickettsia of the tick-
borne spotted fever group, Coxiella burnetii, Borrelia burgdorferi s.l., Francisella tularensis, pathogens of ehrlichiosis, 
and pathogens of anaplasmosis.
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На территории Центральной Африки описаны  
результаты выявления как молекулярно-генетиче
ских, так и иммуносерологических маркеров воз-
будителей природно-очаговых инфекционных бо-
лезней, передающихся клещами, в том числе виру-
сов Крымской-Конго геморрагической лихорадки 
(ККГЛ), Дугбе, синего языка овец Найроби, борре-
лий, риккетсий, коксиелл и др. [14–18]. 

Республика Конго расположена в Центральной 
Африке, в зоне тропических лесов, ее террито-
рия простирается от Атлантического океана вглубь 
континента, столицей государства является город 
Браззавиль. Население государства на начало 2026 г. 
насчитывает 6,2 млн человек [19]. Согласно литера-
турным данным, на территории страны проводились 
исследования по изучению циркуляции отдельных 
видов возбудителей природно-очаговых инфекци-
онных болезней, но эпидемиологическая ситуация, 
складывающаяся в настоящее время в отношении 
заболеваний, в распространении которых принима-
ют участие иксодовые клещи, до конца не выясне-
на [20]. 

Целью работы являлось выявление генетиче-
ских маркеров (РНК, 16S рРНК или ДНК) возбуди-
телей природно-очаговых инфекционных болезней 
бактериальной, вирусной и риккетсиозной природы 
в пробах иксодовых клещей, собранных на террито-
рии отдельных регионов Республики Конго. 

Материалы и методы

Иксодовых клещей собирали во время со-
вместных экспедиционных выездов на террито-
рии департаментов Пул (Pool), Кювет (Cuvette) и 
в окрестностях г. Браззавиль в 2025 г. (рисунок). 
Эктопаразитов снимали вручную с людей, крупного 
и мелкого рогатого скота, домашних собак. Всего со-
брано 1482 экземпляра клещей 5 видов: Amblyomma 
variegatum Fabricius, 1794; Haemaphysalis leachi 
Audouin, 1826; Rhipicephalus (Boophilus) decoloratus 
Koch, 1844; Rhipicephalus (Boophilus) annulatus Say, 
1821; Rhipicephalus (Boophilus) microplus Canestrini, 
1888, которых объединили в 509 проб [21]. Пулы 
формировали с учетом места сбора, вида, половой 
принадлежности, фазы развития и упитанности от-
дельных особей, в соответствии с методическими 
документами, регламентирующими данный вид ра-
боты (МР 3.1.0322-23 «Сбор, учет и подготовка к 
лабораторному исследованию кровососущих члени-
стоногих в природных очагах опасных инфекцион-
ных болезней»). Пробы готовили к исследованию в 
соответствии с МУ 1.3.2569-09 «Организация работы 
лабораторий, использующих методы амплификации 
нуклеиновых кислот при работе с материалом, содер-
жащим микроорганизмы I–IV групп патогенности» и 
инструкциями фирм – производителей диагностиче-
ских комплектов, используемых в данной работе.

Места сбора материала для исследования:
1 – окрестности г. Ойо; 2 – окрестности п. Чикапика; 3 – окрестности п. Имбими; 4 – окрестности г. Браззавиль, п. Кинтеле

Sites where the material for research was collected:
1 – suburbs of the city of Oyo; 2 – vicinities of the village of Tchickapika; 3 – vicinities of the village of Imbimi; 4 –surroundings of Brazzaville, the village  
of Kintele
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Диагностические исследования осуществля-
лись на базе мобильной лаборатории, переданной 
Российской Федерацией в дар Республике Конго 
в соответствии с приказом Роспотребнадзора от 
28.08.2023 № 525 «О реализации Распоряжения 
Правительства Российской Федерации № 1563-р от 
13.06.2023 г.». 

