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ПЕРЕНОСЧИКАХ НА ТЕРРИТОРИИ ХАБАРОВ-
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Определение видов и генотипов возбудителей иксодовых клещевых боррелиозов (ИКБ), 
циркулирующих на территории региона, необходимо для своевременной диагностики забо-
левания и способствует своевременному назначению терапии пациентам с ИКБ. 
В клещах, собранных с растительности на территории Хабаровского края в 2021-2023 гг., 
ДНК боррелий комплекса B.burgdorferi s.l. была выявлена в 38,0% случаев. При изучении ви-
дового разнообразия возбудителей ИКБ генетический материал B.afzelii и боррелий группы 
B.gariniisensulato был выявлен в 47,2% случаев для обоих возбудителей. Показатель инфи-
цированности B.afzelii клещейI.persulcatus оказался статистически значимо выше такового 
для B.garinii s.s. и B.bavariensis. В результате исследования клещей, удалѐнных после при-
сасывания к человеку в 2024 г., генетический материал боррелий B.garinii sensu lato 
(B.garinii sensu stricto+B.bavarensis) был выявлен в 53,63% случаев. ДНК B.afzelii содержали 
27,65% проб.  
Вышеизложенное обуславливает необходимость видовой идентификации возбудителей 
ИКБ в клиническом материале от заболевших и анализа клинических проявлений в зависи-
мости от этиологии заболевания. 
Ключевые слова: иксодовые клещевые боррелиозы, Ixodes persulcatus, боррелии комплекса 
Borreliaburgdorferisensulato, боррелии группы Borreliagariniisensulato, полимеразная цепная 
реакция, B.afzelii, B.gariniisensustricto, B.bavarensis. 
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Identification of species and genotypes of the ixodid tick-borne borreliosis (ITB) circulating in the ter-
ritories of the region is required for timely diagnosis of the disease and facilitates timely prescription 
of the treatment to patients with ITB.  
B.burgdorferi s.l. was isolated in 38.0% of the ticks collected from the vegetation of the Khabarovsk 
krai territory in 2021-2023. Evaluation of the genetic diversity of the ITB causative agents allowed to 
establish the presence of B.afzelii and B.garinii sensu lato genetic material in 47.2% of the samples 
for both pathogens. Genetic material of the B.garinii sensu lato (B.garinii sensu stricto+B.bavarensis) 
was detected in 56.63% of the ticks removed from human host in 2024. B.afzelii DNA was found in 
27.65% of the specimens. 
The foregoing discussion determines a necessity of ITB species identification in the clinical material 
collected from infected patients as well as performing analysis of clinical manifestations of the dis-
ease depending on its etiology. 
Key words: ixodid tick-borne borreliosis, Ixodes persulcatus, borrelia of the Borrelia burgdorferi sen-
su lato complex, borrelia group Borrelia garinii sensu lato, polymerase chain reaction, B.afzelii, 
B.garinii sensu stricto, B. bavarensis. 
 
Актуальность проблемы иксодовых клещевых боррелиозов (ИКБ) на современном этапе обу-

словлена как ростом инфицированности клещей боррелиями, так и ростом заболеваемости населе-
ния. Несмотря на внедрение новых технологий лабораторной диагностики, верифицируется лишь 
часть инфекций, этиология ряда из них остается нерасшифрованной. Известно, что патогенез забо-
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леваний, вызываемых различными видами боррелий комплекса Borrelia burgdorferi sensu lato 
(B.burgdorferi s.l.), многообразен. [1, 14]. ИКБ отличаются многообразием клинических проявлений и 
склонностью к затяжному рецидивирующему течению [16].  

В связи с этим определение видов и генотипов возбудителей, циркулирующих на территории 
региона, необходимо для своевременной диагностики заболевания и способствует своевременному 
назначению терапии пациентам с ИКБ. 

Изучение молекулярно-генетическими методами изолятов возбудителей ИКБ, проведѐнное в 
разных регионах России и сопредельных странах, выявило виды B.garinii (подгруппы 20047 и NT29), 
B.afzelii, B.lusitaniae, B.valaisiana и B.burgdorferi sensu stricto [4, 18]. Было показано, что повсеместное 
распространение и преимущественное эпидемиологическое значение в России имеют B.garinii и 
B.afzelii, для которых установлены основные переносчики и резервуарные хозяева [7]  

Инфицированность клещей возбудителями ИКБ на территории Хабаровского края ежегодно 
достигает высоких значений и составляет в разные годы от 28,4% до 35,9% проб. В силу урбанизации 
и еѐ социально-экономических последствий, таких как увеличение площади городов, присоединение к 
ним близлежащих населѐнных пунктов, а также роста численности городского населения, риску 
встречи с иксодовыми клещами всѐ чаще подвергаются и городские жители [3, 6]. 

