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Представлены результаты исследования распространённости иксодовых клещей -переносчиков возбудителей клещевых 
риккетсиозов для оценки их потенциальной роли в заболеваемости местного и прибывающего населения. Эктопаразиты 
собраны в различных природно-климатических зонах Крымского полуострова в период 2016-2018 гг. В результате про-
ведённого скрининга с помощью ПЦР-анализа в режиме реального времени (ПЦР-РВ) в клещах выявлен генетический 
маркёр (участок гена gltA) риккетсий группы клещевой пятнистой лихорадки. Наиболее часто ДНК-маркёр риккетсий 
обнаружен в клещах в восточных районах степной зоны – 50,6 %, в северо-западной части степной зоны эта вели-
чина составила 12,0%. Реже ДНК-мишень риккетсий выявлена в клещах, собранных в горнолесной и южнобережной 
зоне – 4,5%. В результате секвенирования положительных образцов ДНК по фрагментам генов gltA, ompA, ompB, sca4 
установлен видовой состав риккетсий. Идентифицирована ДНК 8 видов риккетсий: R. conorii, R. massiliae, R. sibirica 
subsp. mongolotimonae, R. slovaca, R. aeschlimannii, R. monacensis, R. helvetica, R. raoultii. ДНК трёх видов – R. massiliae, R. 
slovaca, R. helvetica в Крыму установлена впервые. Определены особенности географического распространения выявлен-
ных видов риккетсий, что обусловлено наличием клещей-переносчиков. Разнообразие видов риккетсий и их переносчиков 
связано с изолированностью ареалов основных животных-прокормителей и сложившимися маршрутами миграций птиц 
на территории Крымского полуострова. Результаты дают основание предполагать, что заболевания клещевыми рик-
кетсиозами в Крыму, могут быть вызваны не только R. conorii, как считалось ранее, но и другими видами патогенных 
для человека риккетсий.
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 The paper presents the results of a study of the prevalence of Ixodid ticks –potential carriers of tick-borne rickettsiosis pathogens. 
Ectoparasites were collected in various natural and climatic zones of the Crimean Peninsula within the year 2016-2018. As a 
result of screening with the help of real-time PCR analysis (PCR-RT), a genetic marker (a section of the gltA gene) of the rickettsia 
group of tick-borne spotted fever was detected in ticks. The most common DNA marker of rickettsia was found in ticks in the 
eastern regions of the steppe zone – 50,6 %, in the north-western part of the steppe zone this value was 12,0 %. The least amount of 
rickettsia target DNA was detected in ticks collected in the mountain forest and south bank zones – 4,5 %. As a result of sequencing 
of positive DNA samples from fragments of the gltA, ompA, ompB, and sca4 genes, the species composition of rickettsias was 
established. The DNA of 8 species of rickettsia was identified: Circulation of three R. conorii, R. massiliae, R. sibirica subsp. 
mongolotimonae, R. slovaca, R. aeschlimannii, R. monacensis, R. helvetica, R. raoultii. R. massiliae, R. slovaca, and R. helvetica 
were established in the Crimean Peninsula for the first time. The peculiarities of the geographical distribution of the identified 
rickettsia species were determined, which was due to the spread of mites-carriers of pathogens. The revealed diversity of rickettsia 
species and their vectors, due to the isolation of the areas of the main feeding animals and the established routes of migratory 
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birds, suggests the circulation of other rickettsia species on the territory of the Crimean Peninsula. The obtained results suggest 
that the diseases of tick-borne rickettsiosis in the Crimean Peninsula can be caused not only by R. conorii, as previously thought, 
but also by other types of rickettsii.
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Введение. Риккетсиозы группы клещевой пятнистой 
лихорадки (КПЛ) являются трансмиссивными природ-
но-очаговыми зоонозами. Географическое распростра-
нение их инфекционных агентов связано с ареалом 
переносчиков (иксодовые клещи), которые являются 
основным резервуаром риккетсий в природе. К наи-
более значимым представителям группы КПЛ в Рос-
сийской Федерации относятся R. sibirica и R. conorii. 
Совершенствование методов лабораторной диагности-
ки и идентификации способствует увеличению числа 
вновь выявляемых риккетсий группы КПЛ. К настоя-
щему времени этот список пополнили 14 видов рик-
кетсий: R. aeschlimannii, R. africae, R. asiatica, R. felis,  
R. heilongjiangensis, R. helvetica, R. honei, R. hoogstraalii, 
R. japonica, R. massiliae, R. peacockii, R. raoultii,  
R. slovaca, R. tamurae [1, 2].

