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На побережье Каспийского моря, в городах Махачкала и Дербент, впервые в 2025 г. обнаружены 
комары Aedes albopictus (Diptera: Culicidae). Установление современного ареала и анализ путей рас-
пространения этих инвазивных для территории РФ комаров является важной составляющей программ 
по предотвращению вспышек опасных инфекций. Интродукция Ae. albopictus в Дагестан возможна 
из регионов с устойчивыми популяциями вида: с севера из Краснодарского края и с юга из Ирана по 
берегу Каспийского моря. В работе показаны генетические связи впервые появившейся в Дагестане 
популяции Ae. albopictus с комарами из соседних регионов для определения происхождения новой 
инвазивной популяции Дагестана. Проведён анализ гена цитохромоксидазы субъединицы I митохон-
дриальной ДНК размером 1400 п.н. Обнаружены идентичные последовательности у особей из трёх 
мест сбора в Дагестане. С помощью рестрикционного анализа доказана принадлежность мтДНК 
к гаплотипу Н1, широко распространённому в Краснодарском крае. В результате идентификации 
симбиотической бактерии Wolbachia у исследованных Ae. albopictus обнаружена инфицированность 
двумя штаммами: wAlbA и wAlbB. Оба штамма бактерии были обнаружены ранее в РФ, но только 
wAlbB в Иране. Генетический анализ подтверждает, что дагестанская популяция тесно связана с 
популяцией Ae. albopictus Краснодарского края. 
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Введение

Комары Aedes albopictus Skuse, 1895 явля-
ются эффективными переносчиками вирусов 
Денге, Чикунгунья и Зика и были причиной 
как неоднократных интродукций этих забо-
леваний туристами в Европу, так и местной 
передачи [Arulmukavarathan et al., 2024; ECDC 
2026a]. Было показано, что Ae. albopictus в 
экспериментальных условиях передаёт по 
меньшей мере ещё 23 вируса, включая виру-
сы жёлтой лихорадки, лихорадки Рифт-Валли, 
японского энцефалита, вирус Потоси, вирус 
Кэш-Вэлли, вирус Ла-Кросс, вирус восточ-
ного лошадиного энцефалита, вирус вене-
суэльского лошадиного энцефалита и вирус 
Майаро, вирус Росс-Ривер, западный лошади-
ный энцефалит, вирусы Оропуш, Джеймста-
ун-Каньон, Сан-Анджело и Тривиттатус, ви-
рус Западного Нила и вирус Синдбис [Paupy 
et al., 2009; Lwande et al., 2019]. Заражённость 

вирусом Западного Нила у Ae. albopictus в 
природе была обнаружена в США [Rothman 
et al., 2020]. Завозные случаи заболевания ли-
хорадками возможны и в России (https://www.
rospotrebnadzor.ru). В 2016 г. были исследова-
ны инвазивные комары Ae. albopictus, собран-
ные на Черноморском побережье РФ, в районе 
г. Туапсе, на наличие трансмиссивных вирусов 
и определён вирус Западного Нила [Гануш-
кина и др., 2017]. С 2012 по 2017 г. в России 
зарегистрировано около 700 случаев завозной 
лихорадки Денге [Saifullin et al., 2018]. Волго-
градская область уже долгое время считается 
эндемичной по заболеваемости лихорадкой 
Западного Нила [Негоденко и др., 2019].

Комар Ae. albopictus, происходящий из 
Азии, распространён на большей части Ев-
ропы [ECDC 2026b]. Расширение ареала 
инвазивных комаров Ae. albopictus происхо-
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дит во всём мире постоянно, как правило, с 
транспортом [Petrosyan et al., 2026]. Таким 
образом, присутствие комара Ae. albopictus 
представляет собой проблему для обще-
ственного здравоохранения в Европе и риск 
в Российской Федерации. Температура окру-
жающей среды является одним из наиболее 
важных факторов, влияющих на передачу ви-
русов комарами [Gizaw et al., 2024]. Потепле-
ние климата создаёт благоприятные условия 
окружающей среды для активности комаров 
и передачи вируса. Выяснение путей проник-
новения Ae. albopictus и распространения в 
новые районы является важной составляю-
щей программ наблюдения и контроля за рас-
пространением переносчиков.