Согласно данным государственного доклада «О состоянии санитарно-эпидемиологического 
благополучия населения в Хабаровском крае в 2023 году», ИКБ занимает второе ранговое место по 
заболеваемости после клещевых риккетсиозов (25,08 на 100 тыс. населения). В Хабаровском крае 
показатели заболеваемости ИКБ в 2010-2023 гг. составляли от 2,62 до 4,21 на 100 тысяч населения.  

По данным Н.М. Пуховской и соавт. (2019), в результате исследований иксодовых клещей, со-
бранных в 1999-2014 гг. на территории Хабаровского края, было показано присутствие в регионе трѐх 
возбудителей ИКБ [20]. Филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей гена 16S рРНК 
и межгенных спейсеров 5S-23S рРНК выявил наличие в исследованных клещах генетического мате-
риала B.garinii азиатского NT29 (B.garinii s.s.) и европейского 20047 (B.bavarensis) типов, B.afzelii с по-
следовательностями, идентичными штамму VS461 у большинства изученных изолятов [20].   

В связи свышеизложенным, целью работы стало определение видового разнообразия возбу-
дителей иксодовых клещевых боррелиозов в клещах Ixodes persulcatus на территории Хабаровского 
края. 

Материалы и методы  
Для видовой идентификации возбудителей ИКБ были исследованы 418 особей I.persulcatus, 

собранных с растительности на территории г. Хабаровска и Хабаровского района в 2021-2023 гг., а 
также 358 клещей рода Ixodes, удаленных после присасывания к человеку в 2024 году. Сбор иксодо-
вых клещей проводили в бесснежный сезон 2021-2023 гг. в зелѐных массивах г. Хабаровска, а также 
на территории Хабаровского района на флаг.  

Выделение образцов суммарных нуклеиновых кислот из 100 мкл суспензии клещей проводили 
с использованием наборов серии «РеалБест» с последующей детекцией ДНК-маркера с использова-
нием ПЦР-теста «РеалБест ДНК Borrelia burgdorferi sensu lato» (АО «Вектор-Бест», г. Новосибирск). 

Видовую принадлежность клещей родаIxodesопределяли по морфологическим признакам и 
спомощью видоспецифичной ПЦР, где вкачествемишени был 
использованмитохондриальныйгенпервойсубъединицыцитохромс-оксидазы cox1. Амплификацию 
нуклеиновых кислот проводили на термоциклере с флуоресцентной детекцией в режиме реального 
времени «CFX 96» («Bio-Rad», США).  

Дифференцировку видов боррелий в позитивных образцах осуществляли в два этапа в соот-
ветствии с методикой, описанной Т.А. Мухачевой (2015) и K. Ornstein (2006) [8,18]. Вкачествемишени 

были использованыгены «домашнего хозяйства»uvrA иnifS. Праймеры и зонды были синтезированы в 
ООО «НПФ Синтол» (г. Москва). Для приготовления реакционной смеси были использованы компо-
ненты производства ЗАО «Евроген» (г. Москва).  

Результаты и обсуждение 
В результате видовой идентификации клещей рода Ixodes, собранных с растительности, по 

морфологическим признакам и при подтверждении молекулярно-генетическими методами, все 418 
исследованных особей были отнесены к видуIxodespersulcatus. В результате исследований ДНК бор-
релий комплекса B.burgdorferi s.l. была выявлена в 159 пробах или в 38,0% (95% ДИ: 33,38-42,69%) 
исследованных клещей.  

ДНК B.afzelii содержали 47,2% (95% ДИ: 39,41-54,92%) из 159 проб. При этом микст-
инфицирование B.afzelii+B.gariniis.l.было отмечено в 20,75% (95% ДИ: 14,45-27,05%) случаев. Стоит 
отметить, что в 42 из 159 (26,4%; 95% ДИ: 19,56-33,26%) клещей, содержащих ДНК боррелий ком-
плекса B.burgdorferi s.l.,не была обнаружена ДНК ни B.afzelii, ни боррелий группы B.gariniis.l., что не 
исключает возможность циркуляции на территории Хабаровского края других видов боррелий ком-
плекса B.burgdorferi s.l., зарегистрированных на территории Российской Федерации (табл. 1). 

