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Резюме 
Целью  работы  являлось  выявление  в  твердых  клещах,  собранных  в 
нескольких  регионах  Европейской  части  России,  вирусов, 
передающихся трансмиссивно.  
Вирусную  РНК  клещей  рода  Ixodes,  собранных  из  природных  очагов 
клещевого  энцефалита  Астраханской  области,  Карелии  и 
Ставропольского края, исследовали методом ПЦР и секвенированием 
полученных вирусоспецифических ДНК фрагментов. 
В  клещах,  собранных  в  Астраханской  области,  Карелии  и 
Ставропольском  крае  обнаружены  геномные  маркеры  вирусов 
семейств Flaviviridae, Phenuiviridae и Nairoviridae. 
В  клещах  Ixodes,  собранных  в  Астраханской  области,  Карелии  и 
Ставропольском  крае,  были  обнаружены  генетические  маркеры 
вирусов,  ранее  не  описанных  для  России.  Природные  очаги 
клещевых инфекций проявляют  тенденцию к расширению ареала,  в 
связи  с  чем,  большую  актуальность  приобретают  исследования  по 
выявлению  новых  вирусов,  экологически  связанных  с  иксодовыми 
клещами. 
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Abstract 
The aim of the work was to identify viruses transmitted by transmission 
in hard ticks collected in several regions of the European part of Russia. 
The viral RNA of ticks of the genus Ixodes, collected from natural foci of 
tick‐borne  encephalitis  in  the  Astrakhan  region,  Karelia  and  Stavropol 
Krai, was studied by PCR and sequencing of the obtained virus‐specific 
DNA fragments. 
Genomic  markers  of  viruses  of  the  Flaviviridae,  Phenuiviridae  and 
Nairoviridae  families  were  found  in  ticks  collected  in  the  Astrakhan 
Region, Republic of Karelia and Stavropol krai. 
Genetic  markers  of  viruses  previously  not  described  for  Russia  were 
found  in  Ixodes  ticks  collected  in  the  Astrakhan  Region,  Republic  of 
Karelia and Stavropol krai. Natural foci of tick‐borne infections tend to 
expand  their  range,  and,  therefore,  research  to  identify  new  viruses 
ecologically  associated  with  ixodid  ticks  is  becoming  increasingly 
important. 
 
Key Words 
Ixodes  tick,  NGS,  Haseki  tick  virus,  virus  Kemerovo,  Gakugsa  virus, 
Tacheng tick virus 2, Changping tick virus 1. 
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ВВЕДЕНИЕ 
Согласно  данным  Всемирной  организации 
здравоохранения 17 % заболеваний у людей вызывают 
трансмиссивные  патогены,  передаваемые  клещами  – 
облигатными  кровососущими  эктопаразитами, 
принадлежащими  к  классу  паукообразных,  отряду 
Parasitiformes  и  подотряду  (Mesostigmata),  который  в 
свою  очередь  делится  на  три  семейства:  Ixodidae 
(твердые  клещи),  Argasidae  (мягкие  клещи)  и 
Nuttalliellidae  [1].  Ixodidae  –  самое  многочисленное 
семейство  клещей,  включающее  14  родов  и  более       
700 видов, которые распространены по всему земному 
шару  [2].  В  настоящее  время  клещи  хорошо  известны 
как переносчики патогенных для  человека и животных 
вирусов, среди которых флавивирусы наиболее хорошо 
охарактеризованы  с  точки  зрения  их  географической 
распространенности  и  ассоциации  с  заболеванием  у 
человека. Это, например, вирус клещевого энцефалита, 
широко распространенный на территории России, вирус 
Повассан,  присутствующий  в  основном  на  Северо‐
Американском  континенте  [3;  4],  вирус  Кьясанурской 
лесной  болезни,  распространенный  на  Индийском 
субконтиненте,  Louping  ill  virus,  встречающийся  в 
Европе,  вирус  Омской  геморрагической  лихорадки, 
зарегистрированный  на  территории  Юга  России  и 
Средней Азии [5] и др. Известны и другие опасные для 
человека  вирусы,  передающиеся  клещами,  такие  как 
вирус  Крымской‐Конго  геморрагической  лихорадки, 
который  обнаруживается  в  Азии,  Африке  и  Европе, 
вирус  колорадской  клещевой  лихорадки,  встречаю‐
щийся в западной части США и Канаде [6; 7].  

