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Детекция Coxiella burnetii в клещах, собранных с крупного 
рогатого скота, на территории некоторых провинций 
Гвинейской Республики

Обоснование. Лихорадка Ку, или коксиеллез, ― природно-очаговое заболевание, характеризующееся полиморфизмом 
клинических признаков и способное поражать, помимо человека, многие виды животных. Распространена данная 
инфекция практически по всему миру. На Африканском континенте существуют очаги коксиеллезной инфекции, что 
представляет опасность как для местного населения, так и для временно прибывающих лиц. Поскольку маркерами 
наличия инфекции в регионе являются больные сельскохозяйственные животные и их эктопаразиты, исследование 
последних может быть актуальным для выявления потенциальных очагов лихорадки Ку. 
Цель ― выявление ДНК Coxiella burnetii у иксодовых клещей, собранных с крупного рогатого скота в ряде провинций 
Гвинейской Республики, и типирование изолятов с помощью генетических маркеров (плазмидного типа), позволяющее 
провести сравнение со штаммами различного географического происхождения. 
Методы. С помощью амплификационных технологий нами было проведено исследование клещей, снятых с крупного 
рогатого скота в провинциях Боке и Киндия, с целью выявления ДНК коксиелл. 
Результаты. В результате работы было показано, что генетический материал возбудителя лихорадки Ку был обна-
ружен не более чем в 5% общего количества исследуемых проб. Для положительных образцов было проведено типи-
рование с использованием плазмидного анализа. Показано, что на территории Гвинейской Республики циркулируют 
изоляты с плазмидным типом QpH1. 
Заключение. Полученные сведения проанализированы вместе с данными других исследователей по проблеме рас-
пространения лихорадки Ку в субэкваториальной Африке. Вероятно, различия в уровнях превалентности коксиелл в 
клещах на территории не только разных стран, но и в пределах одного государства могут определяться пораженно-
стью хозяев внутри стад. Следует учитывать риск заражения лихорадкой Ку в эндемичных регионах.

К л ю ч е в ы е  с л о в а: лихорадка Ку, Coxiella burnetii, детекция, клещи, крупный рогатый скот, генотипирование.
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Detection of Coxiella burnetii in ticks collected from cattle in several provinces of the Republic of Guinea

Background. Q fever, or coxiellosis, is a natural focal disease characterized by polymorphism of clinical signs and can 
affect not only humans but also many species of animals. This infection is spread almost all over the world. On the African 
continent, the foci of coxiellosis infection endanger the local population and people arriving for temporary stay. Given that sick 
agricultural animals and their ectoparasites are markers of the presence of infection in the region, a study of the latter may be 
relevant to identify the potential foci of Q fever. 
This work aimed to identify Coxiella burnetii DNA from ixodic ticks collected from cattle in several provinces of Republic 
of Guinea and to type isolates using genetic markers (plasmid type) to enable their comparison with strains of different 
geographical origin. 
Methods. Using amplification technologies, we investigated the ticks obtained from cattle in the provinces of Boke and Kindia 
to detect Coxiella DNA. 
Results. The genetic material of the Q fever causative agent was detected in no more than 5% of the total number of samples 
studied. For positive samples, typing was performed using plasmid analysis. The isolates with the plasmid type QpH1 circulate 
in the Republic of Guinea. 
Conclusion. The findings were analyzed along with data from other researchers on the spread of Q fever in subequatorial 
Africa. The differences in the levels of prevalence of Coxiella in ticks in the territories of not only different countries but also 
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в поддержании циркуляции инфекционного аген-
та в очагах лихорадки Ку. Поскольку наибольшую 
опасность для заражения человека представляют 
именно антропургические очаги, районы с раз-
витым животноводством потенциально являются 
эпидемиологически опасными в связи с возмож-
ностью возникновения заболеваний среди насе-
ления; при этом мониторинг распространенности 
патогена у животных играет также важную роль 
и в обеспечении благополучия населения [6]. Ис-
следование напитавшихся клещей, снятых с сель-
скохозяйственных животных, может играть роль в 
изучении эпизоотологической и эпидемиологиче-
ской обстановки по коксиеллезной инфекции.

Цель работы ― выявление ДНК C. burnetii у 
иксодовых клещей, собранных с крупного рогато-
го скота в ряде провинций Гвинейской Республи-
ки, и типирование изолятов с помощью генетиче-
ских маркеров (плазмидного типа), позволяющее 
провести сравнение со штаммами различного гео-
графического происхождения. 