Выделение нуклеиновых кислот проводили с 
помощью комплекта реагентов «РИБО-преп», а реак-
цию обратной транскрипции – с «РЕВЕРТА-L» (оба 
препарата производства ФБУН ЦНИИЭ, Россия). 
Полученный материал тестировали методами по-
лимеразной цепной реакции (ПЦР) и полимеразной 
цепной реакции с обратной транскрипцией (ОТ-
ПЦР) с использованием наборов реагентов для вы-
явления генетических маркеров следующих видов 
возбудителей: РНК вируса ККГЛ – «АмплиСенс® 
CCHFV-FL» (ФБУН ЦНИИЭ, Россия); кДНК вируса 
клещевого энцефалита (КЭ), Borrelia burgdorferi s.l., 
Ehrlichia chaffeensis / Ehrlichia muris и ДНК 
Anaplasma phagocytophilum – «АмплиСенс® TBEV, 
B. burgdorferi sl, A. phagocytophilum, E. chaffeensis / 
E. muris-FL» (ФБУН ЦНИИЭ, Россия); ДНК Coxiella 
burnetii – «АмплиСенс® Coxiella burnetii-FL» (ФБУН 
ЦНИИЭ, Россия); ДНК риккетсий группы клещевой 
пятнистой лихорадки (КПЛ) Rickettsia spp. – «Набор 
реагентов АмплиСенс® Rickettsia spp. SFG-FL» 
(ФБУН ЦНИИЭ, Россия) и ДНК Francisella tularensis –  
«Ген Francisella tularensis-РГФ» (ФКУН Российский 
противочумный институт «Микроб», Россия). 

В качестве дополнительного метода идентифи-
кации для клещей Rh. (Boophilus) microplus исполь-
зовали ПЦР со специфическими праймерами, пред-
ложенными L. Lempereur et al. [22].

Отдельные образцы, в которых были выявле-
ны маркеры вируса ККГЛ, Rickettsia spp. и Coxiella 
burnetii в высокой концентрации, подвергали даль-
нейшему генетическому анализу методом высоко-
производительного секвенирования через нанопоры 
на платформе MinIon (Oxford Nanopore Technologies, 
Великобритания) с использованием панелей специ-
фических олигонуклеотидных праймеров.

При статистической обработке материала рас-
считывали долю выявленных положительных образ-
цов в каждой выборке и 95 % доверительные интер-
валы (ДИ) по методу Уилсона. При оценке уровня 
зараженности клещей использовали минимальный 
индекс инфицированности (МИИ) на 1000 эктопара-
зитов, который применяется при обработке результа-
тов исследований объединенных проб. МИИ и 95 % 
ДИ полученных значений вычисляли с учетом ко-
личества протестированных пулов, количества кле-
щей в каждом из них и количества положительных 
результатов при помощи программного обеспечения 
PooledInfRate версии 4.0 [23]. Все выборки исследо-
вали методом максимального правдоподобия с кор-
рекцией искажений и уточненным анализом 95 % 
ДИ с поправкой на асимметрию.

Результаты и обсуждение

Известно, что на территории Республики Конго 
зарегистрированы 30 видов иксодовых клещей [24]. 
В настоящей работе исследованы пробы, сформиро-
ванные из представителей 5 видов, относящихся к 
3 родам (табл. 1). Фактом, заслуживающим особого 
внимания в данном исследовании, стало преоблада-
ние в массовых сборах клещей вида Rh. microplus 

Таблица 1 / Table 1

Результаты выявления генетических маркеров инфекционных болезней, передающихся клещами, на территории Республики Конго
Results of detecting genetic markers of tick-borne infectious diseases in the Republic of the Congo

Виды клещей
Species of ticks

Количество 
проб  

(экземпляров)
Number  

of samples 
(specimens)

Выявление генетических маркеров (ДНК/РНК) возбудителей природно-очаговых инфекций, абс.; %; (ДИ)
Identification of genetic markers (DNA/RNA) of natural focal infections pathogens, abs.; %; (DI)

Вирусной природы
Viral nature

Риккетсиозной природы
Rickettsial nature

Бактериальной природы
Bacterial nature

Общее  
количество  

положительных 
проб

Total number of 
positive samples

Вирус  
ККГЛ

CCHFV

Вирус 
КЭ

TBEV 

Риккетсии 
группы КПЛ
Rickettsia of 
TBSF group

An. pha
gocyto
philum

B. burgdorferi 
s.l.

E. chaf
feensis / 
E. muris

F. tularen
sis C. burnetii

Rh. microplus 368 (1160) 2; 0,54;  
(0,15–1,96) 0 159; 43,2; 

(38,2–48,3) 0
18; 4,9; 

(3,1–7,6)
0 0 2; 0,54;  

(0,15–1,96)
181; 49,2;  

(44,5–54,3)

Rh. annulatus 9 (42) 0 0 1; 11,1; 
(1,9–43,5) 0 0 0 0 0 1; 11,1;  