Развитие  новых  методов  исследования  дало 
возможность  проводить  масштабные  исследования 
микробиома  и  вирома  членистоногих,  что,  в  свою 
очередь,  позволило  обнаружить  новые  вирусы  в 
клещах.  Так,  у  пациента  в  США  был  обнаружен  новый 
клещевой  буньявирус,  названный  Heartland  virus  [8], 
вирус,  выделенный  от  клещей  и  человека  в  Китае,  в 
2011 г. и вызывающий тяжелую лихорадку с синдромом 
тромбоцитопении  (SFTS)  [9;  10],  вирусы  Карьяна  и 
Кундаля [11] и некоторые другие [12; 13].  

Целью  работы  являлось  выявление  в  твердых 
клещах, собранных в нескольких регионах Европейской 
части России, новых для России вирусов передающихся 
трансмиссивно. 

 
МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ 
В  весенне‐летний  период  2021–2023  годов,  в 
природных  биотопах  Астраханской  области, 
Ставропольского  края  и  Республики  Карелия,  были 
собраны иксодовые клещи. Всего в исследование были 
взяты  2422  особей  I.  persulcatus  (самки  –  1300  штук, 
самцы  –  1122  штук).  Клещей  собирали  на  флаг  с 
растительности,  транспортировали  в  сумках‐
холодильниках  на  влажной  салфетке  при  температуре 
+4  °С  и  после  хранили  при  температуре  минус  40  оС. 
Определение  видовой  принадлежности  клещей 
осуществляли  по  морфологическим  признакам,  с 
последующей  верификацией  по  нуклеотидной 
последовательности  фрагмента  (660  п.н.)  гена, 
кодирующего субъединицу I цитохромоксидазы [14]. По 
пять  особей  одного  вида,  с  одного  места  сбора, 
объединяли в пулы.  

Перед гомогенизацией клещей промывали один 
раз  в  70  %‐ном  этаноле,  а  затем  дважды  стерильной 
водой,  для  удаления  потенциального  поверхностного 

загрязнения  микроорганизмами.  Сформированные 
пулы гомогенизировали на приборе QIAGEN TissueLyser 
LT  с  добавлением  стерильного  физраствора. 
Полученные  гомогенаты  центрифугировали при  8000  g 
5  мин  при  4°  C,  супернатант  отбирали  для  анализа. 
После  обработки  бензоназой  [15]  тотальную  РНК 
экстрагировали  с  помощью  «Реагент  Extract  RNA» 
(Евроген,  Россия)  согласно  протоколу  производителя. 
Экстракт  разбавляли  1:1  об./об.  свежеприготовленным 
70  %‐ным  этанолом  и  очищали  на  спин‐колонках 
Cleanup  Mini  (Евроген,  Россия).  Скрининговое 
исследование  вирома  членистоногих  проводили 
методом  высокопроизводительного  секвенирования 
(NGS).  Для  этого,  с  использованием  модуля  NEBNext® 
Ultra  Directional  (New  England Biolabs,  США)  проводили 
синтез  первой  цепи  кДНК.  Синтез  второй  цепи  ДНК 
проводили  с  использованием  UMI  Second  Strand 
Synthesis  Module  for  QuantSeq  FWD  (Illumina,  США). 
Полученные  ДНК  библиотеки  анализировали  на 
приборе  MiSeq  с  использованием  технологии  Illumina. 
Прикладные  программы  Cutadapt  (версия  1.18)  и 
SAMtools  (версия  0.1.18),  использовали  для  удаления 
адаптеров  и  повторного  чтения  нуклеотидных 
последовательностей. Контиги были собраны de novo  с 
использованием ассемблера MIRA (версия 4.9.6). 

