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В последние десятилетия произошел гло
бальный рост заболеваемости природно-очаго
выми инфекциями, передаваемыми клещами. 
Отсутствие эффективного мониторинга за оча
гами не позволяет оценить причины этого яв
ления и разработать долгосрочные прогнозы. 
Новые подходы к лабораторной диагностике и 
изучению экологии возбудителей связаны с 
применением молекулярно-генетических мето
дов и использованием живых систем (культур 
клеток, линий переносчиков).

Порядок Rickettsiales принадлежит к клас
су Proteobacteria и объединяет альфа 1 протео- 
бактерии семейств Rickettsiaceae (рода Ric
kettsia и Orientia) и Anaplasmataceae (рода 
Anaplasma, Ehrlihia, NeoRickettsia,Wolbachia) 
[4J. Их значение определяется результатами ге
нетических исследований, свидетельствующих
06 эволюционном родстве риккетсий и митохон
дрий эукариотов [1].

В составе рода Rickettsia выделяли две 
группы — клещевых пятнистых лихорадок 
(КПЛ) с четырьмя подгруппами (R.rickettsii, 
R.akari, R.massiliae, R.helvetica) и сыпного тифа 
(СТ). Генетические исследования последних лет 
[5, 10] позволили выделить группу риккетсий — 
предшественников разделения на группы КПЛ 
и СТ (ancestral group Rickettsiae). Прогресс в ге
нетическом изучении риккетсий проявляется в 
резком расширении числа видов рода Rickettsia, 
прежде всего представителей группы КПЛ и 
группы предшественников [7]. В соответствии с 
разработанными на основе определения нуклео
тидных последовательностей генов критериями 
идентификации новых риккетсий [5] подтверж
дена видовая принадлежность 22 представите
лей рода Rickettsia, более двадцати риккетсий 
по этим критериям не изучено. В России к на
стоящему времени известно распространение
7 видов (R.prowazekii, R..sibirica, R.conorii, R.slovaca, 
R.heilongjiangensis, R.Xarasevichiae, R.helvetica) и 
ряда неклассифицированных риккетсий.

В соответствии с классическими подхода
ми к изучению микроорганизмов порядка

Rickettsiales предусмотрено их изучение при 
культивировании на лабораторных животных 
(морских свинках, хомячках) и куриных эмб
рионах. Использование только данных подхо
дов не позволяет изучить весь спектр микро
организмов порядка Rickettsiales, поскольку 
ряд из них не культивируется на этих моде
лях. Другая крайность — «виртуальное» описа
ние новых риккетсий на основе определения 
последовательностей отдельных (нередко ко
ротких) фрагментов генов по единичным образ
цам ДНК без использования классических рик- 
кетсиологических методов и вы деления 
штаммов. Мы считаем обязательным сочетание 
современных молекулярно — биологических, 
риккетсиологических и дополнительных мето
дов изоляции с использованием живых систем 
для изучения реального спектра микроорга
низмов порядка Rickettsiales.

Цель исследования — оптимизация мето
дологических подходов к выявлению спектра и 
распространения клещевых альфа 1-протео- 
бактерий.

Материалы и методы исследования
Эколого-эпидемиологические, полевые, 

лабораторные и экспериментальные методы 
были использованы нами для мониторинга при
родных очагов клещевых риккетсиозов и эрли- 
хиозов в России и Казахстане. Осуществлен 
анализ заболеваемости КР в РФ за весь период 
регистрации этой инфекции (с 1936 г.). Выделе
ние штаммов осуществлено с использованием 
классических (биопробы на морских свинках и 
куриных эмбрионах) и современных методов с 
использованием живых систем (культуры кле
ток Vero, лабораторные линии переносчиков). 
Основные результаты идентификации риккет
сий и эрлихий были получены с использовани
ем молекулярно — генетических методов на 
базе Universite de la Mediterranee (Marseille, 
France).