(1,9–43,5)

Rh. decoloratus 61 (135) 1; 1,6;  
(0,3–8,7) 0 23; 37,7; 

(26,6–50,3) 0
2; 3,3; 

(0,9–11,2)
0 0 0 26; 42,6;  

(31,0–55,1)

Ha. leachi 10 (24) 0 0 0 0 0 0 0 6; 60,0;  
(31,3–83,18)

6; 60,0;  
(31,3–83,18)

Am. variegatum 61 (121) 2; 3,3;  
(0,9–11,2) 0

47; 77,1; 
(65,1–85,8)

0 0 0 0 1; 1,6; 
(0,3–8,7)

50; 81,9;  
(70,5–89,6)

Итого 
Total

509 (1482) 5; 0,9;  
(0,4–2,3) 0 230; 45,2; 

(40,9–49,5) 0
20; 3,9;

(2,6–6,0)
0 0 9; 1,8; 

(0,9–3,3)
264; 51,9;  

(47,5–56,2)
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(72,3 % от общего количества собранных проб), ин-
тродуцированных в Африку из стран Центральной 
Азии в конце прошлого столетия и в настоящее 
время расселяющихся по всему континенту [25]. 
Основными хозяевами этого вида эктопаразитов яв-
ляются крупный и мелкий рогатый скот, буйволы, 
собаки, олени и лошади, но он также может нападать 
и на людей. Кроме того, клещи Rh. microplus прини-
мают активное участие в распространении возбуди-
телей вновь возникающих и повторно появляющих-
ся инфекционных болезней, имеющих важное значе-
ние для здоровья человека и животных, таких как: 
Anaplasma marginale, A. phagocitophylum, Borrelia 
theileri, B. garinii, Coxiella burnetii, Ehrlichia canis, 
E. chaffeensis, а также вируса ККГЛ (Orthonairovirus 
haemorrhagiae) и недавно выделенного вируса Даби 
(Bandavirus dabieense, сем. Phenuiviridae), который 
вызывает у людей в странах Центральной и Юго-
Восточной Азии тяжелые лихорадки с тромбоцито-
пенией [26]. 

В отдельных публикациях отмечается возмож-
ность включения представителей Rh. microplus в це-
почку циркуляции возбудителей природно-очаговых 
инфекционных болезней вирусной, бактериальной 
и риккетсиозной природы, как ранее регистрируе-
мых, так и выявленных впервые в разных странах 
Африки [27]. 

На территории Республики Конго представи-
тели иксодовых клещей данной систематической 
группы ранее не регистрировались. Для подтверж-
дения полученной информации и в качестве спосо-
ба дополнительной идентификации были проведе-
ны молекулярно-генетические исследования части 
образцов, во всех случаях обнаружена ДНК вида 
Rh. microplus. Полученные во время работы сведе-
ния позволяют сделать предположение не только о 
широком распространении нового вида клещей се-
мейства Ixodidae на территории Республики Конго, 
но и активном вытеснении местных популяций эк-
топаразитов. 

Во время работы генетические маркеры (РНК, 
16S рРНК или ДНК) возбудителей природно-
очаговых инфекционных болезней выявлены в 264 
из 509 проб иксодовых клещей (51,9 %), в том числе: 
ДНК риккетсий группы КПЛ – в 230 (45,2 % от всех 
исследуемых образцов), ДНК C. burnetii – в 9 (1,8 %), 
кДНК B. burgdorferi s.l. – в 20 (3,9 %) и РНК вируса 
ККГЛ – в 5 (0,9 %). Положительные находки отмеча-
лись среди всех видов иксодовых клещей, представ-
ленных в работе, но в пулах, сформированных из 
клещей вида Am. variegatum, процент выявленных 
патогенов был максимальным и составил 81,9 %. Во 
всех исследуемых пробах ДНК/РНК возбудителей 
туляремии, анаплазмозов, эрлихиозов и КЭ не обна-
ружены. Общие сведения о видах клещей, количе-
стве проб и результаты проведенных исследований 
указаны в табл. 1.