Из‐за  низкой  вирусной  нагрузки  в  образцах 
клещей,  для  определения  нуклеотидных  последова‐
тельностей  и  построения  филогенетических  деревьев 
выявленных вирусов, были использованы панели вирус 
специфических  праймеров.  Для  выявления  РНК  Haseki 
tick virus (HTV) и Bole tick virus 4 (BTV4) в ПЦР использовали 
праймеры  AGTACATCCGAGCTCTCATCCA  (F10224)  и 
TTCGCTCTTGTCCCATGACC  (R10579),  Kemerovo  virus 
ACCTTGATGCTGACTCACCC  (F700)  и 
CAAACTCCGTGGTGTACGTG  (R1039),  Tacheng  tick  virus  2 
(TTV2)  и  Changping  tick  virus  1  (CTV1) 
TTGCTGACCCGTATCGCCTAGTGAACCT  (2294F)  и 
GATGCTTTCAAAGTTCCAACTCTGTCCAA (2633R), Beiji nairovirus 
и  Gakugsa  tick  virus  AGAGGAAAGAAGTATGCTCAAGACAA 
(F1427) и CTTGACTTGGTTGAAGTGGGTCT (R1856). 

Постановку  ПЦР  проводили  в  25  мкл 
реакционной  смеси,  содержащей  12,5  мкл  БиоМастер 
LR  HS‐ПЦР  (x2)  (БиоЛабМикс,  Россия),  по  0,2  мкМ 
каждого  из  праймеров  и  3  мкл  кДНК.  Постановку  ПЦР 
проводили  в  амплификаторе  C1000  (BioRad,  США)  по 
программе:  95  °C,  5  мин;  далее  40  последовательных 
циклов  —  95  °C,  5  сек,  56  oC,  15  сек  и  68  °C,  30  сек; 
финальная  элонгация  —  68  °C,  7  мин.  Разделение 
продуктов  амплификации  проводили  методом  гель‐
электрофореза в 2 %‐ном агарозном геле, содержащем 
бромистый  этидий.  Определение  нуклеотидных 
последовательностей  проводили  с  помощью  набора 
реактивов  ABI  PRISM®  BigDye™  Terminator  v.  3.1 
(ThermoFisher  Scientific,  США)  с  анализом  продуктов 
реакции  на  ABI  PRISM  3500  (Applied  Biosystems,  США). 
Анализ  полученных  хроматограмм  проводили  с 
помощью программы SeqMan (DNAstar, США). 

Филогенетический  анализ  выполняли  для 
нуклеотидной  последовательности  РНК‐зависимой    
РНК‐полимеразы  (RdRp)  и  последовательностей 
известных вирусов из базы данных GenBank, с идентич‐
ностью >60 %. Множественное выравнивание последо‐
вательностей  выполняли  в  Vector  NTI  Advance  11. 
Построение  филогенетических  деревьев  осуществляли 
в Unipro UGENE v. 1.31  [16] и MEGA 7/12  [17], методом 
присоединения  соседей  [18].  Показатель  статисти‐
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ческой  надежности  узлов  филогенетического  дерева 
рассчитывался  с  помощью  бутстрап‐анализа  с 
использованием  1000  случайных  реплик.  Довери‐
тельный 95 %‐ный интервал уровня инфицированности 
клещей  изучаемыми  патогенами  рассчитывался  с 
использованием онлайн‐сервиса [19].  

 
ПОЛУЧЕННЫЕ РЕЗУЛЬТАТЫ И ИХ ОБСУЖДЕНИЕ 
Нами  была  проведена  оценка  генетического 
разнообразия  вирусов  у  клещей  рода  I.  persulcatus, 
собранных в  природных биотопах Республики Карелия 
(29  экз.  –  Прионежский  район,  ст.  Шуйская,  33  экз.  – 
Кондопожский  район,  с.  Малая  Гомсельга,  210  экз.  – 
Пряжинский  район,  с.  Мишинсельга).  При  анализе 
суммарной  РНК,  методом  NGS,  нами  были  выявлены 
открытые  рамки  трансляции,  имеющие  гомологию  с 