Генетический материал боррелий группы B.garinii sensu lato (B.garinii sensu 
stricto+B.bavarensis) был выявлен в 75 (47,2%; 95% ДИ: 39,41-54,92%) из 159 проб. ДНК B.bavariensis 
была выявлена в 14 (18,6%; 95% ДИ: 9,84-27,48%) из 75 проб. B.garinii sensustricto были инфицирова-
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ны 8% (95% ДИ: 1,86-14,10) клещей (6 из 75). При этом микст-инфицирование B.garinii sensustricto и 
B.bavariensis наблюдалось в 53,3% (95% ДИ: 42,04-64,62%) случаев (в 40 из 75). В 15 (20,0%; 95% ДИ: 
10,94-29,05%) из 75 проб боррелийгруппы B.gariniis.l.не удалось отнести ни к B.garinii sensustricto, ни к 
B.bavarensis (табл. 1). 

Таблица 1. 
Инфицированность боррелиями комплекса B.burgdorferisensulato и клещей рода Ixodes, 

собранных с растительности в 2021-2023 гг. 
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Таким образом, в 418 клещах I.persulcatus, собранных с растительности, ДНК B.afzelii была 
выявлена в 17,9% (95% ДИ: 14,26-21,62%), ДНК B.gariniis.s. – в11% (95% ДИ: 8,0-14,0%), ДНК 
B.bavarensis – 12,9% (95% ДИ: 9,7-16,13%) случаев.Показатель инфицированности B.afzelii 
клещейI.persulcatus оказался статистически значимо выше такового для B.garinii s.s. (t=2,86; р<0,05) и 
B.bavariensis (t=2,02; р<0,05), при этом статистически значимых различий показателей инфицирован-
ности клещей B.garinii s.s. и B.bavariensis не выявлено.   

Такжебылиисследованыиксодовыеклещи,удалѐнныепослеприсасыванияк человеку на тер-
ритории Хабаровскогокрая. В результате определения видовой принадлежности генетический мате-
риал боррелий B.garinii sensu lato (B.garinii sensu stricto+B.bavarensis) был выявлен в 
53,63%(95%ДИ:48,46-58,79%)проб, в которых на первом этапе была детектирована ДНК боррелий 
комплекса B.burgdorferisensulato.ДНКB.afzeliiсодержали27,65%(95%ДИ: 23,02-32,28%)проб. При этом 
микст-инфицирование было отмечено в 9,77% (95%ДИ: 6,70-12,85%) случаев (табл. 2). 

 
Таблица2. 

ИнфицированностьборрелиямикомплексаB.burgdorferisensulatoклещей рода Ixodes,  
удаленных после присасывания от населения Хабаровского края 
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Показатель инфицированности B.garinii s.s. оказался статистически значимо выше показателя 

B.bavariensis (t=2,40; р<0,05). Различия показателей инфицированности клещей B.afzelii и 
B.bavariensis оказались статистически не значимыми. 

Показатели инфицированности B.afzelii клещей, удалѐнных после присасывания к человеку, 
оказались статистически значимо выше в сравнении с таковыми для клещей, собранных с раститель-
ности (t=4,23; p<0,05). Показатели инфицированности B.bavariensis клещей, удалѐнных после приса-
сывания к человеку, также оказались статистически значимо выше в сравнении с таковыми для кле-
щей, собранных с растительности (t=2,80; р<0,05). При этом статистически значимых различий пока-
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зателей инфицированности голодных и напитавшихся клещей B.garinii s.s. не выявлено (t=0,16; 
p>0,05). 

Статистически значимое превышение показателя инфицированности B.afzelii 
клещейI.persulcatus – основного вектора возбудителей ИКБ в Хабаровском крае – по сравнению с 
другими видами возбудителей ИКБ позволяет предположить наибольший удельный вес мигрирующей 
эритемы (МЭ) и хронического атрофического акродерматита (ХААД) среди клинических проявлений 
ИКБ у заболевших на территории Хабаровского края. Вышеизложенное обуславливает необходи-
мость видовой идентификации возбудителей ИКБ в клиническом материале от заболевших и анализа 
клинических проявлений в зависимости от этиологии заболевания, что будет являться продолжением 
настоящего исследования. 

Проведѐнные исследования подтверждают необходимость ежегодного эпидемиологического и 
эпизоотологического мониторинга, выявления экологических особенностей различных видов борре-
лий и степени эпидемической опасности природных очагов ИКБ на территории Хабаровского края. 
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