Целесообразность изучения возбудителей группы 
КПЛ в Крыму обусловлена природно-климатическими 
особенностями региона, благоприятствующими фор-
мированию особых биогеоценозов, в которых активно 
функционируют природные очаги риккетсиозов, боль-
шим количеством прибывающего населения (туристов, 
отдыхающих) в сезон эпидемической активности оча-
гов. Широкое видовое разнообразие возбудителей и их 
переносчиков на фоне происходящих климатических из-
менений и интенсивного антропогенного воздействия на 
природу обусловливает необходимость более подробно-
го и глубокого изучения этой инфекционной патологии, 
особенно с учётом широкого круга патогенных видов 
риккетсий [2, 3]. На территории Крымского полуострова 
находятся природные очаги cредиземноморской («мар-
сельской») лихорадки, которую регистрируют здесь с 
30-х годов ХХ века, в основном в прилегающих к морю 
зонах [4, 5]. Установлено, что на территории Крыма, как 
и в других регионах Европы, в очагах циркулирует R. 
conorii, переносчик и природный резервуар возбудите-
ля – клещи Rhipicephalus sanguineus [3, 6]. В 1962 г. А. 
Л. Лейбман и Е. А. Клюшкина [6] установили ведущее 
значение клещей Rhipicephalus sanguineus в существова-
нии природных и антропургических очагов марсельской 

лихорадки на полуострове и заболеваемости населения 
этой инфекцией.

Применение современных молекулярно-генети-
ческих методов исследования позволяет значительно 
улучшить идентификацию патогенов в исследуемых 
переносчиках [7].

Цель работы – исследовать распространённость воз-
будителей КПЛ в различных природно-климатических 
зонах Крымского полуострова для оценки их потенци-
альной роли в заболеваемости местного и прибываю-
щего населения. Задачи исследования – изучение рас-
пространённости клещей – переносчиков возбудителей, 
оценка их заражённости риккетсиями с помощью поли-
меразной цепной реакции в режиме реального времени 
(ПЦР-РВ) и определение вида риккетсий.

Материал и методы. В период 2016-2018 гг. с апре-
ля по сентябрь собрано и исследовано 1972 экземпляров 
клещей. Клещи собирались практически во всех рай-
онах (Красноперекопский, Раздольненский, Сакский, 
Черноморский, Красногвардейский, Джанкойский, Со-
ветский, Нижнегорский, Кировский, Ленинский, Бело-
горский, Симферопольский, Бахчисарайский) и некото-
рых городах полуострова (Евпатория, Керчь, Феодосия, 
Судак, Севастополь, Ялта, Алушта). Сборы проводили 
на флаг и волокушу, при осмотрах и при очёсах с круп-
ного и мелкого рогатого скота, с собак и кошек. Опре-
деление вида собранных клещей проводили по морфо-
логическим таблицам Н. А. Филипповой. Собранных 
клещей замораживали и хранили при -20o C. Материал 
для исследования методом ПЦР-РВ получали путём 
дезинтеграции каждой особи клеща индивидуально с 
проведением предварительной отмывки, как это опи-
сано ранее [8]. Полученные индивидуальные образцы 
суспензий клещей в объёме 100 мкл использовали для 
выделения суммарной ДНК/РНК с применением набора 
реагентов «РеалБест экстракция 100» согласно инструк-
ции производителя (АО «Вектор-Бест», Новосибирск). 
Элюцию нуклеиновых кислот проводили в объёме 300 
мкл соответствующего раствора, входящего в состав на-
бора для выделения. Полученные образцы нуклеиновых 
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ricinus – 337 особей (17,1%), Rhipicephalus sanguineus 
– 305 особей (15,5%), Hyalomma marginatum – 139 осо-
бей (7,0%), Dermacentor marginatus – 110 особей (5,6%), 
Dermacentor reticulatus – 19 особей (1,0%).