вирусными  последовательностями  из  базы  данных 
GenBank.  Далее,  методом  ПЦР  с  использованием 
вирусспецифических  праймеров,  получили  вирусные 
нуклеотидные  последовательности.  При  построении 
филогенетического  дерева  (рис.  1)  полученные 
нуклеотидные  последовательности  группировались  в 
одну  ветвь  с  вирусами  BLTV4  (MZ244340)  и  Trinbago 
virus  (MN025505),  а  часть из них образовывали ветвь  с 
HTV  (MN218447;  MN218444)  и  с  недавно 
обнаруженными  у  клещей,  еще  с  неклассифициро‐
ванными  вирусами.  Обнаруженные  в  исследуемых 
образцах клещей вирусы имели 92,8 % идентичность  с 
HTV  (isolate  26‐Novosibirsk/2019, MN218447,  выделен  у 
человека)  и  идентичность  87 %  –  с  BTV  4  (MN  561135, 
выделенным  из  Hyalomma  asiaticum  в  2019  г.  и 
PV093870 из Dermacentor silvarum в 2022 г. в Китае).  

 

 PV067952 HTV Karjalan HTV/10809/2021

 PV067953 HTV Karjalan HTV/17586/2021

 MN218444 Haseki tick virus isolate 256-Vladivostok

 MN218447 Haseki tick virus isolate 26-Novosibirsk/2019

 MW590313 Haseki tick virus isolate Pir2014

 MW808978 Haseki tick virus strain Novosibirsk-2020

 MW590314 Haseki tick virus isolate Pol2014

 PV067957 HTV Karjalan HTV/16449/2021

 PV067958 HTV Karjalan HTV/15220/2021

 PV067955 BTV4 Karjalan BTV4/15220/2021

 PV067954 BTV4 Karjalan BTV4/2174/2021

 PV067956 BTV4 Karjalan BTV4/4747/2021

 ON684360 Dermacentor reticulatus pestivirus-like virus 1 isolate CT2

 MW561133 Bole tick virus 4 strain Iasi20

 MW561135 Bole tick virus 4 strain Iasi23

 MN025505 Trinbago virus isolate TTP-Pool-4

 MN095535 Bole tick virus 4 isolate Thailand

 MH688540 Bole tick virus 4 strain 17-L2

 MK774653 Bole tick virus 4 isolate bole4-xinjiang-JMN

 MW561974 Bole tick virus 4 strain Bangali/H.truncatum/2018

 MW561976 Bole tick virus 4 strain Iftin/H.dromedarii/2018

 MZ244340 Bole tick virus 4 isolate 361unssRpsvc3

 MZ964986 Flaviviridae sp. strain FV/HAHH8

 ON746389 Zhangjiakou Flavi tick virus 1 isolate TIGMIC 3795
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Рисунок 1. Филодендрограмма, отображающая анализ максимального правдоподобия нуклеотидных 
последовательностей (фрагмент 330 нуклеотидов) HTV и BTV4 у Ixodes persulcatus из Республики Карелия (2021 г.) 
Прототипные штаммы вирусов обозначены номером GenBank и символом (♦) 
Индексы поддержки рассчитаны для 1000 повторов 
Figure 1. Philodendrogram, displaying maximum likelihood analysis of nucleotide sequences  
(330 nucleotide fragment) of HTV and BTV 4 in Ixodes persulcatus from the Republic of Karelia (2021) 
Prototype virus strains are indicated by a GenBank number and a symbol (♦) 
Support indices are calculated for 1000 replicates 

 
У  клещей  рода  I.  persulcatus,  собранных  в  природных 
биотопах  Республики  Карелия,  были  обнаружены 
вирусы  рода  Orbivirus  (рис.  2).  Филогенетический 
анализ  их  генома  показал,  что  они  образуют  единую 
ветвь  с  известными  штаммами  вируса  Кемерово 

