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Аннотация. Представлены предварительные результаты апробации 

оптимизированного метода МЛСА группы изолятов неизвестной видовой 

принадлежности. Обнаружено, что на территории Воронежской области 

циркулируют не менее 4 видов боррелий патогенных для человека. 
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Иксодовые клещевые боррелиозы (ИКБ) – это хронические или 

рецидивирующие трансмиссивные инфекции, поражающие различные системы 

органов. Возбудителями ИКБ являются бактерии рода Borrelia, переносчики 

которых – несколько видов иксодовых клещей [1]. Все возбудители ИКБ 

относятся к комплексу B. burgdorferi sensu lato, насчитывающего более 20 

видов боррелий [2]. К настоящему времени известны не менее 8 патогенных 

для человека видов боррелий, большинство из которых были обнаружены и на 

территории России [3].  

Для точной и быстрой индикации патогенов в настоящий момент широко 

используется метод полимеразной цепной реакции (ПЦР) [4], однако он 

направлен исключительно на выявление в образце ДНК B. burgdorferi s.l. 

Поэтому пока плохо изучены особенности клинических проявлений 

заболевания, вызванных разными видами боррелий, т.е. точно установленной 

этиологии. Для решения данной актуальной задачи необходимо на основе ПЦР 

разработать для клинической лабораторной диагностики метод, который 

позволил бы идентифицировать вид возбудителя инфекции непосредственно в 

биологических пробах от клещей и пациентов [5]. 

Для определения видовой принадлежности боррелий в современных 

исследованиях широко используют методы мультилокусного сиквенс 

типирования (МЛСТ) и сиквенс-анализа (МЛСА). Принципиальных различий 

между результатами, полученными обоими методами, не обнаружено. Выбор 

метода конкретного МЛС-исследования боррелий зависит от целей и задач 

исследования [6]. В целом, метод МЛСА во всех отношениях менее затратен 

[7]. Его недостаток – в трудоемкости: необходима амплификация и 

секвенирование последовательностей локусов 6 консервативных генов и 

межгенного спейсера каждого образца.  

В 2022 году было предложено оптимизировать МЛСА для лабораторной 

идентификации боррелий. Оптимизированный подход к МЛСА сводится к 

выявлению их видовой принадлежности на основании специфики результата 
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сцепленного анализа локусов только двух генов (recA и ospA) из 7 локусов, 

рекомендованных протоколом этого метода. Подобный подход предназначен 

для использования при необходимости быстрой индикации этиологического 

агента ИКБ в условиях клинико-диагностических лабораторий лечебных 

учреждений. Он был предложен по результатам сцепленного компьютерно-

програмного анализа нуклеотидных последовательностей локусов двух 

указанных генов у идентифицированных музейных изолятов боррелий [7]. Для 

подтверждения возможности практической реализации такого подхода 

необходимо было провести испытание его результативности на изолятах 

боррлий неизвестной видовой принадлежности.  

С целью апробации оптимизированного МЛСА были исследованы 25 

изолятов боррелий, полученных в 2021 году из материала кишечника голодных 

имаго европейского лесного клеща (Ixodes ricinus Linnaeus, 1758). Они были 

собранных с растительности в лесостепной части Воронежской области, где 

являются хозяевами и единственными переносчика возбудителей ИКБ.  

По результатам секвенирования локусов генов recA и ospA были 

построены дендрограмы, одна из которых представлена (рисунок 1). При этом 

помимо последовательностей 25 исследованных изолятов, использованы 

сиквенсы аналогичных генов патогенных боррелий базы данных GenBank. 

Полученные результаты свидетельствуют о том, что в природном очаге 

Воронежской области циркулируют не менее 5 различных видов боррелий: B. 

afzelii, B. garinii, B. bavariensis, B. valaisiana и B. burgdorferi sensu stricto. 

Патогенность для человека 4-х из них (выделены жирным шрифтом) доказана и 

хорошо известна. Для B. valaisiana патогенность пока не доказана, но, судя по 

литературным данным, весьма вероятна. 