Выявление генетических маркёров риккетсий в кле-
щах различных видов. Каждая особь из числа собранных 
клещей подвергалась спиртовой отмывке от примесей, 
индивидуальной гомогенизации и выделению суммар-
ных нуклеиновых кислот (НК). С помощью ПЦР-теста 
«РеалБест ДНК Rickettsia species» выделенные пробы 
НК проанализированы на присутствие специфического 
ДНК-маркёра риккетсий. Генетический маркёр риккет-
сий (консервативный участок гена цитратсинтетазы, 
gltA), присущий для всех видов риккетсий группы КПЛ 
выявлен в 554 из 1972 (28,1%) суспензиях анализиро-
ванных клещей, существенно различаясь по видам об-
следованных эктопаразитов (табл. 2).

Результаты видовой идентификации риккетсий. 
Определение видового состава риккетсий проводили в 
тех образцах суспензий гомогенизированных клещей, в 
которых содержалась ощутимая нагрузка ДНК-маркёра 
(участка гена gltA) возбудителя (Ct менее 35 цикла в 
ПЦР-РВ, что соответствует не менее 30 геном/эквива-
лентам риккетсий в 50 мкл реакции). ДНК риккетсий из 
положительных образцов подвергалась дополнительной 
амплификации по фрагментам генов: gltA, ompA, ompB, 
sca4, с длиной продуктов от 400 до 1100 п.н. (см. табл. 
1). Секвенирование ДНК по всем четырём фрагментам 
генов удалось провести не для всех проб, в связи с чем, 
установление вида риккетсий в каждом конкретном об-
разце проводилась как минимум по трём полученным 
последовательностям ДНК разных генов, сравнением 
их с последовательностями, представленными в базе 
данных GenBank. Из 554 суспензий клещей, содержа-
щих ДНК риккетсий, удалось секвенировать и устано-

кислот анализировали с помощью ПЦР-РВ на наличие 
ДНК-маркёра риккетсий (консервативного участка гена 
gltА) с использованием коммерческого набора реагентов 
«РеалБест ДНК Rickettsia species» (АО «Вектор-Бест», 
Новосибирск), в соответствии с рекомендациями произ-
водителя.

Постановку ПЦР-РВ проводили на амплификаторе 
с флуоресцентной детекцией в режиме реального вре-
мени CFX96 (Bio-Rad, США) в Центре коллективного 
пользования Центральной научно-исследовательской 
лаборатории Института «Медицинская академия имени 
С.И. Георгиевского» ФГАОУ ВО «КФУ им. В.И. Вер-
надского». Положительные образцы с высокой нагруз-
кой ДНК риккетсий (Ct до 33-35 циклов в ПЦР-РВ) до-
полнительно амплифицированы по фрагментам генов 
gltA, ompA, ompB, sca4, с помощью праймеров (табл. 1), 
концентрация которых в реакционной смеси составляла 
0,5 мкМ. Протокол амплификации: 1 стадия: 94° C – 1 
мин; 2 стадия, 5 циклов: 94° C – 15 с, 62° C – 20 с, 72° 
C – 20 с; 3 стадия, 45 циклов: 94° C – 15 с, 60° C – 30 с, 
72° C – 30 секунд. Разработка дизайна, анализ синтези-
рованных праймеров и зондов, используемых в данных 
исследованиях, опубликованы ранее [9]. Олигонуклео-
тиды получены в лаборатории химического синтеза АО 
«Вектор-Бест».

Секвенирование полученных продуктов методом 
Сэнгера проводили на секвенаторе ABI Prism 3100 
GeneticAnalyzer (AppliedBiosystems, США) в Центре 
коллективного пользования «Геномика» СО РАН (г. Но-
восибирск). Полученные нуклеотидные последователь-
ности сопоставляли с последовательностями риккетсий, 
представленные в международной базе данных NCBI с 
помощью приложения BLAST.

Результаты. Клещи идентифицированы по видам: 
Haemaphysalis punctata – 1062 особи (53,8%), Ixodes 

Т а б л и ц а  1
Олигонуклеотидные праймеры, применяемые для амплификации и секвенирования участков генов риккетсий

Ген Праймеры Структура праймера (5’→3’) Длина ампликона (п.н.)
gltA RS-F1 GCAAGTATTGGTGAGGATGTA

