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Введение. Дерманиссиозы – группа паразитарных болезней, вызы-

ваемых клещами родов Dermanyssus, Ornithonyssus и другими, которые 

поражают как животных, так и человека. Эти эктопаразиты не только 

вызывают дерматиты и аллергические реакции, но и могут служить пе-

реносчиками бактериальных, вирусных и риккетсиозных инфекций, что 

делает их диагностику важной задачей в медицине и ветеринарии. Тра-

диционные методы обнаружения клещей, такие как микроскопия и мор-

фологический анализ, обладают существенными ограничениями: они 

трудоемки, требуют высокой квалификации специалиста, в определен-

ной степени субъективны и зачастую недостаточно чувствительны при 

низкой интенсивности инвазии. Кроме того, морфологическая иденти-

фикация близкородственных видов может быть затруднена из-за сход-

ства их внешних признаков. Серологические методы, в свою очередь, не 

всегда обеспечивают достаточную специфичность и не позволяют про-

вести точную видовую дифференциацию. В связи с этим все большую 

актуальность приобретают молекулярно-генетические методы диагно-

стики, основанные на анализе ДНК. Полимеразная цепная реакция 

(ПЦР), изотермальная амплификация (LAMP, RPA), секвенирование но-

вого поколения (NGS) и другие современные подходы обеспечивают 

высокую специфичность, чувствительность и возможность массового 

скрининга. Эти технологии позволяют не только идентифицировать 
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возбудителя на видовом уровне, но и выявлять генетические вариации, 

устойчивость к акарицидам и сопутствующие патогены. 

Цель работы – систематизировать современные данные о молеку-

лярно-генетических методах диагностики дерманиссиозов, оценить их 

преимущества перед классическими подходами и рассмотреть перспек-

тивы внедрения в клиническую и ветеринарную практику. 

Материал и методика исследований. Материалом для исследо-

вания послужили новейшие публикации, материалы интернет-ресурса, 

результаты научных исследований, посвященные диагностике дерма-

ниссиозов птиц и человека. Методы исследования – анализ, синтез, 

обобщение, анализ источников. 

Традиционные методы. Диагностика дерманиссиоза, вызываемого 

клещами родов Dermanyssus, Ornithonyssus и другими, долгое время ос-

новывалась на классических методах, которые, несмотря на свою про-

веренную временем надежность, обладают рядом существенных огра-

ничений. Основным подходом остается микроскопическая идентифика-

ция морфологических признаков клещей, включая размеры тела, форму 

хелицер, структуру кутикулы и особенности щетинок. Этот метод тре-

бует высокой квалификации специалиста, т. к. многие виды клещей 

имеют схожие морфологические черты, а на ранних стадиях развития 

(например, у нимф) дифференциация еще более затруднена. Кроме того, 

микроскопия часто оказывается малоэффективной при малом количе-

стве материала или при деформации образца во время забора. Сероло-

гические методы, такие как ИФА (иммуноферментный анализ), разраба-

тывались для выявления антител к клещевым антигенам в сыворотке 

крови пораженных птиц или человека. Однако их применение ограни-

чено из-за перекрестных реакций с антигенами других паразитов, а 

также из-за вариабельности иммунного ответа у разных хозяев. Культу-

ральные методы, подразумевающие выращивание клещей in vitro, тех-

нически сложны, требуют специфических условий и длительного вре-

мени, что делает их непрактичными для рутинной диагностики. Еще од-

ной проблемой традиционных методов является их низкая чувствитель-

ность при скрытой форме или хроническом течении инвазии, когда ко-

личество паразитов в пробах минимально. Например, при исследовании 

соскобов кожи или перьевых фолликулов птиц клещи могут быть слу-

чайно пропущены из-за неравномерного распределения в материале. В 

случае дерманиссиоза у человека, когда клещи нередко покидают хозя-

ина после питания, микроскопия и вовсе может дать ложноотрицатель-

ный результат. Все эти факторы подчеркивают необходимость внедре-

ния более точных и чувствительных методов, таких как молекулярно-

генетическая диагностика, которая позволяет преодолеть многие из пе-

речисленных ограничений. 
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Молекулярно-генетическая диагностика дерманиссиоза: методы 