ПЦР и секвенирование проводили, приме
няя специфичные для Rickettsia праймеры:



Rrl90.70p и Rrl90.701n, амплифицируюицие 
фрагмент 629-632 п.о. отрА гена, и RpCS.877p 
RpCS.1273г. которые амплифицируют 396 п.о. 
фрагмент гена цитрат-синтетазы (gitА) и дру
гие [2, 3, 5J. С помощью иммунологических 
(МФА с МКА, РНГА и ИФА) и генетических 
(ПЦР, секвенирование) методов проведено 
широкое обследование иксодовых клещей в 
очагах КР и на территориях с отсутствием за
болеваний этой инфекцией в России и Казах
стане. Осуществлена молекулярно-биологичес
кая идентификация штаммов риккетсий из 
коллекции Омского НИИ природно-очаговых 
инфекций.

Результаты исследования и их обсуждение
В России регистрируют заболевания двумя 

риккетсиозами группы КПЛ:
клещевым риккетсиозом (КР) или кле

щевым сыпным тифом (КСТ), вызываемым 
R.sibirica sensu stricto, основные переносчи
ки — клещи рода Dermacenior и Haemophisalis 
concinna, эпидемически активные очаги рас
пространены преимущественно в Азиатской 
части России и в Казахстане [7, 8];

астраханской пятнистой лихорадкой 
(АПЛ), вызываемой возбудителем, относя
щимся к R.conorii комплексу, переносчик — 
клещи Rhipicephalis pumilio, очаги распрост
ранены в Астраханской области и смежных 
территориях [11].

Случаи «клещевого риккетсиоза», вызван
ные R.heilongjiangensis и клинически схожие с 
КСТ, выявлены ретроспективно в Хабаровс
ком крае [6].

Более 20 штаммов риккетсий, выделенных 
с использованием классических риккетсиоло- 
гических методов в различных частях нозоаре- 
ала КР, в разные периоды (40-е — 90-е годы), 
из различных источников (кровь больных, кле
щи D .n u tta lli, D ..m argin  atus, D .s ilva ru m ,
H.concinna, D.reticulatus, Ixodes persulcatus) 
идентифицированы как R.sibirica subsp. sibirica.

Наряду с этим, распространенным в пре
делах всего нозоареала КР возбудителем, при 
исследовании коллекции штаммов риккетсий 
из коллекции Омского НИИПИ выявлены и 
другие риккетсии — R.sibirica subsp. BJ-90, 
R.slovaca, R.heilongjiangensis.

He только три патогенных для человека 
вида риккетсий, вызывающих распознавае
мые риккетсиозы в России и К азахстане 
(R.sibirica sensu stricto , возбудитель АПЛ, 
R.heilongjiangensis), были генотипированы 
в клещах. Другие патогенные риккетсии были 
выявлены в очагах КР — R.slovaca (D:margin atus), 
R.sibirica subsp. BJ-90 (R.sibirica subsp. BJ-90), 
R.helvetica (Ixodes persulcatus), R.aeschlimannii 
(Haemophisalis punctata). Риккетсия, генети

чески тесно связанная с R.helvetica, выявлена 
в клещах Ixodes persulcatus в Омской области.

Для выделения штаммов риккетсий новых 
генотипов, не выделяемых с помощью класси
ческих риккетсиологических методов, нами 
использованы две модели — моделирование 
цикла метаморфоза переносчиков (лаборатор
ные линии иксодовых клещей) и культивиро
вание на клеточных линиях Vero.

Экспериментальные клещевые модели по
зволяют изучать трансфазовую (от стадии к 
стадии: личинки—>нимфы->имаго) и трансова
риальную (через яйцо) передачу и другие воп
росы взаимоотношений микроорганизмов с пе
реносчиками. Экспериментальные линии 
эукариотических клеток — более чувствитель
ная биологическая модель, позволяет изучать 
взаимоотношения с эукариотическими клетка
ми, оценивать потенциальную патогенность 
риккетсий.

В целом по результатам исследований с 
использованием живых систем в переносчиках 
выявлен целый ряд новых генотипов риккет
сии. Изолировано на культуре клеток Vero 17 
штаммов R.tarasevichiae, восемь из них депо
нированы во Всероссийском музее риккетси- 
альных культур НИИЭМ им. Н. Ф. Гамалеи 
РАМН.