1153
RS-R1 GTTCAGGGTCTTCGTGCA

ompA RSp-F14 GCGATAATGCTGAGTAGTAGC
316

RSp-R2 GCAACAAGTTACCTCCCGTTA
ompB PKO-ompB-F1 TCTACAGCTACCATAGTAGCCA

815
PKO-ompB-R2 TCCTGTAACGTTAAAGTCGGTA

sca4 R.Sca4-F3 GCAGATGTTAGAAAAGGCAGTA
576

R.Sca4-R1 TCCGCTGATGCCATAATAAGT

Т а б л и ц а  2
Выявление ДНК-маркёра риккетсий в различных видах клещей

Вид клеща Количество исследованных клещей Выявлен ДНК-маркёр риккетсий по 
участку гена цитратсинтазы (gltA) %

Haemaphysalis punctata 1062 334 31,5
Ixodes ricinus 337 47 13,9
Rhipicephalus sanguineus 305 62 20,3
Hyalomma marginatum 139 48 34,5
Dermacentor marginatus 110 58 52,7
Dermacentor reticulatus 19 5 26,3
Общее количество иссле-
дованных клещей 1972 554 28,1
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вить вид риккетсий в 120 (21,7%) случаях. В этих про-
бах ДНК клещей идентифицированы 8 видов риккетсий: 
R. conorii (9 образцов – 7,5%), R. massiliae (2 образца – 
1,7%), R. mongolotimonae (5 образцов – 4,2%), R. slovaca 
(16 образцов – 13,3%), R. aeschlimannii (28 образцов – 
23,3%), R. monacensis (8 образцов – 6,7%), R. helvetica 
(15 образцов – 12,5%), R. raoultii (37 образцов – 30,8%).

Установлено, что в Сакском районе обнаружена зара-
жённость клещей риккетсиями трёх видов: R. conorii (1 
образец – 0,4% от всех собранных в этом районе особей), 
R. aeschlimannii (2 образца – 0,9%), R. mongolotimonae (4 
образца – 1,7%). В Симферопольском районе выявлены 
представители трёх видов риккетсий: R. helvetica (15 
образцов – 8,6%), R. monacensis (8 образцов – 4,6%), R. 
slovaca (1 образец – 0,6%). Клещи в Белогорском рай-
оне содержали генетический материал двух видов рик-
кетсий: R. raoultii (18 образцов – 21,4%) и R. slovaca (5 
образцов – 6,0%). В Советском районе выявлены два 
вида риккетсий: R. aeschlimannii (2 образца – 22,2%), R. 
slovaca (4 образца – 44,4%). В Ленинском районе отме-
чено наибольшее видовое разнообразие: R. raoultii (16 
образцов – 2,3%), R. aeschlimannii (24 образца – 3,4%), 
R. slovaca (5 образцов – 0,7%), R. mongolotimonae (1 об-
разец – 0,1%).

Полученные результаты позволяют предполагать о 
распространённости на Крымском полуострове не толь-
ко средиземноморской (марсельской) лихорадки, как 
считалось ранее, но и других риккетсиозов из группы 
КПЛ.

Распределения идентифицированных видов риккет-
сий в клещах различных видов приведено в табл. 3.

Наибольшее количество выявленных маркёров видов 
риккетсий относится к виду R. raoultii (см. табл. 3). Иден-
тифицированы ДНК следующих видов: R. aeschlimannii, 
R. slovaca, R. helvetica. В разных видах клещей опреде-
лялся свой спектр риккетсий. Наибольшее разнообразие 
(шесть видов из восьми выявленных) обнаружены в кле-
щах Rhipicephalus sanguineus и Hyalomma marginatum. В 
клещах Rhipicephalus sanguineus чаще всего присутство-
вала ДНК R. conorii (36,4%) и R. aeschlimannii (31,8%). 
В клещах Hyalomma marginatum с наибольшей часто-
той определялись R. aeschlimannii (46,6%) и R. sibirica 
subsp. mongolotimonae (26,6%). В клещах Ixodes ricinus 
обнаружены риккетсии 4-х видов, из них наиболее ча-
сто R. helvetica (в 50% всех исследованных особей), R. 
monacensis и R. raoultii (каждый с частотой в 23,3%). 
В клещах Haemaphysalis punctata, доля которых в сбо-

рах наибольшая, обнаружено три вида риккетсий – R. 
aeschlimannii (50%), R. raoultii (24%), R. slovaca (20%). 
В клещах Dermacentor marginatus – R. raoultii (71,4%) и 
R. slovaca (28,6%).