По данным секвенирования была построена серия таблиц сходства 

изолятов. Сравнительный анализ нуклеотидных последовательностей гена recA 

выявил, что внутривидовое сходство исследованных изолятов, относящихся к 

B. afzelii (12 изолятов), составило 92,3-100%, к B. garinii (5 изолятов) – 93,3-

100%, к B. bavariensis (4 изолята) – 92,6-100%, к B. valaisiana (3 изолята) – 94-

100% (таблица 1). Учитывая большое сходство между изолятами одного вида, 

для построения этой таблицы из каждой группы выбрано по одному изоляту. 

Кроме того, 1 изолят относился к виду B. burgdorferi s.s. С референсными 

штаммами других видов боррелий отличие у каждой группы изолятов одного 

вида в основном составило 6-7%.  
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Рисунок 1 - Дендрограмма результатов секвенирования гена recA 

Построена методом невзвешенного попарного среднего (UPGMA) при величине Bootstrap 

1000 повторов. На дендрограмме в круглых скобках приведено обозначение штамма. В 

соответствии с принятой лабораторией системы маркировки изолятов перед их 

журнальными номерами проставляются первые буквы латинского названия источника 

изоляции: Ir – от «Ixodes ricinus». 

Наше исследование подтверждает возможность применения, 

оптимизированного МЛСА для определения видовой идентификации боррелий 

– этиологического агента заболевания. Оно также показало, что среди 

воронежских изолятов, как и во всей Европейской Части России, B. afzelii и B. 

garinii – наиболее распространенные возбудители ИКБ. Однако выявлены и 

редкие виды: B. valaisiana и B. burgdorferi sensu stricto. В этой связи особый 

интерес представляет обнаружение B. burgdorferi sensu stricto, поскольку этот 

вид является основным возбудителем ИКБ в США, а в России встречается 

редко, в основном среди клещей I. ricinus в западной части распространения 

возбудителей ИКБ. В дальнейшем планируется сравнить представленные 

данные с результатами полного МЛСА тех же образцов.
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Таблица 1 

Сходство нуклеотидных последовательностей гена recA между изолятами боррелий каждого выяленного 

вида и их сходство с последовательностями локусов это гена у видов аутгруппы (в %) 
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B.afzelii (Ir-6522) 100,0               

B.garinii (Ir-6448) 91,9 100,0              

B.bavariensis (Ir-6470) 92,6 99,3 100,0   

          B.valaisiana (Ir-6521) 91,3 94,0 93,3 100,0  

          B.burgdorferi s.s. (Ir-6485) 94,6 91,3 91,9 94,6 100,0 

          B.afzelii (VS461T) 100,0 91,9 92,6 91,3 94,6 100,0 

         B.bavariensis (Hiratsuka) 92,6 98,7 99,3 94,0 92,6 92,6 100,0 

        B.bavariensis (PBi) 91,9 98,0 98,7 93,3 91,9 91,9 99,3 100,0 

       B.burgdorferi s.s. (B31T) 95,3 91,9 92,6 94,0 99,3 95,3 93,3 92,6 100,0 

      B.finlandensis (SV1) 93,3 91,9 92,6 94,0 98,0 93,3 93,3 92,6 98,0 100,0 

     B.garinii (20047T) 91,3 99,3 98,7 93,3 91,9 91,3 98,0 97,3 92,6 92,6 100,0 

    B.lusitaniae (PotiB2T) 93,3 92,6 93,3 92,6 95,3 93,3 94,0 93,3 96,0 96,0 93,3 100,0 

   B.mayonii (MN14-1539) 100,0 91,9 92,6 91,3 94,6 100,0 92,6 91,9 95,3 93,3 91,3 93,3 100,0 

  B.spielmanii (A14S) 96,0 90,6 91,3 89,9 94,6 96,0 91,3 90,6 95,3 93,3 91,3 93,3 96,0 100,0 

 B.valaisiana (VS116T) 91,3 94,0 93,3 100,0 94,6 91,3 94,0 93,3 94,0 94,0 93,3 92,6 91,3 89,9 100,0 



313 

 

На территории Воронежской области, а также граничащих с ней областей 

специальных исследований, посвященных видовому разнообразию боррелий, 

практически не проводилось. В настоящий момент имеются лишь 

фрагментарные данные по видам боррелий, циркулирующих в этом природном 

очаге. Данная работа может стать первым шагом к изучению циркуляции 

различных видов боррелий в лесостепной зоне России. 
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