Методы
Условия проведения 

Сбор иксодовых клещей осуществляли на 
территории провинций Боке и Киндия (Нижняя  
Гвинея) в феврале-марте 2018 г. 

Методы регистрации исходов
Пробы формировали с учетом видовой при-

надлежности, пола, фазы развития и упитанности 
отдельных особей [7], затем гомогенизировали в 
стерильном фосфатно-солевом буфере. ДНК из 
100 мкл суспензии выделяли с помощью набора 
«АмплиПрайм Рибо-преп» (НекстБио, Москва, 
Россия) согласно рекомендациям производителя. 
Полимеразную цепную реакцию в режиме реаль-
ного времени (РВ-ПЦР) для детекции C. burnetii 
проводили с использованием прибора RotorGeneQ 
(Corbette Research, Австралия) по методу, описан-
ному ранее [8]. 

Обоснование

Лихорадка Ку ― распространенная практиче-
ски во всех странах мира зооантропонозная ин-
фекция, вызываемая внутриклеточным патогеном 
Coxiella burnetii, который относится к порядку 
Legionellales семейства Coxiellaceae. Наиболее 
характерной формой заболевания у людей являет-
ся лихорадочная; возможна хронизация болезни, 
чаще всего в виде гепатита либо инфекционного 
эндокардита, для последнего характерна высокая 
частота летальности (свыше 30%) [1, 2]. У вос-
приимчивых животных (в том числе крупного и 
мелкого рогатого скота) инфекция в большинстве 
случаев протекает бессимптомно, либо приводит 
к бронхопневмонии, маститам, репродуктивным 
расстройствам, в ряде случаев обостряясь во вре-
мя беременности; при этом коксиеллы выделя-
ются во внешнюю среду в большом количестве с 
физиологическими жидкостями [3]. 

Лихорадка Ку не относится к группе так назы-
ваемых тропических болезней, в то же время мно-
гие страны Африки считаются эндемическими ре-
гионами по данной инфекции [2]. В проведенных 
ранее исследованиях был установлен уровень им-
мунной прослойки населения Гвинейской Респу-
блики к возбудителю лихорадки Ку, а также выяв-
лены специфические антитела в сыворотках крови 
сельскохозяйственных животных, что позволяет 
предположить существование очагов инфекции на 
территории данного государства [4, 5]. Поскольку 
методы, используемые для лабораторной диагно-
стики лихорадки Ку, труднодоступны во многих 
странах Африки, следует учитывать, что число 
зарегистрированных случаев заболевания может 
быть реально занижено.

В инфицировании людей ведущую роль игра-
ет ингаляционный путь, заражение же домашних 
животных может происходить как ингаляцион-
ным, так и трансмиссивным путем [2]. В связи с 
этим стоит учитывать роль кровососущих клещей 
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within the same state can be determined by the prevalence among the hosts within herds. The risk of contamination with Q fever 
in endemic regions should be considered.
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раженность C. burnetii, в том числе в странах 
субэкваториальной Африки. С помощью молеку-
лярно-биологических методов выявлялась пора-
женность клещей коксиеллами на территории гра-
ничащего с Республикой Гвинеей Сенегала, варьи-
рующая в различных регионах страны в пределах 
0,8−14,2% [9]. В Мали C. burnetii обнаруживали 
почти у 38% клещей [10], данный показатель за-
раженности переносчиков является весьма высо-
ким. В Нигерии уровень зараженности клещей 
был также относительно высоким и составлял 
14% [11]. В Кении пораженность кровососущих 
членистоногих, собранных с крупного рогатого 
скота, составляла 2,5% [12], в Эфиопии ― 6,4% 
[13]. Ранее на территории Республики Гвинея бы-
ло проведено исследование пулов клещей на носи-
тельство C. burnetii методом ПЦР: превалентность 
патогена составила 46,4% [14]. С помощью имму-
нофлюоресцентного анализа C. burnetii выявляли 
у 0,3% клещей в Гвинее, однако в данном случае 
при сравнении результатов следует учитывать так-
же различия в методологии анализа по сравнению 
с ПЦР [15]. 