Выявлена определенная специфичность связей видов 
клещей и риккетсий. В условиях Крыма зарегистрирова-
на высокая избирательность в выборе хозяев риккетси-
ями R. helvetica, которые встречались только в клещах 
Ixodes ricinus, в других видах клещей данный вид рик-
кетсий не обнаружен. Наименьшую избирательность 
по отношению к клещам демонстрируют риккетсии R. 
raoultii и R. slovaca, которые обнаружены практически 
во всех исследованных видах иксодовых клещей, при 
этом демонстрируя некоторое «предпочтение» клещам 
Dermacentor marginatus.

Для риккетсий вида R. slovaca, как и вида R. 
aeschlimannii, занимающего по распространённости 
второе место после R. raoultii, в роли успешных хозяев 
выступают клещи вида Haemaphysalis punctata. Размно-
жаются R. aeschlimannii в клещах видов Rhipicephalus 
sanguineus и Hyalomma marginatum. Ещё большую спец-
ифичность по отношению к клещам демонстрируют R. 
conorii, встречаясь в основном в клещах Rhipicephalus 
sanguineus. Высокая специфичность обнаруживается 
у R. sibirica subsp. mongolotimonae, по отношению к 
Hyalomma marginatum. Возможна высокая избиратель-
ность R. monacensis по отношению к Ixodes ricinus и R. 
massiliae к Rhipicephalus sanguineus, но пока речь идёт о 
единичных случаях, и для большей определённости не-
обходимо увеличение числа наблюдений.

Распределение клещей по природно-климатическим 
зонам Крымского полуострова. Выявленное видовое 
разнообразие риккетсий необходимо связывать не толь-
ко с комплексом «клещи-переносчики – животные-про-
кормители», но и с наличием различных природно-кли-
матических зон. Территория Крымского полуострова, 
несмотря на сравнительно небольшую площадь, чётко 
разделяется на различные природно-климатические зо-
ны (см. рисунок), для которых характерны определён-
ные и специфические зоопаразитарные комплексы мел-
ких млекопитающих и иксодовых клещей: 1 – степная 
зона, включающие в себя северные, северо-западные, 
северо-восточные территории; 2 – лесостепная зона 
предгорного Крыма; 3 – горнолесная зона; 4 – южнобе-
режная субтропическая зона. Для получения по возмож-
ности более определённой картины ареалов риккетсий 
и их приуроченности к конкретным паразитарным эко-

Т а б л и ц а  3
Маркёры видов риккетсий в различных видах анализированных клещей (%)*

Вид риккетсий Удельный вес от общего 
количества (абс. число)

Haemaphysalis 
punctata

Rhipicephalussan-
guineus

Hyalomma 
marginatum

Dermacentor 
marginatus

Ixodes 
ricinus

R. raoultii 30,8 (37) 24,0 (6) 13,6 (3) 6,7 (1) 71,4 (20) 23,3 (7)
R. aeschlimannii 23,3 (28) 56,0 (14) 31,8 (7) 46,6 (7) - -
R. slovaca 13,3 (16) 20,0 (5) 4,5 (1) 6,7 (1) 28,6 (8) 3,4 (1)
R. helvetica 12,5 (15) - - - - 50,0 (15)
R. conorii 7,5 (9) - 36,4 (8) 6,7 (1) - -
R. monacensis 6,7 (8) - - 6,7 (1) - 23,3 (7)
R. mongolotimonae 4,2 (5) - 4,5 (1) 26,6 (4) - -
R. massilae 1,7 (2) - 9,2 (2) - - -
Всего 100 (120)** 25 22 15 28 30

П р и м е ч а н и е . * – В скобках указано количество идентифицированных риккетсий каждого вида; ** – видовые особенности риккетсий, 
обнаруженных в клещах Dermacentor reticulatus, выявить не удалось.
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системам, сбор клещей проводился в различных частях 
полуострова.

Доля (в %) присутствия ДНК-маркёра риккетсий 
в клещах одного и того же вида в различных районах 
Крыма различалась порой значительно (табл. 4). В се-
веро-западной части степной зоны ДНК риккетсий в 
клещах Haemaphysalis punctata обнаружена в 10,7% 
случаев, в восточной части степной зоны – в 49,5%. В 
клещах Hyalomma marginatum этот показатель составил 
17,7% в северо-западной части степной зоны и 47,6% в 
восточной части степной зоны; в клещах Rhipicephalus 
sanguineus – соответственно 12,5% и 66,0%.

