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Риккетсиозы представляют собой постоянно расширяющуюся группу инфекционных заболеваний, возбудители которых в большинстве случаев передаются человеку иксодовыми клещами. Изучение спектра циркулирующих на территории России риккетсий является актуальной задачей и имеет огромное значение для совершенствования диагностики клещевых риккетсиозов.
В исследование было взято более 3100 клещей различных видов, отловленных с растительности или снятых с людей на территории Новосибирской, Томской областей, Республики Коми и Республики Крым. Скрининг клещей на наличие генетических маркеров риккетсий проводили с помощью ПЦР-РВ с использованием пары праймеров и зонда, специально разработанных нами для этой цели. Генотипирование выявленных изолятов риккетсий было проведено путем определения полноразмерных нуклеотидных последовательностей генов gltA и ompB. 
За период наблюдения 2010-2015 гг. суммарный уровень инфицированности риккетсиями клещей I. рersulcatus и I. рavlovskyi колебался от 8,7 % до 21,1 %. Все выявленные изоляты риккетсий были отнесены к Candidatus R. tarasevichiae. В клещах рода Dermacentor, отловленных в пригородах г. Томска, уровень инфицированности превысил 35 %, выявленные изоляты типированы как R. raoultii. Генотипирование риккетсий в Новосибирской области показало, что клещи рода Ixodes в подавляющем числе случаев инфицированы Candidatus R. tarasevichiae, однако от двух клещей I. persulcatus была изолирована ДНК R. helvetica; клещи рода Dermacentor инфицированы R. raoultii и гораздо реже R. sibirica. Инфицированность риккетсиями клещей I. persulcatus, отловленных в Республике Коми, составила 7,6 %; 39,2 % выявленных изолятов были типированы как Candidatus R. tarasevichiae, остальные как R. helvetica. В клещах D. marginatus, отловленных на территории Крыма, выявлен генетический материал R. raoultii; в клещах H. marginatum обнаружен генетический материал R. aeschlimanii, а в клещах H. punctata – R. monacensis.
Результаты исследования подтверждают широкую распространенность и разнообразный видовой состав риккетсий, циркулирующий в клещах на обследуемых территориях, что указывает на необходимость проведения мониторинга природных очагов риккетсиозов и совершенствования существующих методов дифференциальной диагностики этих  инфекций.
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