На побережье Каспийского моря, в горо-
дах Махачкала и Дербент, впервые в 2025 г. 
появились комары Ae. albopictus, что было 
подтверждено с помощью морфологических 
и молекулярно-генетических методов [Патра-
ман и др., 2026]. Интродукция Ae. albopictus 
в Дагестан может происходить из Красно-
дарского края и из соседних стран – Ирана и 
Азербайждана. 

Известно, что в Краснодарском крае суще-
ствует установившая популяция Ae. albopictus 
с 2011 г. [Ганушкина и др., 2012; Ganushkina 
et al., 2016]. В период 2011–2019 гг. вид рас-
пространился в субтропической зоне вдоль 
черноморского побережья Кавказа до Анапы, 
колонизировал горные долины с мягким кли-
матом и сформировал устойчивые популяции 
в степях Кубанской равнины с сухим умерен-
ным климатом [Забашта, 2016; Федорова и др., 
2018]. Комары распространились не только по 
побережью Чёрного моря, но и вглубь конти-
нента до Ставрополья [Федорова и др., 2019; 
Бега и др., 2021; Shaikevich et al., 2023]. 

В то же время на севере Ирана с 2021 г. 
регистрируют Ae. albopictus [Azari-Hamidian 
et al., 2024; Abbasi et al., 2025], куда комары 
могли попасть из Турции, Грузии и Арме-
нии [Oter et al., 2013; Kutateladze et al., 2016; 
Paronyan et al., 2020]. По данным VectorNet на 
2023 г., в Азербайджане не было обнаруже-
но инвазивных комаров Ae. albopictus, более 
поздних данных нет [ECDC 2025]. 

Для выявления происхождения инвазив-
ных популяций используют анализ митохон-

дриальной ДНК (мтДНК), которая передаётся 
по материнской линии и не рекомбиниру-
ет [Folmer et al., 1994]. Для происхождения 
популяций Ae. albopictus в последнее время 
используется анализ полных последователь-
ностей гена цитохромоксидазы субьединицы 
I (COI) размером 1400 п.н. [Zhong et al., 2013; 
Shaikevich et al., 2023]. Анализ протяжённого 
фрагмента позволяет выявить больше измен-
чивости ДНК у Ae. albopictus, чем широко ис-
пользуемый баркод-фрагмент 5’-конца гена 
COI размером в 600 п.н. [Folmer et al., 1994]. 
В базах данных содержится большое количе-
ство последовательностей комаров со всего 
мира, что позволяет сравнивать вновь обна-
руженные популяции Ae. albopictus с натив-
ными из Юго-Восточной Азии и из районов 
инвазии.

Ae. albopictus заражены симбиотической 
бактерией Wolbachia. Wolbachia передаётся 
по наследству вертикально с цитоплазмой 
яйцеклетки и придаёт преимущества своему 
хозяину [Dobson et al., 2004]. Причём в этих 
комарах распространены два штамма бакте-
рии: wAlbA и wAlbB. Соотношение wAlbA, 
wAlbB и суперинфекции обоими штаммами 
различаются между популяциями [Ahmad et 
al., 2016]. Штаммы распределены по популя-
циям неодинаково, только wAlbB был обна-
ружен у Ae. albopictus в Аргентине [Chuchuy 
et al., 2018] и Иране [Karimian et al., 2026]. 
Только wAlbA был обнаружен в островных 
популяциях [Dobson et al., 2004]. Таким об-
разом, идентификация штаммов бактерии мо-
жет служить дополнительным маркером для 
определения родства Ae. albopictus. 

Целью данной работы было определить 
генетические связи появившейся в Дагестане 
популяции Ae. albopictus с комарами из со-
седних регионов для определения происхож-
дения новой инвазивной популяции. 

Материалы и методы
Сборы комаров были проведены в сентя-

бре 2025 г. в городах Махачкала и Дербент 
[Патраман и др., 2026]. Количество исследо-
ванных особей и места обнаружения комаров 
в Дагестане представлены в табл. 1.