Наиболее высокое содержание ДНК-маркёра риккет-
сий обнаружено в клещах в восточных районах степной 
зоны (Ленинский район) – 50,6%, в северо-западной ча-
сти степной зоны эта величина составила 12,0%. Мень-
ше всего ДНК-маркёр риккетсий выявлен в клещах, со-
бранных в горнолесной и южнобережной зоне – в 4,5% 
собранных здесь клещей.

Наблюдается ряд особенностей географического рас-
пределения выявленных видов риккетсий (табл. 5). R. 
helvetica и R. massiliae выявлены только в лесостепных 
районах, там же в основном обнаруживаются R. raoultii, 
R. conorii, R. monacensis. R. aeschlimannii отмечены в 
основном в степной зоне, и только там обнаружена R. 
sibirica subsp. mongolotimonae. R. slovaca распределена 

между этими районами более равномерно. Распростра-
нённость различных видов риккетсий по территории 
Крымского полуострова в значительной мере обуслов-
лена распространением клещей-носителей риккетсий. 
Ассоциированность R. helvetica и R. raoultii с клеща-
ми Ixodes ricinus, R. conorii с клещами Rhipicephalus 
sanguineus обусловливает их присутствие в лесостепных 
предгорных зонах, ассоциированность R. aeschlimannii 
с клещами Haemaphysalis punctata и Hyalomma margin-
atum ведёт к высокой встречаемости этого вида риккет-
сий в степных районах полуострова.

Обсуждение. Полученные предварительные данные 
по видовому составу риккетсий и встречаемости их в 
различных видах иксодовых клещей на территории при-
родно-климатических зон Крымского полуострова пере-
кликаются с данными, приводимыми исследователями 
Франции, Турции, Греции, Италии, Испании [3, 10 – 13].

Клещи Rhipicephalus sanguineus являются вектором 
для риккетсий R. conorii [14], что наблюдается и в на-
шем исследовании. В ходе исследования клещей Rh. 
sanguineus, собранных в г. Севастополь обнаружена 
одновременно ДНК двух видов риккетсий – R. conorii 
conorii и R. massiliae [9]. Выявление возбудителя в чер-
те города объясняется возможностью горизонтальной 
трансмиссии риккетсий от заражённых клещей незара-
жённым при совместном нахождении и кормлении на 

Природно-климатические зоны Крымского полуострова: 1 – степная зона; 2 – лесостепная зона предгорного Крыма; 3 – горно-
лесная зона; 4 – южнобережная субтропическая зона.

Т а б л и ц а  4
ДНК-маркёр Rickettsia species в клещах различных природно-климатических зон (количество собранных клещей/количество кле-

щей, содержащих геном риккетсий)

Вид клещей Степная зона Лесостепная зона Горно-лесная 
и южно-бе-

режная зоны
Северо-западная при-
брежная степная часть

Центральная 
часть

Восточная при-
брежная часть

Центральная 
часть

Западная 
часть

Haemaphysalis punctata 291/31 (10,7%) 11/0 592/293 (49,5%) 154/4 (2,6%) 13/5 (38,5%) 1/1 (100%)
Dermacentor marginatus 2/0 3 /3 (100%) 2/2 (100%) 102/52 (51,0%) 1/1 (100%) 0/0
Dermacentor reticulatus - - - 18/5 (27,8%) 1/0 0/0
Hyalomma marginatum 62/11 (17,7%) 6/5 (83,3%) 63/30 (47,6%) 3/1 (33,3%) 2/1 (50,0%) 3/0
Rhipicephalus sanquineus 16/2 (12,5%) - 50/33 (66%) 134/8 (6,0% 93/19 (20,4%) 2/0
Ixodes ricinus 3/1 (33,0%) - 3/1(33,0%) 290/44 (15, 2%) 25/1 (4,0%) 16/0
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животных (собаках) с высоким уровнем риккетсиемии, 
контакт животных друг с другом [15].

Крымский полуостров находится в пределах природно-
го ареала средиземноморской («марсельской») лихорадки, 
основным возбудителем которой считается R. conorii. На 
различных территориях средиземноморских природных 
очагов риккетсиозов группы клещевой пятнистой лихо-
радки в качестве возбудителей отмечены как подвиды, так 
и близкородственные виды риккетсий – R. conorii conorii,  
R. conorii israelensis, R. aesсhlimannii, R. slovaca, R. 
massiliae, R. sibirica subsp. mongolotimonae и другие [14].