ПЦР и их применение. В отличие от традиционной микроскопии ПЦР 

дает возможность идентифицировать патоген на уровне генетических 

маркеров, что особенно важно при скрытых формах инвазии или низкой 

численности паразитов в образце. Основными мишенями для амплифи-

кации служат консервативные участки генома, такие как ген 18S рибо-

сомальной РНК (18S rRNA), цитохромоксидаза I (COI) или внутренние 

транскрибируемые спейсеры ITS1 и ITS2, которые обладают достаточ-

ной вариабельностью для видовой дифференциации, но при этом содер-

жат консервативные участки для универсальных праймеров. Классиче-

ская ПЦР остается «золотым стандартом» в рутинной диагностике бла-

годаря своей надежности и относительно низкой стоимости. Однако для 

повышения точности и скорости анализа в последние годы широко при-

меняется ПЦР в реальном времени (qPCR), позволяющая не только де-

тектировать ДНК возбудителя, но и количественно оценивать его 

нагрузку, что имеет ключевое значение при мониторинге эффективно-

сти акарицидной терапии. Важным направлением является разработка 

мультиплексных ПЦР-систем, одновременно выявляющих несколько 

видов клещей или сопутствующих патогенов (например, бактерий рода 

Bartonella). Однако такие методы требуют тщательной оптимизации во 

избежание перекрестных реакций. 

Для полевых условий перспективны изотермальные методы ам-

плификации, такие как LAMP (Loop-mediated isothermal amplification), 

не требующие сложного термоциклирующего оборудования. В частно-

сти, LAMP-тесты для Ornithonyssus sylviarum демонстрируют сопоста-

вимую с ПЦР чувствительность при использовании портативных детек-

торов, что делает их идеальными для скрининга в сельскохозяйственных 

предприятиях или дикой природе.  

Секвенирование ДНК. Секвенирование ДНК стало золотым стан-

дартом в молекулярной диагностике дерманиссиоза, позволяя не только 

подтвердить наличие возбудителя, но и реконструировать его генетиче-

скую историю, выявляя скрытые эпидемиологические связи. В отличие 

от ПЦР, которая отвечает на вопрос «есть или нет», секвенирование дает 

развернутый ответ: «что именно и в каком контексте». Классический ме-

тод Сэнгера, несмотря на свою «возрастную» репутацию, остается вос-

требованным для рутинного анализа конкретных генов-мишеней, таких 

как COI (цитохромоксидаза I) или ITS (внутренние транскрибируемые 

спейсеры), особенно когда требуется высокая точность чтения отдель-

ных участков. Однако его ограниченная пропускная способность делает 

его малопригодным для масштабных исследований, где на первый план 

выходят технологии высокопроизводительного секвенирования (NGS). 

NGS-платформы, такие как Illumina или Oxford Nanopore, совершили 

переворот в диагностике паразитарных инфекций. Они позволяют не 
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только идентифицировать клещей рода Dermanyssus или Ornithonyssus 

в клиническом материале, но и параллельно детектировать сопутствую-

щие патогены ‒ бактерии, вирусы или представителей царства Fungi, ко-

торые могут осложнять течение дерманиссиоза. 

Одним из прорывных направлений стало использование портатив-

ных секвенаторов, таких как MinION. Их способность работать в поле-

вых условиях, без сложной лабораторной инфраструктуры, открывает 

новые возможности для мониторинга вспышек дерманиссиоза в удален-

ных регионах. 

Методы изотермальной амплификации (LAMP, RPA). В последние 

годы методы изотермальной амплификации, такие как LAMP (Loop-

mediated Isothermal Amplification) и RPA (Recombinase Polymerase 

Amplification), приобретают все большую популярность в диагностике 

паразитарных заболеваний, включая дерманиссиоз. Их ключевое пре-

имущество перед классической ПЦР заключается в отсутствии необхо-

димости в сложном термоциклирующем оборудовании – реакция про-

ходит при постоянной температуре, что значительно упрощает проце-

дуру, особенно в полевых условиях. LAMP основан на использовании 

4-6 специфических праймеров, распознающих различные участки целе-

вой ДНК, и фермента Bst-полимеразы с высокой процессивностью. Ре-

зультат может быть визуализирован невооруженным глазом по помут-

нению раствора или с помощью интеркалирующих красителей. В кон-

тексте диагностики дерманиссиоза LAMP уже показал высокую эффек-

тивность для детекции клещей рода Dermanyssus – чувствительность ме-

тода достигает 10-100 копий ДНК, что сопоставимо с qPCR, но без необ-

ходимости дорогостоящего оборудования. RPA, в свою очередь, исполь-

зует комбинацию рекомбиназ, однонитевых ДНК-связывающих белков 

и полимеразы. Этот метод особенно ценен для экспресс-диагностики: 

амплификация занимает 15-20 минут, а портативные тест-системы поз-

воляют проводить анализ даже в условиях ограниченных ресурсов. 