Выявление РНК вируса ККГЛ. Крымская ге-
моррагическая лихорадка (КГЛ) – природно-очаговая 

инфекционная болезнь, широко распространен-
ная во многих странах Африки, а также в Азии и 
Европе, возбудителем которой является вирус ККГЛ 
(Orthonairovirus haemorrhagiae, сем. Nairoviridae). 
В циркуляции вируса в природных очагах прини-
мают участие иксодовые клещи родов Hyalomma, 
Haemaphysalis, Rhipicephalus, Dermacentor и 
Amblyomma [8]. Для большинства стран Центральной 
Африки инфекция считается эндемичной, но эпиде-
миологические особенности циркуляции возбудите-
ля на данной территории изучены недостаточно.

По итогам настоящего исследования положи-
тельные результаты зарегистрированы в 5 пробах, что 
составило 0,9 % от их общего количества. Участие в 
циркуляции вируса ККГЛ, по нашим данным, могут 
принимать 3 вида клещей из 5 изученных: Am. va
riegatum, Rh. microplus и Rh. decoloratus (табл. 1). 
Наибольший уровень зараженности вирусом ККГЛ 
установлен для вида Am. variegatum – 16,6/1000 кле-
щей, а в среднем МИИ составляет 3,4/1000 (табл. 1).

В результате секвенирования выявленных изоля-
тов продемонстрирована их принадлежность к гено-
типу «Африка-1» со степенью гомологии от 98,8 до 
100 % последовательностей участков (350–500 п.н.) 
на основании генетического анализа S-сегмента ви-
руса ККГЛ. 

Выявление РНК вируса клещевого энцефали-
та. Вирус клещевого энцефалита (ВКЭ), относящий-
ся к семейству Flaviviridae, широко распространен в 
ряде европейских и азиатских стран, ежегодно вызы-
вая большое количество случаев заболевания людей. 
На территории Африканского континента сведений 
о выявлении маркеров ВКЭ в настоящее время нет, 
но данный раздел работы был выполнен c исполь-
зованием набора реагентов для выявления генетиче-
ских маркеров возбудителей инфекционных болез-
ней, передающихся клещами, «АмплиСенс® TBEV, 
B. burgdorferi sl, A. phagocytophilum, E. chaffeensis / 
E. muris-FL», в состав которого добавлены специфи-
ческие праймеры для обнаружения РНК ВКЭ. При 
проведении тестирования во всех пробах получен 
отрицательный результат.

Выявление ДНК возбудителя анаплазмоза.  
Ранее рядом авторов показано, что на террито-
рии Африки широко распространены риккетсии 
рода Anaplasma (сем. Ehrlichiaceae) – A. platys и 
A. phagocytophilum, патогенные как для человека, 
так и для домашних животных. Среди домашнего 
скота в качестве этиологического агента анаплазмоза 
наиболее широкое распространение в африканских 
странах имеет A. marginale [6]. Данных о выявле-
нии этого вида патогенов на территории Республики 
Конго в доступных источниках найти не удалось. Во 
всех образцах, взятых в настоящее исследование, 
генетические маркеры возбудителя анаплазмоза не 
обнаружены. 

Выявление ДНК возбудителей эрлихиозов. По 
сведениям, указанным в литературе, установлено, что 
микроорганизмы рода Ehrlichia (сем. Ehrlichiaceae), 
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способные вызывать заболевания как у людей, так и 
у сельскохозяйственных животных, достаточно ча-
сто встречаются на территории Африки. Одним из 
эндемичных и широко распространенных предста-
вителей данной группы является Eh. ruminantium [6], 
но данные о других видах эрлихий, циркулирующих 
в различных географически районах континента, 
позволят расширить эпидемиологические знания 
об эрлихиозах и определить риск инфицирования 
населения африканских стран. В настоящем иссле-
довании во всех случаях получены отрицательные 
результаты. 

Выявление ДНК риккетсий группы клещевых 
пятнистых лихорадок. Известно, что риккетсиозы 
(сем. Rickettsiaceae) являются одними из наиболее 
широко распространенных зоонозных заболеваний 
человека, передающихся трансмиссивным путем [6], 
и считаются одной из самых частых причин разви-
тия лихорадочных состояний у путешественников, 
вернувшихся из стран Африки, уступая в этом плане 
только малярии [11].

По данным литературы, на территории Африкан
ского континента в общей сложности было обнару-
жено 25 видов риккетсий, передаваемых клещами. 
Наиболее распространенным представителем дан-
ной систематической группы на всем континенте, 
в том числе и в странах Центральной Африки, яв-
ляется Rickettsia africae – возбудитель африканской 
клещевой лихорадки, далее следуют R. aeschlimanni, 
R. massiliae и R. conorii [27]. 