Три новых риккетсии, тесно генетически 
связанные с R.massiliae (R.sp.RpA4, R.sp.DnS14, 
R.sp.DnS28) впервые описанные в Астраханс
кой области (R.sp.RpA4) и в республике Ал
тай (R.sp.DnS14,R.sp.DnS28) Rydkina et al[9], 
были в дальнейшем выявлены преимуще
ственно в клещах рода Dermacentor в очагах 
КР и на свободных от этой инфекции террито
риях России и Казахстана [2, 3]. Патогенность 
этих генотипов риккетсии для человека окон
чательно не установлена, однако в последние 
годы выяснено не только широкое распрост
ранение этих риккетсий в Европе, но и их 
вероятная роль в возникновении синдрома 
TIBOLA. Штаммы этих новых генотипов были 
выделены и изучены с использованием моде
лирования естественного цикла метаморфоз 
переносчиков и культивирования на клеточ
ных линиях Vero. Шесть штаммов риккетсий 
депонировано во Всероссийском музее рик- 
кетсиальных культур.

Новый риккетсиальный генотип, имеющий 
86% гомологии по отрА  гену с R.sp.AT-1, вы
явлен в клещах I .persulcatus в Алтайском и 
Красноярском краях.

Нами установлено распространение Е.ти- 
ris на ряде территорий Азиатской части Рос
сии в зоне распространения таежного клеща 
I.persulcatus — основного переносчика вируса 
клещевого энцефалита, боррелий комплекса 
Borrelia burgdorferi sensu lato и этого вида мо-
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ноцитарных эрлихий. Можно считать достаточ
но вероятным распространение Е. muris в пре
делах всего ареала I.persulcatus.

Случаи гранулоцитарного анаплазмоза 
человека (ГАЧ) у людей были выявлены нами 
ретроспективно в Алтайском крае в 1999 г., 
в Новосибирской области в 2002 г. На террито
рии Алтайского края на фоне роста заболева
емости КР часть случаев серонегативного КР 
была верифицирована с использованием реак
ции непрямой иммунофлюоресценции (РНИФ) 
как ГАЧ. Можно считать достаточно вероят
ным распространение возбудителя ГАЧ в Рос
сии в пределах  всего ар еал а  клещ ей
I.persulcatus. Несомненна необходимость диф
ференциации случаев ГАЧ от других распрос
траненных клещевых инфекций — прежде 
всего с клещевым энцефалитом, клещевыми 
боррелиозами и риккетсиозами. В результате 
проведенных нами исследований показано рас
пространение в клещах I.persulcatus на терри
ториях Сибири и Дальнего Востока Ehrlichia 
m u ris , Anaplasm a phagocytophila , «Schotti 
variant», в H.concinna на Дальнем Востоке — 
A.bovis. Выделен в Омской области и изучен 
возбудитель анаплазмоза крупного рогатого 
скота — Anaplasma sp. Omsk, идентифициро
ванный с помощью ПЦР-секвенирования на 
базе Новосибирского института химической 
биологии и фундаментальной медицины СО 
РАН. Нуклеотидная последовательность гена 
16S рРНК (AY649325) «Anaplasma sp. Omsk» 
была депонирована в G enBank  (авторы: 
R arV .A ., Bejsembaev К. К., Rudakov N. V.,
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Выводы
Нозоареал КР в целом совпадает с распро

странением R.sibirica subsp. sibirica — от Кур
ганской области на западе до Приморского и 
Хабаровского краев на востоке.

В целом выявлено распространение на тер
риториях России и Казахстана не менее 15 кле
щевых альфа 1-протеобактерий. Анализ распро
странения риккетсий группы КПЛ показал их 
тесные экологические связи с определенными 
видами переносчиков. Впервые серологически 
верифицированы случаи гранулоцитарного эр- 
лихиоза на различных территориях Сибири. 
Выделено с помощью культур клеток Vero и 
клещевых моделей и идентифицировано боль
шое количество уникальных штаммов риккет
сий новых генотипов, большинство из кото
ры х— впервые в мире. Спектр клинических 
проявлений вызываемых ими заболеваний и 
вклад в региональную патологию требует уг
лубленного изучения.
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