Мультиплексные и микрочиповые технологии. Значительный про-

гресс в диагностике дерманиссиоза связан с внедрением мультиплекс-

ных и микрочиповых технологий, позволяющих одновременно детекти-

ровать несколько видов клещей или их генетических маркеров в одной 

пробе. Эти методы особенно ценны в случаях сочетанных инвазий или 

при необходимости дифференциации морфологически схожих видов, 

таких как Dermanyssus gallinae и Ornithonyssus sylviarum. Мультиплекс-

ная ПЦР, в отличие от классической, использует несколько пар прайме-

ров, специфичных к разным мишеням, что значительно сокращает время 

и затраты на анализ. Чувствительность такого подхода достигает 1-10 

копий ДНК на реакцию, что критически важно для ранней диагностики 

при низкой паразитарной нагрузке. ДНК-микрочипы содержат сотни 

или тысячи зондов, иммобилизированных на твердой подложке, что 
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позволяет проводить масштабный скрининг на множество патогенов за 

один цикл гибридизации. В контексте дерманиссиоза это особенно по-

лезно для эпизоотического и эпидемиологического мониторинга, где 

важно быстро идентифицировать не только основные виды клещей, но 

и редкие или emerging-патогены. 

С помощью микрочипа удалось обнаружить рекомбинантные 

штаммы Dermanyssus, обладающие устойчивостью к акарицидам, что 

было невозможно при стандартном секвенировании.  

В ближайшие годы можно ожидать появления коммерческих тест-

систем, сочетающих мультиплексность с портативностью, что сделает 

молекулярную диагностику дерманиссиоза доступной даже для неболь-

ших лабораторий. Ключевое преимущество этих подходов ‒ не только в 

высокой специфичности, но и в способности интегрировать данные о 

генетическом разнообразии паразитов, что открывает новые возможно-

сти для изучения их эволюции, резистентности и взаимодействия с хо-

зяевами. Например, анализ однонуклеотидных полиморфизмов (SNPs) с 

помощью микрочипов уже сейчас помогает прогнозировать вспышки 

дерманиссиоза в птицеводческих хозяйствах, основанный на выявлении 

генетических маркеров вирулентности. 

Результаты исследований и их обсуждение. Практическое при-

менение молекулярно-генетических методов диагностики дерманисси-

оза в птицеводческих хозяйствах. Традиционная диагностика, основан-

ная на микроскопии и визуальном обнаружении клещей, часто оказыва-

ется недостаточно эффективной, особенно при низкой интенсивности 

инвазии или на ранних стадиях инвазии. Внедрение молекулярно-гене-

тических методов открывает новые возможности для мониторинга и 

контроля паразита, обеспечивая высокую специфичность даже в слож-

ных условиях крупных птицефабрик. Одним из наиболее востребован-

ных инструментов стала ПЦР-диагностика, позволяющая выявлять ДНК 

клещей в пробах, взятых из щелей клеточного оборудования, подстилки 

или даже в крови птиц при подозрении на системное воздействие пара-

зита. ПЦР эффективно работает с деградировавшим материалом – 

например, в высохших пятнах крови или фрагментах хитина, что осо-

бенно актуально после обработки акарицидами. Важным преимуще-

ством является возможность мультиплексного анализа, когда в одной 

реакции одновременно детектируются несколько видов клещей, а также 

патогены, которые они переносят (например, бактерии или вирусы, в 

том числе птичьего гриппа). Это позволяет не только подтвердить нали-

чие паразита, но и оценить сопутствующие риски для здоровья поголо-

вья. 

Изотермальная амплификация (LAMP) не требует дорогостоящего 

термоциклера и может проводиться непосредственно на территории хо-

зяйства. Это особенно ценно для оперативного принятия решений – 
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например, при подозрении на вспышку дерманиссиоза в инкубатории 

или родительском стаде. Технология уже апробирована в ряде европей-

ских стран и показала сопоставимую с ПЦР чувствительность при ра-

боте с образцами пыли из птичников, где концентрация клещей может 

быть крайне низкой. 

Для крупных предприятий, где важен не только факт наличия па-

разита, но и его генетическое разнообразие, перспективным инструмен-

том становится высокопроизводительное секвенирование (NGS). 

Например, анализ полиморфизма генов COI или ITS помогает отслежи-

вать источники заражения – будь то миграция клещей с дикими пти-

цами, завоз инвазированного оборудования или устойчивые к акарици-

дам популяции. Такой подход уже используется в некоторых хозяйствах 

Нидерландов и Германии для составления «генетических паспортов» 

паразитов и разработки целевых схем обработок.  

Перспективы развития молекулярно-генетической диагностики 

дерманиссиоза. Одним из наиболее многообещающих направлений яв-

ляется CRISPR-Cas-система, адаптированная для детекции патогенов. В 

отличие от традиционной ПЦР, CRISPR-диагностика позволяет выяв-

лять специфические последовательности ДНК или РНК клещей без 

необходимости термоциклирования, что значительно сокращает время 

анализа и упрощает процедуру.  