(Kemerovo  virus),  с  уровнем  идентичности  97,7  % 
(MF939555), с вирусом Трибек с уровнем идентичности 
77,3  %  (Tribec  virus,  KJ010806)  и  с  вирусом  Липовник 
(Lipovnik  virus,  HM543475),  с  уровнем  идентичности   
75,5 %.  
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 KJ010784 Kemerovo virus strain 205

 KJ010786 Kemerovo virus strain K10

 KJ010780 Kemerovo virus strain 37

 MF939505 Kemerovo virus strain 106

 KJ010785 Kemerovo virus strain 483

 MF939555 Kemerovo virus strain L75

 MF939565 Kemerovo virus strain R10

 MF939545 Kemerovo virus strain k37

 KC288130 Kemerovo virus strain 21/10

 HM543481 Kemerovo virus isolate EgAn 1169-61

 PV067970 Karjalan KV/43/2021

 PV067971 Karjalan KV/39/2021

 PV067973 Karjalan KV/59/2021

 PV067972 Karjalan KV/73/2021

 PV067974 Karjalan KV/51/2021

 PV067975 Karjalan KV/22/2021

 PV067976 Karjalan KV/62/2021

 HM543475 Lipovnik virus isolate CzArLip 91

 KJ010806 Tribec virus strain Tr35100
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Рисунок 2. Филодендрограмма, отображающая анализ максимального правдоподобия  
нуклеотидных последовательностей (250 нуклеотидов) вируса Kemerovo у Ixodes persulcatus  
из Республики Карелия (KV) (2021 г.). Прототипные штаммы вирусов обозначены номером  
GenBank и символом (♦). Индексы поддержки рассчитаны для 1000 повторов 
Figure 2. Philodendrogram, displaying maximum likelihood analysis of nucleotide sequences  
(250 nucleotides) of Virus Kemerovo in Ixodes persulcatus from the Republic of Karelia (KV) (2021) 
Prototype virus strains are indicated by a GenBank number and a symbol (♦) 
Support indices are calculated for 1000 replicates 

 
Анализ  вирома  клещей,  собранных  в  природных 
биотопах  Республики  Карелия,  позволил  выявить  и 
новый  для  России  вируса  Gakugsa  virus.  Анализ 
родственных  взаимосвязей  этого  вируса  приведен  на 
рисунке  3.  Геном  флебовируса  Gakugsa  семейства 
Reoviridae  представлен  одноцепочечной  РНК  (‐)  и 
состоит  из  трех  сегментов,  кодирующих  гены  S, M и  L. 
Выявленные  нами  в  клещах  из  Республики  Карелия 
вирусные  изоляты  имели  более  чем  96  %‐ную 
гомологию  с  ранее  описанным  Gakugsa  virus 
(MN542363,  Rus/Ix_persulcatus/Karelia/1/2018).  Важно 
отметить,  что  если  флебовирусы  Gakugsa  virus  и  Beiji 
nairovirus ранее были обнаружены только у клещей, то 
вирусы  Yezo,  Wetland  и  Orthonairovirus  huangpiense 
были обнаружены у людей, после укусов клещами [20], 
а  заболевание  у  них  протекало  с  симптомами 
лихорадки и общего недомогания.  

Вирус  Yezo,  возбудитель  передающийся 
клещами,  был  впервые  зарегистрирован  в  Японии  в 
2021 году у людей, относится к семейству Phenuiviridae. 
В  2025  году  было  сообщение  о  выявлении  18  случаев 
заболевания  Yezo  в  Китае.  Кроме  того,  Yezo  virus  был 
выделен  у  клещей,  снятых  с  перелетных  птиц  [21]. 
Вирус Yezo передается клещами I. persulcatus [22].  

Вирус  Wetland,  или  вирус  водно‐болотных 
угодий  (WELV)  –  это  недавно  идентифицированный 
ортонаировирус,  который  филогенетически  связан  с 
вирусом  Крымской‐Конго  геморрагической  лихорадки. 
Вирус принадлежит к семейству Phenuiviridae. Недавно 
было  показано,  что  WELV  является  патогенным  для 
человека вирусом: у части пациентов, инфицированных 
WELV,  отмечалось  лихорадочное  заболевание, 
сопровождающееся  геморрагическими  и  неврологи‐
ческими проявлениями [23].  