ДНК комаров выделяли с использовани-
ем набора DIAtomTM DNA Prep kit (Изоген, 
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Москва) в соответствии с инструкциями про-
изводителя. ПЦР проводили в объёме 25 мкл 
с использованием набора Encyclo Plus PCR 
kit (Евроген, Москва, Россия) с праймерами 
1454F и 2160R, 2027F и 2886R в соответствии с 
оригинальным протоколом [Zhong et al., 2013]. 
Первый набор праймеров позволяет получить 
ампликон митохондриальной ДНК длиной 706 
п.н., а второй набор праймеров – ампликон ми-
тохондриальной ДНК длиной 859 п.н. с пере-
крытием [Zhong et al., 2013]. Ампликоны очи-
щали из геля с помощью набора CleanUp mini 
Kit (Евроген, Москва, Россия) в соответствии 
с инструкциями производителя и секвениро-
вали в Евроген (Москва). Последовательности 
гена COI из 10 комаров были отредактирова-
ны вручную с помощью программы Chromas 
(technelysium.com), а затем выровнены с ис-
пользованием MAFFT V.7 (https://mafft.cbrc.
jp). Общая длина анализируемых последова-
тельностей составила 1400 п.н. 

Для рестрикционного анализа использо-
вали амплифицированный фрагмент (5  мкл), 
полученный в реакции с праймерами 2027F и 
2886R. Амплифицированные фрагменты рас-
щепляли рестрикционной эндонуклеазой AluI 
(Сибэнзим) в течение 2 часов при 37°C по ин-
струкции. Результаты визуализировали с помо-
щью электрофореза в 2%-ном агарозном геле. 

Инфекцию Wolbachia у Ae. albopictus те-
стировали с использованием праймеров на 
ген wsp бактерии: 328F и 691R для штамма 
wAlbA и 183F и 691R для штамма wAlbB, как 
описано ранее [Zhou et al., 1998]. ПЦР про-
водили с использованием набора Encyclo Plus 
PCR kit (Evrogen, Россия). Качество выделен-
ной ДНК проверялось амплификацией мтД-
НК. Образцы, отрицательные с праймерами 
wsp, но положительные с праймерами на COI 
мтДНК, считались неинфицированными. Все 
продукты ПЦР визуализировали при электро-
форезе в 2%-ном агарозном геле.

Результаты
В 2025 г. было собрано 57 комаров Ae. 

albopictus [Патраман и др., 2026]. Мы опре-
делили последовательности гена COI Ae. 
albopictus размером 1400 п.н. у 10 особей из 
разных мест сбора и на разных стадиях раз-
вития (см. табл. 1). 
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Рис. 1. Распространение COI-гаплотипа в Дагестане, Краснодарском крае и на севере Ирана. Данные из настоящей 
работы и публикаций [Shaikevich et al., 2023 и Azari-Hamidian et al., 2024]. На легенде цветом обозначены каждый 
из восьми обнаруженных ранее митохондриальных гаплотипов. Н1, выявленный в данной работе в Дагестане, 
обозначен красным цветом.

Все последовательности гена COI оказа-
лись идентичны, митохондриальный гапло-
тип зарегистрирован в GenBank под номером 
PZ288178. Выявленные последовательности 
идентичны гаплотипу Н1, одному из восьми 
обнаруженных нами в Краснодарском крае 
ранее [Shaikevich et al., 2023]. Распределение 
митохондриальных гаплотипов Ae. albopictus 
в регионе представлено на рис. 1.

Последовательности восьми гаплотипов 
гена COI мтДНК Ae. albopictus, обнаружен-
ные нами в Краснодарском крае, различаются 
в сайте рестрикции AluI:AG‘CT [Shaikevich et 
al., 2023]. После амплификации с праймерами 
2027F и 2886R и последующей рестрикции с 
AluI фрагмент, соответствующий гаплотипу 
Н1, разрезался на фрагменты: 66, 102, 159, 
223, 294 п.н. Ампликоны других гаплотипов 
(Н2-Н8) после рестрикции на геле были пред-
ставлены фрагментами 42, 66, 102, 159, 223, 
252 п.н. Таким образом, фрагмент 294 п.н. яв-
ляется определяющим для Н1. ДНК всех 57 
комаров были проверены рестрикцией, и все 

они показали одинаковый профиль рестрик-
ции. 

Вторым маркером для определения про-
исхождения Ae. albopictus мы использовали 
определение штамма симбиотической бак-
терии Wolbachia. После ПЦР со специфиче-
скими праймерами среди 57 обследованных 
особей Ae. albopictus 55 (96,5%) показали 
положительный сигнал на Wolbachia. Из ин-
фицированных у одной (1,8%) особи после 
амплификации размер ПЦР продукта равнял-
ся 379 п.н., что указывает на инфицирование 
штаммом wAlbA. У 19 (34,5%) особей размер 
амплификата соответствовал 501 п.н., что 
указывало на штамм wAlbB. Суперинфекция 
обоими штаммами, wAlbA и wAlbB, обнару-
жилась у 35 (63,6%), на электрофорезе при-
сутствовали оба фрагмента – 379  п.н. и 501 
п.н. (см. табл. 1).