Еще одним прорывным направлением можно считать развитие 

портативных устройств для секвенирования. Их ключевое преимуще-

ство – возможность проведения полевых исследований в реальном вре-

мени с минимальной подготовкой проб. Это особенно актуально для мо-

ниторинга очагов дерманиссиоза в сельском хозяйстве или дикой при-

роде, где оперативность диагностики критически важна. Появились 

научные работы, демонстрирующие успешное применение MinION для 

идентификации эктопаразитов, включая клещей, по их митохондриаль-

ным и рибосомным маркерам. Наряду с этим, активно развиваются ме-

тоды изотермальной амплификации (LAMP, RPA), которые могут стать 

основой для создания экспресс-тестов, аналогичных тест-полоскам для 

ПЦР. Их главное достоинство – отсутствие необходимости в сложном 

лабораторном оборудовании, что делает их идеальными для использо-

вания в условиях ограниченных ресурсов.  

Возрастает роль биоинформатики в обработке генетических дан-

ных. Машинное обучение и алгоритмы глубокого анализа последова-

тельностей позволяют не только ускорить интерпретацию результатов 

NGS, но и выявлять ранее неизвестные генетические варианты клещей, 

связанные с вирулентностью или резистентностью к акарицидам. 

Например, нейросетевые модели могут прогнозировать распростране-

ние определенных гаплотипов в популяциях клещей на основе данных 

метагеномного секвенирования. 
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Важной тенденцией становится интеграция молекулярной диагно-

стики в системы эпидемиологического надзора. Разработка мульти-

плексных платформ, способных одновременно детектировать дерманис-

соидных клещей и их эндосимбионтов (например, Borrelia, Rickettsia), 

позволит комплексно оценивать риски для здоровья человека и живот-

ных. В перспективе это может привести к созданию глобальных баз дан-

ных, объединяющих генетическую информацию о паразитах с клиниче-

скими и экологическими параметрами, что существенно улучшит кон-

троль над заболеваниями. 

Заключение. Молекулярно-генетические методы диагностики 

дерманиссиоза открывают новые возможности в паразитологии, пре-

одолевая ключевые ограничения классических подходов. Традиционная 

микроскопия, несмотря на свою доступность, остается субъективной и 

малоэффективной при низкой инвазии или необходимости точной видо-

вой идентификации клещей. В отличие от нее, методы на основе ампли-

фикации нуклеиновых кислот, такие как ПЦР и изотермальная ампли-

фикация, обеспечивают высокую чувствительность даже при минималь-

ном количестве патогена в образце, что особенно критично для ранней 

диагностики и контроля распространения инвазии. Применение секве-

нирования, включая высокопроизводительные технологии (NGS), поз-

воляет не только детектировать известные виды Dermanyssus и 

Ornithonyssus, но и выявлять генетические вариации, что имеет значение 

для изучения эволюционной динамики и резистентности к акарицидам.  

Важным направлением остается разработка экспресс-методов, та-

ких как LAMP или RPA, которые могут быть адаптированы для полевых 

условий, сокращая время от забора материала до постановки диагноза. 

Это особенно актуально для эпизоотологического и эпидемиологиче-

ского мониторинга, где скорость реакции напрямую влияет на эффек-

тивность мероприятий. Внедрение мультиплексных систем и микрочи-

пов расширяет диагностический потенциал, позволяя одновременно те-

стировать образцы на несколько патогенов, что экономически оправ-

дано в комплексных исследованиях. 
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Аннотация. В статье приведены результаты изучения структуры 

условно-патогенной микрофлоры молочно-товарных ферм. Исследовали родо-

вой и видовой состав микробиоты в смывах с поверхности кожи вымени и сос-

ков, во влагалищных смывах, смывах со слизистой оболочки носа и задней 

стенки глотки, в молоке и смывах с объектов ферм для содержания крупного 

рогатого скота. В ходе проведения микробиологического исследования объек-

тов ферм для содержания крупного рогатого скота установлена их высокая 

бактериальная обсемененность энтеробактериями, стафилококками, дрож-

жами и дрожжеподобными грибами. Исследование образцов биоматериала от 

животных показало, что в 90,1 % случаев выделялись Escherichia coli и 

Staphylococcus epidermidis. Изучена антибиотикочувствительность у 31 куль-

туры S. epidermidis и 18 культур Е. coli. 
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Summary. The article presents the results of studying the structure of oppor-

tunistic microflora of dairy farms. The generic and species composition of microbiota 
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