По сравнению с представленными данными 
исследований, проведенных в странах субэквато-
риальной Африки, выявленная нами инфициро-
ванность клещей C. burnetii при оценке в пулах 
на территории Республики Гвинея представляет-
ся относительно низкой, однако это может быть  

Генотипирование проводили с определением 
плазмидного типа методом ПЦР (структура прай-
меров приведена в табл. 1). Реакционная смесь со-
держала пятикратный мастермикс Screenmix-HS 
(Евроген, Москва, Россия), олигонуклеотидные 
праймеры в конечной концентрации 0,5 мкМ, деи-
онизированную воду и 10 мкл ДНК-матрицы. ПЦР 
проводили в следующем режиме: первоначальная 
денатурация при температуре 95 °С ― 5 мин;  
40 циклов: денатурация 95 °С ― 20 сек, отжиг  
56 °С ― 30 сек, элонгация 72 °С ― 45 сек; фи-
нальная элонгация 72 °С ― 5 мин. Визуализацию 
продуктов реакции проводили после электрофо-
реза в 2% агарозном геле, окрашенном бромидом 
этидия с использованием маркера молекулярного 
веса 100−1000 пар нуклеотидов (Евроген, Россия).

Статистический анализ
Статистическую обработку проводили с ис-

пользованием пакета программ VassarStats (http://
vassarstats.net), где рассчитывали показатель пре-
валентности с 95%-м доверительным интервалом 
(confidence interval, CI).

Результаты
Объекты (участники) исследования

Подавляющее число собранных с крупного 
рогатого скота клещей в пулах было представле-
но видом Amblyomma variegatum (202 пула, или 
99,02%); виды Rhipicephalus decoloratus и R. geigy 
были единичными находками (по 1 пулу, или по 
0,49%). Частота обнаружения генетических мар-
керов возбудителя лихорадки Ку в пробах по ре-
гионам представлена в табл. 2. Все положитель-
ные находки ДНК C. burnetii выявлены у клещей 
A. variegatum (пуловая превалентность 1,98% в 
диапазоне 0,6−5,3% при CI 95%). 

Основные результаты исследования
Генотипирование было успешно проведено 

лишь для одного образца с достаточно высокой 
концентрацией ДНК патогена (результат РВ-ПЦР:  
Ct < 31). Установлено, что проба клещей, содержащая 
ДНК C. burnetii в пуле A. variegatum из провинции  
Киндия, принадлежит плазмидному типу QpH1. 

Обсуждение
В течение последних двух десятилетий на 

территории различных стран Африканского кон-
тинента проводятся исследования клещей на за-
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Т а б л и ц а  1
Структура праймеров для определения плазмидного типа

Тип плазмиды Праймер Последовательность (3’−5’)

QpH1 forward CTCCAGTAGGGTAATGGTGTСА
reverse GCCTTGGCTGGCACCTG

QpRS forward ATGTCAACAGATGACTCATC
reverse CTAGGATAATGAGAGTCTATC

QpDV forward GAGTCTACTCAGTGATAG
reverse TTACCGGTATTTTCTCGA

Т а б л и ц а  2
Присутствие ДНК C. burnetii в пулах клещей

Провинция 
Гвинейской 
Республики

Общее число 
пулов клещей

Положительные пулы в ПЦР

абс. % CI 95%

Боке 48 2 4,17 0,73−15,4
Киндия 156 2 1,28 0,2−5
В с е г о 204 4 1,98 0,6−5,3

П р и м е ч а н и е. ПЦР ― полимеразная цепная реакция.

http://vassarstats.net
http://vassarstats.net
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ляется маркером циркуляции коксиеллезной ин-
фекции у сельскохозяйственных животных. Ранее 
было показано, что носительство C. burnetii у жи-
вотных в стадах в странах с тропическим клима-
том зачастую обусловливает серопревалентность 
у фермеров, при этом частота развития клиниче-
ской формы инфекции у людей зачастую остается 
неизвестной [17]. В то же время следует учиты-
вать роль животных в возникновении вспышек ли-
хорадки Ку у людей: так, крупнейшая за всю исто-
рию исследования болезни вспышка в Голландии 
была связана с сельскохозяйственными животны-
ми [18]. Локальные вспышки заболевания с анало-
гичным источником заражения регистрировались 
за последнее десятилетие в Болгарии, Венгрии, 
Австралии, США и Испании [19−23].