Риккетсии вида R. africae выявлены у 26 ви-
дов иксодовых клещей, собранных в 17 африкан
ских странах, в большинстве своем – у Am. variega
tum [27]. Но, несмотря на высокий уровень иммун-
ной прослойки населения к данному виду возбуди-
теля среди коренных африканцев, почти все острые 
случаи вызываемого ими заболевания, описанные в 
литературе (более 250), зарегистрированы у путеше-
ствующих жителей Европы или Америки [11]. 

В настоящей работе ДНК риккетсий группы 
КПЛ обнаружена в 230 образцах, что составило 
45,2 % от общего количества проб. Положительные 
находки зарегистрированы во всех видах собранных 
эктопаразитов (табл. 1), но наибольший уровень за-
раженности риккетсиями наблюдается у клещей 
вида Am. variegatum – 518,7/1000 клещей, и средние 
показатели МИИ достаточно высоки (табл. 2).

В последующем проведено определение видо-
вой принадлежности риккетсий, циркулирующих 
на территории Республики Конго, для чего 10 поло-
жительных проб с максимальной концентрацией об-
разцов ДНК исследовали методом секвенирования 
специфического фрагмента gltA, в результате чего во 
всех образцах выявлена ДНК R. africae. Очевидно, 
что полученная информация не является окончатель-
ной, и в дальнейшем будет проведена работа по уточ-
нению спектра представителей рода Rickettsia, цир-
кулирующих на территории Республики Конго. 

Выявление РНК возбудителя боррелиоза. 
Боррелии (сем. Spirochaetaceae), передаваемые ик-
содовыми клещами, представляют собой группу 
зоонозных инфекций, которые характеризуются воз-
можностью затяжного и хронического течения. На 
территории некоторых стран Центральной Африки 
в разные годы были выявлены маркеры (ДНК или 
антиген) разных представителей рода Borrelia как в 
материале от лихорадящих пациентов, так и в сус
пензиях клещей [27]. 

При исследовании проб из Республики Конго 
с целью выявления генетических маркеров Borrelia 
burgdorferi положительные результаты получены в 
20 (3,9 %) пробах (табл. 1), представленных эктопа-
разитами видов Rh. microplus и Rh. decoloratus. МИИ 
боррелиями для этих видов определен примерно на 
одном уровне и в среднем составляет 13,7/1000 кле-
щей (табл. 2).

Выявление ДНК возбудителя туляремии. 
Туляремия – особо опасное природно-очаговое 

Таблица 2 / Table 2
Уровень зараженности иксодовых клещей возбудителями природно-очаговых инфекционных болезней

The level of infection of Ixodidae ticks with pathogens of natural-focal infectious diseases

Вид выявленного патогена
Type of pathogen detected

Вид клещей
Species of ticks

МИИ на 1000 клещей для каждого вида  
(95 % ДИ)

Minimum infection index per 1000 ticks  
of each species (95 % CI)

Общий для возбудителя МИИ (95 % ДИ)
Common for pathogen  

minimum infection index per 1000 ticks  
(95 % CI)

Вирус ККГЛ
CCHFV

Rh. microplus 1,7 (0,3–5,6)
3,4 (1,3–7,4)Am. variegatum 16,6 (2,9–52,9)

Rh. decoloratus 7,4 (0,4–35,4)

Риккетсии группы КПЛ
Rickettsia of TBSF group

Rh. microplus 166,3 (143,5–191,5)

186,1 (165,3–208,7)
Am. variegatum 518,7 (419,5–622,8)
Rh. decoloratus 187,9 (127,3–263,8)
Rh. annulatus 23,6 (1,4–110,5)

B. burgdorferi s.l.
Rh. microplus 15,8 (9,7–24,3)

13,7 (8,6–20,7)
Rh. decoloratus 14,9 (2,7–47,7)

C. burnetii
Rh. microplus 1,7 (0,3–5,6)

6,1 (3,0–11,1)Am. variegatum 8,2 (0,5–38,9)
Ha. leachi 300,1 (138,8–538,0)
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инфекционное заболевание человека, возбуди-
телем которого является Francisella tularensis 
(сем. Francisellaceae). Передача патогена происхо-
дит преимущественно при контакте с дикими гры-
зунами, а также трансмиссивным путем, в том числе 
через иксодовых клещей. 