Клинические случаи заболеваемости средиземно-
морской («марсельской») лихорадки на Крымском полу-
острове регистрируются ежегодно, со второй половины 
90-х годов отмечается подъём заболеваемости [5, 16]. 
Наблюдаются выраженные особенности территориаль-
ного распределения – случаи болезни встречались в 
основном в прибрежных западных и северо-западных 
степных районах, в меньшей степени в прибрежных 
районах южного и юго-восточного Крыма [5, 16]. В на-
шем исследовании основными видами клещей в север-
ных степных районах являются Haemaphysalis punctata, 
у которых регистрируемый спектр геномов риккетсий не 
слишком обширен, в основном это R. aeschlimannii и R. 
slovaca. Наиболее патогенный вид R. conorii, в основном 
ассоциированный с клещами Rhipicephalus sanguineus 
[9], в этом районе выявляется редко (см. табл. 2, 3, 5). 
Наиболее часто клещи Rhipicephalus sanguineus реги-
стрируются в западной части лесостепной зоны, где за-
болеваемость средиземноморской клещевой («марсель-
ской») лихорадкой высока [16]. В наших результатах 
наиболее часто встречаются последовательности генов 
риккетсий R. aeschlimannii, R. raoultii, R. slovaca, кото-
рые составляют более 50% всех идентифицированных 
образцов. Наибольшее количество переносчиков возбу-
дителей этих инфекций – клещей видов Haemaphysalis 
punctata и Hyalomma marginatum – собрано в степных 
районах, где заболеваемость риккетсиозами группы 
КПЛ либо невелика (Ленинский район) либо не диагно-
стируется (Джанкойский и Нижнегорский районы). При 
сопоставлении с ранее описанной картиной распределе-
ния серологически подтверждённых случаев КПЛ [16] 
следует, что наиболее вирулентным возбудителем дан-
ного риккетсиоза в Крыму является R. conorii, другие же 
виды риккетсий либо не оказывают большого влияния 
на картину заболеваемости, либо инфицированность 
ими не приводит к выраженной клинической картине. О 
последнем свидетельствуют и данные литературы по за-
болеваемости риккетсиозами группы КПЛ в других ре-
гионах Европы. Для многих видов риккетсий, таких как 

R. aeschlimannii, R. slovaca, R. massiliae, R. raoultii, R. 
helvetica показана их вирулентность для человека, но их 
вклад в картину заболеваемости риккетсиозами группы 
КПЛ в различных частях Средиземноморья значительно 
варьирует [17, 18]. Ввиду схожей клинической картины 
риккетсиозов с другими инфекциями, отсутствия со-
временных лабораторных методов возникают трудности 
при проведении дифференциальной диагностики и со-
ответственно проведении адекватного лечения [19].

Заключение. Полученные результаты являются ша-
гом на пути изучения причин видового разнообразия 
риккетсий на практически изолированном Крымском 
полуострове. Одной из причин наблюдаемого раз-
нообразия видов риккетсий может служить участие 
перелётных птиц, на роль которых в распространении 
риккетсий и их векторов неоднократно указывалось в 
опубликованных данных [3, 20, 21]. С одной стороны, 
территория Крыма является практически «островной», 
так как довольно изолирована от материковой части, 
особенно южная, горнолесная часть полуострова. Имен-
но это является основной причиной того, что многие 
виды иксодовых клещей, как и животных и птиц – их 
основных прокормителей, имеют ареалы, ограниченные 
и изолированные на протяжении тысячелетий от основ-
ной части видовых ареалов. С другой стороны, северные 
районы Крыма, а именно Присивашье, лежит на пути 
перелётных маршрутов разнообразных мигрирующих 
видов птиц. Приведённые факторы могут служить, как 
объяснением полученных результатов исследований, 
так и основанием для поиска других видов риккетсий, 
несомненно, присутствующих в многообразных при-
родных экосистемах Крымского полуострова. Получен-
ная впервые для региона картина распространения раз-
личных видов риккетсий на территории полуострова, 
причинно-следственная оценка их значения в патологии 
человека, требует продолжения данного направления 
исследований.
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