Обнаружение молекулярных маркеров носи-
тельства C. burnetii у напитавшихся клещей может 
свидетельствовать о наличии хозяйственных оча-
гов инфекции в регионе, что следует учитывать, 
во-первых, как фактор риска лихорадки Ку при 
диагностике лихорадок неясной этиологии у па-
циентов [24], во-вторых, как возможный источник 
инфекции при использовании или при импорте 
продукции животного происхождения, что осо-
бенно важно в период глобализации. Стоит учи-
тывать также риск инфицирования лихорадкой Ку 
в период пребывания туристов в эндемических ре-
гионах. Ранее регистрировались случаи заражения 
лихорадкой Ку у туристов в Африке, в том числе 
связанные с употреблением непастеризованного 
коровьего молока [25, 26]. Эпизоотологические 
исследования могут быть полезны в целях опре-
деления зон риска в отношении лихорадки Ку для 
населения страны и туристов.

Заключение
Полученные нами результаты указывают на 

циркуляцию C. burnetii на территории Нижней 
Гвинеи. Хотя распространенность генетических 
маркеров у напитавшихся клещей в нашем иссле-
довании была относительно невысокой (не более 
5%), на основании полученных данных можно 
предположить циркуляцию патогена и у сельскохо-
зяйственных животных: в данном случае следует 
учитывать вероятность существования хозяйствен-
ных очагов коксиеллезной инфекции в стране и ри-
ски заражения лихорадкой Ку для населения, заня-
того животноводством. Масштабное исследование 

связано, как и в случае с выявленной ранее пора-
женностью на территории Сенегала, с региональ-
ными особенностями в превалентности патогена. 
Стоит учитывать тот факт, что значительные раз-
личия в распространенности возбудителя лихо-
радки Ку могут наблюдаться даже внутри отдель-
ных стад на одной территории, что определяется 
активностью инфекционного процесса у живот-
ных и, соответственно, пораженностью их эктопа-
разитов. Так, наблюдаемые нами различия прева-
лентности патогена в двух провинциях могут быть 
в значительной мере связаны с распространенно-
стью в конкретных населенных пунктах либо ста-
дах, однако данное предположение требует допол-
нительного исследования. В целом, при сравнении 
с данными зарубежных исследований, уровень 
превалентности C. burnetii при анализе пулов, вы-
явленный нами на территории Гвинейской Респу-
блики, близок к таковому в Кении и Сенегале.

Информация о генетических характеристиках 
штаммов C. burnetii, выделенных в Африке, до-
статочно ограничена по сравнению с европей-
скими и североамериканскими штаммами, хотя 
доступна полногеномная последовательность 
штамма Namibia (accession number NCBI: NZ_
CP007555.1), выделенного на территории Юго-За-
падной Африки. Ранее было установлено, что при 
анализе методом типирования по последователь-
ности межгенных спейсеров западноафриканские 
штаммы коксиелл представляли собой отдельные 
клады, кластрирующиеся в ряде случаев вместе со 
штаммами, выделенными в Европе и странах СНГ 
либо в Европе и США [9]. Также для типирова-
ния штаммов различного географического проис-
хождения применялся метод плазмидного анализа 
[16], преимуществом которого является то, что он 
не требует значительного количества ДНК патоге-
на и подходит для анализа некультивируемых изо-
лятов. Результаты проведенного нами генотипиро-
вания позволяют утверждать, что на территории 
Африканского континента, помимо плазмидного 
типа QpRS, выявленного у штамма Namibia, мо-
жет быть распространен плазмидный тип QpH1; 
штаммы, несущие данную плазмиду, широко рас-
пространены на всех континентах, где регистри-
руется лихорадка Ку, и также ранее обнаружива-
лись в Центральной Африке [16].

Инфицированность возбудителем лихорадки 
Ку клещей, снятых с крупного рогатого скота, яв-
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животных и их эктопаразитов, а также определение 
иммунной прослойки населения в различных реги-
онах страны является целесообразным для изуче-
ния эпизоотологии и эпидемиологии лихорадки Ку 
в Гвинее. Впервые проведено генотипирование 
некультивируемых изолятов коксиелл в Гвиней-
ской Республике. Установлено, что на территории  
Гвинейской Республики циркулирует плазмидный 
генотип коксиелл QpH1, также широко распро-
страненный в Северной Америке и Евразии.
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