На  рисунке  4  представлена  филодендрограмма 
фрагментов  гена  РНК‐зависимой  РНК‐полимеразы 
(RdRp), выделенных из клещей I. persulcatus, в 2021 году 
в  Карелии  и  установленных  или  предполагаемых 
членов  семейства  Phenuiviridae.  Эти  вирусы, 
ближайшими  прототипами  которых  являются  транс‐
миссивные  вирусы  –  CTV  1  и  TTV  2,  относятся  к 
семейству  Phenuiviridae,  рода  Phlebovirus.  Вирусы 
имеют линейные или кольцевые геномы, состоящие из 
одноцепочечной  моноцистронной  РНК  отрицательной 
полярности. Семейство Phenuiviridae  содержит 23 рода 
и 159 видов вирусов, филогенетически определяющими 
являются  Phleboviruses  Uukuniemi,  Bhanja  virus,  SFTS  и 
Kaisodi virus [24–26]. 
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 NC 078320 Tamdy orthonairovirus isolate TT1

 OP381457 Orthonairovirus tomdiense strain WJQ17204

 PQ180539 Xue-Cheng virus isolate Hebei_056

 OQ207703 Antu virus isolate YB_tick_2021_24

 PQ475686 Songling virus isolate NE-GPLC5

 OR114767 Orthonairovirus huangpiense isolate CLCM-119

 LC621358 Yezo virus HH011-2020

 NC 029931 Yogue virus isolate DakAnD 56

 KP792741 Uzun Agach virus strain LEIV-Kaz155

 KR709221 Issyk-Kul virus strain LEIV-315K

 OP753814 Cencurut virus isolate SM-37

 OP514653 Gubbo nairovirus isolate E_k99_1517_len_12421

 MN972594 Meram virus isolate M1

 OM162128 Orthonairovirus haemorrhagiae isolate 202101510_CCHF100

 PQ285383 Dadong virus strain YB_tick_2023_134

 PQ475637 Paramushir virus isolate 133

 NC 078249 Taggert virus

 KU925494 Tillamook virus strain RML 86

 MH124637 Wetland virus isolate NE-GH8

 NC 040770 Tunis virus strain Brest/Ar/T2756

 NC 040519 Mikuni nairovirus FKS-1108

 PQ475620 Hunchun nairovirus isolate NE-FCH1

 LC795519 Mikuni nairovirus FKS-1108

 MN542362 Gakugsa tick virus strain Rus/Ix_persulcatus/Karelia/1/2018

 MG880120 Beiji nairovirus isolate China/HLJ/2015

 PV067968 Karjalan 2872/2021

 PV067969 Karjalan 2871/2021

 MN542360 Pustyn virus strain Rus/Ix_ricinus/Moscow/2018
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Рисунок 3. Филодендрограмма, отображающая анализ максимального правдоподобия нуклеотидных 
последовательностей (фрагмент ДНК 400 нуклеотидов) PV067969 Karjalan 2871/2021 и PV067968 Karjalan  
2872/2021 у Ixodes persulcatus из Республики Карелия (2021 г.) 
Прототипные штаммы вирусов обозначены номером GenBank и символом (♦) 
Индексы поддержки рассчитаны для 1000 повторов 
Figure 3. Philodendrogram, representing the maximum likelihood analysis of nucleotide sequences  
(400 nucleotide DNA fragment) of PV067969 Karjalan 2871/2021 and PV067968 Karjalan 2872/2021 
in Ixodes persulcatus from the Republic of Karelia (2021) 
Prototype virus strains are designated by GenBank number and symbol (♦) 
Support indices are calculated for 1000 repeats 

 
Вирусы, обнаруженные  нами  у  клещей  I.  persulcatus,  из 
природных биотопов Республики Карелия, представляют 
большой интерес, поскольку включают в себя несколько 
опасных  вирусов  для  человека  и  животных.  Это 
выделенные  у  животных  Bluetongue  virus,  вирус 
африканской  чумы  лошадей,  вирус  эпизоотической 
геморрагической  болезни  и  выделенные  у  людей  Yezo 
virus, Orthonairovirus huangpiense и Wetland virus. Вирусы 
передаются  рядом  гематофагов  –  членистоногих 
переносчиков, размножающихся как в насекомых, так и в 
клетках млекопитающих.  