Данных о распространении возбудителя туляре-
мии на Африканском континенте не так уж много, 
имеются публикации отдельных авторов о единичных 
случаях выявления ДНК F. tularensis в пробах кле-
щей, относящихся к родам Hyalomma и Amblyomma, 
собранных в разные годы на территориях Северной 
и Восточной Африки [28, 29]. В наших исследова-
ниях генетические маркеры возбудителя туляремии 
в пробах иксодовых клещей методом ПЦР не обна-
ружены, но для получения более достоверных сведе-
ний необходимо проведение дальнейшего изучения 
этой проблемы. 

Выявление ДНК возбудителя лихорадки Ку. 
Коксиеллез, или лихорадка Ку (Q-fever), – опасное  
зооантропонозное заболевание, представляющее  
важную медицинскую и ветеринарную про-
блему практически для всех стран Африки [7]. 
Возбудителем лихорадки Ку являются бактерии 
Coxiella burnetii, относящиеся к сем. Coxiellaceae. 
Резервуаром возбудителя в природе считаются арга-
совые и иксодовые клещи, а также дикие и сельско-
хозяйственные животные.

По итогам настоящего исследования удалось 
установить присутствие ДНК C. burnetii в 9 пробах, 
что составило 1,8 % от их общего количества. В боль-
шинстве случаев положительными были пробы, сфор-
мированные из клещей вида Ha. leachi, для которых 
уровень зараженности составил 300,1/1000 клещей, 
при среднем МИИ 6,1/1000 клещей (табл. 2).

Все полученные положительные образцы были 
подготовлены для проведения последующего гене-
тического типирования методом высокопроизводи-
тельного секвенирования. В результате определена 
нуклеотидная последовательность 16S рРНК возбу-
дителя лихорадки Ку и подтверждена таксономиче-
ская принадлежность выделенных изолятов к виду 
C. burnetii, которая на 100 % совпадает с референс-
ным штаммом (GCA_005280755.1), представленным 
в базе данных NCBI GenBank (https://www.ncbi.nlm.
nih.gov/genbank/). 

При анализе полученных результатов уста-
новлено, что в некоторых пробах присутствуют 
молекулярно-генетические маркеры сразу несколь-
ких видов возбудителей: РНК вируса ККГЛ + ДНК 
риккетсий группы КПЛ – в 1 (0,2 % от общего коли-
чества проб) случае, ДНК C. burnetii + ДНК риккет-
сий группы КПЛ – в 2 (0,4 %), ДНК риккетсий груп-
пы КПЛ + кДНК B. burgdorferi s.l. – в 4 (0,8 %). 

Таким образом, в результате проведенной рабо-
ты в суспензиях иксодовых клещей, собранных на 
территории департаментов Пул, Кювет и в окрест-
ностях г. Браззавиль (Республика Конго), обнаруже-
ны ДНК риккетсий группы КПЛ (45,2 % от всех ис-

следуемых образцов), ДНК C. burnetii (1,8 %), кДНК 
B. burgdorferi s.l. (3,9 %) и РНК вируса ККГЛ (0,9 %). 
Генетические маркеры возбудителей туляремии, ана-
плазмозов, эрлихиозов и клещевого энцефалита в 
настоящем исследовании не выявлены. Данные об 
индивидуальной зараженности каждой группы иксо-
довых клещей отдельными видами патогенов пред-
ставлены в табл.  2. 

При анализе уровня зараженности показано, 
что МИИ по многим возбудителям, рассмотренным 
в данной работе, для Rh. microplus является наибо-
лее существенным (табл. 2), что подтверждает не-
обходимость проведения дальнейших исследований, 
уточнения ареала данного вида эктопаразитов на 
территории Центральной Африки и его вовлеченно-
сти в циркуляцию опасных патогенов.

Полученные во время работы сведения по-
зволили определить возможный спектр инфекций, 
передаваемых иксодовыми клещами, в отдельных 
административных регионах Республики Конго, 
доказали необходимость расширения обследуемых 
территорий и организации регулярного эпизоотоло-
гического мониторинга для дальнейшего изучения 
распространения возбудителей природно-очаговых 
инфекционных болезней в Центральной Африке в 
рамках интегрированного подхода «Единое здоро-
вье» («One Health»), а также дали основание обра-
тить внимание сотрудников медицинских и ветери-
нарных служб на возможность выявления случаев 
заболевания людей и животных зооантропонозны-
ми инфекциями. 
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