Обсуждение
Анализ нуклеотидных последовательно-

стей длиной 1400 п.н. гена COI, полученных 
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от 10 образцов Ae. albopictus, собранных в 
сентябре 2025 г. в городах Махачкала и Дер-
бент, выявил в популяции Дагестана только 
один гаплотип (PZ288178). Идентичный ми-
тохондриальный гаплотип Н1 (MH817490) 
ранее был обнаружен в Краснодарском крае, 
от субтропических до умеренно континен-
тальных климатических зон [Shaikevich et al., 
2023]. Гаплотип H1 доминировал во всех ис-
следованных местах в Краснодарском крае и 
был зарегистрирован с наибольшей частотой 
в районах с умеренным климатом, в Красно-
даре, Усть-Лабинске и Адыгее [Shaikevich 
et al., 2023]. Рестрикционный анализ под-
твердил, что все 57 исследуемых особей Ae. 
albopictus имеют одинаковую последователь-
ность, которая отличается мутацией в сайте 
рестрикции AluI от других семи мт-гапло-
типов, выявленных нами ранее [Shaikevich 
et al., 2023]. Взрослые особи Ae. albopictus 
обладают низкой способностью к расселе-
нию, летят в среднем 200–500 м [Goubert et 
al., 2016]. Однако автомобильное сообщение 
способствует распространению инвазивных 
Ae. albopictus [Roche et al., 2015; Eritja et al., 
2017]. Интенсивное движение транспорта по 
федеральной трассе М-29 «Кавказ», которая 
соединяет Краснодарский край с Дагестаном, 
вероятно, способствует пассивному распро-
странению комаров. 

Идентичные гаплотипу PZ288178 после-
довательности мтДНК выявлены среди Ae. 
albopictus на северо-западе Ирана на границе 
с Арменией и Азербайджаном и на побережье 
Каспийского моря в 2023 г. [Azari-Hamidian et 

Рис. 2. Фрагмент последовательностей восьми гаплотипов гена COI мтДНК Ae. albopictus и различия в сайте 
рестрикции AluI:AG‘CT.

al., 2024] и 2024 г. [Abbasi et al., 2025]. Номе-
ра последовательностей гена COI в ГенБанке 
PP564390 и PV017901 соответственно. Дан-
ный регион Ирана является важным транзит-
ным узлом [Abbasi et al., 2025]. Результаты 
анализа гена COI предполагают две возмож-
ности интродукции Ae. albopictus в Даге-
стан: как с юга, так и с севера через транс-
портно-логистические потоки, а подходящие 
климатические условия способствуют укоре-
нению инвазивной популяции Ae. albopictus в 
Дагестане.

Вторым маркером для определения про-
исхождения Ae. albopictus было целесоо-
бразно использовать определение штамма 
Wolbachia. В североиранских популяциях 
Ae. albopictus обнаружен только один штамм 
Wolbachia – wAlbB [Karimian et al., 2026]. 
На российском побережье Кавказа у кома-
ров Ae. albopictus, собранных в 2011, 2012, 
2013 и 2016 гг., были обнаружены оба штам-
ма, wAlbA и wAlbB [Шайкевич и др., 2018]. 
По результатам анализа Ae. albopictus в Да-
гестане инфицированы обоим штаммами 
Wolbachia. Большинство комаров, 35 из 57, 
имели суперинфекцию wAlbAB.

Гаплотип, идентичный Н1, широко рас-
пространён в инвазивных популяциях Ae. 
albopictus [Zhong et al., 2013; Battaglia et al., 
2016]. Обнаружение идентичных последо-
вательностей гена COI как в Краснодарском 
крае, так и в Иране не даёт нам возможности 
сделать определённый вывод о происхожде-
нии дагестанских комаров. Но заражённость 
двумя штаммами Wolbachia указывает на 
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Краснодарское происхождение инвазивных 
Ae. albopictus в городах Махачкала и Дербент. 