Отличительной  особенностью  вирусов 
семейства  Phenuiviridae  являются  их  многокомпо‐
нентные  геномы  с  дцРНК  [25;  27–29].  Геном 
представителей  этого  семейства  состоит  из  десяти 
сегментов  дцРНК  (S1–S10),  заключенных  в 
четырехслойный белковый капсид. В пределах одного и 
того  же  вида,  разные  серотипы  орбивирусов  могут 

обмениваться сегментами генома, что может приводить 
к изменению из биологических свойств.  

Обнаруженные  нами  вирусы  –  BTV4  и  HTV, 
предположительно  относящиеся  к  семейству 
Flaviviridae,  являются  ближайшими  родственниками 
экономически  значимых  вирусных  патогенов.  Так, 
помимо  вируса  классической  чумы  свиней  и 
включенного  в  список  OIE  [30]  вируса  Bungowannah,  к 
вирусам  BTV4  и  роду  Pestivirus  относятся  –  атипичный 
свиной  пестивирус  (Atypical  porcine  pestivirus)  и  вирус 
Линда  (Linda  virus)  [31].  Кроме  того,  в  2003  году  был 
обнаружен  вирус  Bungo,  считающийся  чрезвычайно 
опасным  для  здоровья  свиней  [31–33],  но,  к  счастью, 
этот  вирус  широко  не  распространен.  Напротив,  APPV 
встречается  во  всем мире  и  приводит  к  значительным 
экономическим  потерям  [34;  35].  Ранее  нами,  был 
выявлен  HTV.  Этот  вирус  был  найден  как  у  иксодовых 
клещей,  так и у людей, из азиатской части России  [36]. 
Вирус  генетически  близок  к  неклассифицированным 
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Bunyavirales 



В.А. Терновой и др.  Юг России: экология, развитие  2025 Т. 20 N 4 
  

30                                       ecodag.elpub.ru/ugro/issue/current 

Flavi‐подобным  вирусам.  Филогенетический  анализ 
нуклеотидных  последовательностей  HTV  показал,  что 
вирусы  близки  к  вирусу  клещей  BTV  4,  который  ранее 
был  обнаружен  в  странах  Юго‐Восточной  Азии,  на 
Балканах в Европе, в Африке и Карибском регионе. По‐

видимому, HTV и BTV 4 могут  быть  классифицированы 
как предполагаемые представители нового рода внутри 
Flaviviridae.  Эти  Flavi‐подобные  вирусы  имеют 
увеличенный вирусный геном (РНК 16 483 н.о.) с оцРНК 
положительного смысла.  

 

 
Рисунок 4. Филодендрограмма, отображающая анализ максимального правдоподобия нуклеотидных 
последовательностей (316 нуклеотидов) CTV 1 и TTV 2 у Ixodes persulcatus из Республики Карелия (2021 г.) 
Прототипные штаммы вирусов обозначены номером GenBank и символом (♦) 
Индексы поддержки рассчитаны для 1000 повторов 
Figure 4. Philodendrogram, displaying maximum likelihood analysis of nucleotide sequences (316 nucleotides)  
of CTV 1 and TTV 2 in Ixodes persulcatus from the Republic of Karelia (2021). Prototype virus strains are indicated  
by a GenBank number and a symbol (♦). Support indices are calculated for 1000 replicates 
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Выделенные  нами  в  Республике  Карелия  вирусные 
изоляты  филогенетически  формировали  отдельные 
клады с CTV 1 и с TTV 2, с идентичностью нуклеотидных 
последовательностей  95,3  %  и  88,4  %,  соответственно 
(рис.  4).  Ранее Tacheng uukuvirus – CTV 1 и TTV 2 были 
нами  выявлены  в  таежных  клещах  из  Свердловской, 
Томской  областей  и  Приморского  края  России. 
Наибольшее  сходство  нуклеотидных  последователь‐
ностей  выделенных  фрагментов  было  с  TTV  2,  strain 
Iasi20  (94,5  %),  выделенного  ранее  в  Румынии 
(MW561154) и с CTV 1, strain Iasi21 (94,5 %) (MW561143), 
также  найденного  в  клеще  Dermacentor  reticulatus  в 
Румынии (2019 г.). Обнаружение в Республике Карелия 
CTV  1  и  TTV  2,  передающихся  иксодовыми  клещами, 
свидетельствует  о  широком  географическом  распрост‐
ранении данных вирусов на территории России. 

Кроме того, чувирусы были обнаруженные нами 
в  клещах  Ixodes  из  Астраханской  области,  Карелии  и 
Ставропольского  края.  Эти  чувирусы  формировали 
отдельную  ветвь  с  флебовирусом  TTV  2  (MW561154, 
вирус  выделен  у  Dermacentor  reticulatus  в  Румынии,  в 
2019  г.),  с  уровнем  гомологии 97,6 % по нуклеотидной 
последовательности.  

Обнаруженные  нами  CTV  1  и  TTV  2  обнаружи‐
вались  у  клещей  с  частотой  около  10  %.  Попытки 
выделить  эти  вирусы  на  культурах  клеток  Vero,  293  и 
C6/36 не достигли цели. 

Всего  в  семейство Chuviridae входят  16  родов и 
43 вида вирусов [37]. Чувирусы широко распространены 
в  мире  и  могут  быть  обнаружены  у  различных  видов 
иксодовых клещей, а также у овец и крупного рогатого 
скота.  Недавно  было  показано,  что  новый  чувирус 
связан  с  лихорадкой  у  человека,  а  значит  он  требует 
пристального  внимания,  особенно  в  эндемичных  по 
клещам районах. 

 
ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
Проведено  выявление  трансмиссивных  вирусов  у 
клещей  рода  I.  persulcatus,  собранных  в  природных 
биотопах Республики Карелия, Астраханской области и 
Ставропольском  крае.  Обнаруженные  в  клещах 
Карелии нуклеотидные последовательности, на филоге‐
нетическом  дереве,  группировались  с  известными 
вирусами BLTV4 и Trinbago virus, но часть имели 92,8 % 
идентичность с недавно обнаруженными у клещей HTV. 
Этот вирус был найден как у иксодовых клещей, так и у 
людей. 

У  клещей  рода  I.  persulcatus  также  были 
обнаружены вирусы – вирус Кемерово, рода Orbivirus и 
новый  для  России  флебовирус  Gakugsa,  семейства 
Reoviridae. Флебовирусы, как правило, обнаруживаются 
у клещей, но были обнаружены и у людей, после укусов 
клещами. 

Кроме того, обнаружение в Республике Карелия 
вирусов  семейства  Phenuiviridae  CTV  1  и  TTV  2, 
передающихся  иксодовыми  клещами,  свидетельствует 
о  широком  географическом  распространении  данных 
вирусов  на  территории  России.  CTV  1  и  TTV  2  ранее 
были  обнаружены  у  различных  видов  иксодовых 
клещей, а также у овец и крупного рогатого скота.  

Таким  образом,  вирусы,  обнаруженные  нами  у 
клещей  I.  persulcatus,  из  природных  биотопов 
Республики  Карелия,  Астраханской  области  и  Ставро‐
польского  края  представляют  большой  интерес, 
поскольку включают в себя несколько опасных вирусов 

для  человека  и  животных.  Выявление  новых 
трансмиссивных  вирусов  в  клещах  из  природных 
биотопов  в  Европейской  части  России  подчеркивают 
необходимость  в  усилении  эпиднадзора  за  вновь 
обнаруженными клещевыми инфекциями, особенно за 
теми,  в  отношении  которых  показана  способность 
вызывать  у  человека  заболевания  с  выраженными 
клиническими признаками. 
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