Быстрое и успешное распространение Ae. 
albopictus является результатом его экологи-
ческой пластичности, быстрой адаптации к 
новым условиям среды и деятельности че-
ловека [Paupy et al., 2009; Федорова и др., 
2019]. Самки питаются кровью широкого 
круга позвоночных животных, включая чело-
века [Waldock et al., 2013]. Известно, что Ae. 
albopictus выживает при годовом количестве 
осадков около 500 мм, такое количество вла-
ги поддерживает места его размножения. В 
районах с низким уровнем осадков он может 
размножаться в источниках воды, не зави-
сящих от дождей, например в лужах, остав-
шихся после полива городских садов, или в 
вазах на кладбищах [Waldock et al., 2013]. В 
урбанистических районах яйца Ae. albopictus, 
отложенные в небольшие ёмкости, наполнен-
ные водой (контейнеры для хранения воды, 
жестяные банки, шины, миски), устойчивы 
к длительному высыханию и вылупляются 
постепенно, обеспечивая запас жизнеспособ-
ных яиц в случае повторных засушливых ус-
ловий [Paupy et al., 2009; Waldock et al., 2013; 
Федорова и др., 2019]. В Дагестане личинки 
Ae. albopictus были обнаружены также в не-
больших ёмкостях на кладбищах [Патраман и 
др., 2026]. В умеренном климате вид зимует в 
виде диапаузирующих яиц, способных выжи-
вать при температуре –12°C в течение 1 часа 
[Thomas et al., 2012]. Побережье Каспийского 
моря Республики Дагестан по климатическим 
характеристикам является благоприятным ре-
гионом России для комаров Ae. albopictus. Го-
довая норма осадков составляет 400–450 мм. 
Средняя температура в зимний период редко 
опускается до отрицательных значений, что 
позволяет комарам Ae. albopictus переносить 
зимовку в стадии яйца и укорениться [Патра-
ман и др., 2026]. Инфицированность комаров 
Wolbachia может способствовать расселению 
инвазивных комаров в Дагестане. Было отме-
чено, что у инфицированных Wolbachia самок 
Ae. albopictus увеличивается продолжитель-
ность жизни, повышается скорость отклад-
ки яиц, увеличивается вылупляемость яиц и 
плодовитость по сравнению с незаражённы-
ми самками [Dobson et al., 2004; Islam and 

Dobson, 2006]. Находки инвазивных комаров 
Ae. albopictus в Дагестане в 2025 г. должны 
быть подтверждены и в 2026 г., чтобы гово-
рить об установившейся перезимовавшей 
популяции. Вероятность передачи арбовиру-
сов в континентальном климате связана с их 
завозом инфицированными путешественни-
ками в районы с устоявшимися и активными 
популяциями компетентных комаров-перено-
счиков. Расселение активного переносчика 
возбудителей трансмиссивных заболеваний 
требует в дальнейшем тщательного энтомо-
логического и эпидемиологического монито-
ринга. 
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In 2025, Aedes albopictus (Diptera: Culicidae) mosquitoes were detected on the Caspian Sea coast, spe-
cifically in Makhachkala and Derbent for the first time. The range expansion of the invasive mosquito Ae. 
albopictus occurs continuously worldwide, typically facilitated by transport networks. The introduction of 
Ae. albopictus into Dagestan may originate from the regions with established populations: from the Krasno-
dar Territory to the north, and from Iran along the Caspian coast to the south. The aim of this study was to 
determine the phylogenetic relationships between the newly emerged Dagestan population of Ae. albopictus 
and mosquitoes from neighboring regions to trace the origin of this new invasive population. An analysis of a 
1400-bp fragment of the mitochondrial DNA cytochrome c oxidase subunit I gene was performed. Identical 
sequences were identified among individuals collected from the three sampling sites in Dagestan. Restric-
tion fragment length polymorphism analysis confirmed that the mtDNA of all 57 specimens belonged to 
the H1 haplotype. Screening for the endosymbiotic bacterium Wolbachia in the 57 examined Ae. albopictus 
specimens revealed the presence of two strains, wAlbA and wAlbB. While both bacterial strains occur in 
the Russian Federation, only one is found in Iran. Genetic analysis confirms that the Dagestan population is 
closely related to the Ae. albopictus population from the Krasnodar Krai Territory.

Key words: invasive mosquitoes, mtDNA polymorphism, symbiotic bacterium Wolbachia.


