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Abstract: this article provides information on the life cycle of members of the genus Metorchis. Interspecific re-

lationships between Metorchis spp. are considered based on phylogenetic analysis using the maximum likelihood 

method. Phylogenetic analysis by the maximum likelihood method, as well as using nuclear (ITS2) and mito-

chondrial (CO1, ND1) DNA loci showed that Metorchis specimens, previously described as M. albidus, M. bilis 

and M. crassiusculus, represent one species – M. bilis. Characterized molecular genetic markers used to identify 

pathogens metorchosis and mixed invasions. 
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Аннотация: в данной статье приведена информация по жизненному циклу представителей рода 

Metorchis. Рассмотрены межвидовые взаимоотношения между Metorchis spp. на основе филогенетиче-

ского анализа с помощью метода максимального правдоподобия. Филогенетический анализ методом 

максимального правдоподобия, как и с помощью локусов ядерной (ITS2), так и митохондриальной (CO1, 

ND1) ДНК, показал, что особи Metorchis, описываемые ранее как M. albidus, M. bilis и M. crassiusculus, 

представляют собой один вид – M. bilis. Охарактеризованы молекулярно-генетические маркеры, ис-

пользуемые для идентификации возбудителей меторхоза и микст-инвазий. 

Ключевые слова: меторхоз, микст-инвазии, молекулярно-генетические маркеры. 

 

Меторхоз (Metorchosis) – также как и описторхоз является опасным паразитарным заболеванием че-

ловека и плотоядных животных, вызванное следующими представителями из класса Trematoda семейства 

Opisthorchiidae – Metorchis bilis (Braun, 1890, син. М. albidus Braun, 1893), Metorchis xanthomus 

(Creplin,1846, син. Metorchis intermedius Heinemann, 1937) и Metorchis orientalis (Tanabe, 1921) [1]. 

Возбудители меторхоза широко распространены по всему миру. Например, M. orientalis встречается в 

регионах восточной Азии [2]. Паразитами M.  bilis и M. xanthosomus заражены люди не только, в респуб-

ликах бывшего СССР, а также странах Восточной и Западной Европы [3-6].  

В первом промежуточном хозяине – моллюсках сем. Bithyniidae представители из рода Metorchis, 

также как и Opisthorchis felineus L. паразитируют в пищеварительной железе (гепатопанкреасе). Во втором 

промежуточном хозяине – карповых рыбах сем. Cyprinidae (плотва, красноперка, уклея, лещ, линь, гус-

тера) личинки паразитов локализуются в мускулатуре, жабрах и других тканях. И наконец, в оконча-

тельном хозяине – хищных рыбоядных птицах и млекопитающих, в том числе и человеке половозрелые 

мариты паразитируют  в жёлчном пузыре и жёлчных ходах печени (Рис.) [7, 8].  

Для большинства описторхид характерна полигостальность, то есть широкий спектр возможных 

окончательных хозяев, который может варьировать в пределах представителей, как различных семейств, 

так и различных классов [9]. 
 



 

 
 

Рис. Схема развития описторхид: 1 - половозрелый паразит; 2 - яйцо; 3 - спороциста; 4 - редия; 5 - церкарий; 6 - рыба, 

пораженная метацеркариями [10] 
 

Как уже отмечалось ранее, окончательным хозяином меторхов и описторхов помимо рыбоядных птиц 

и животных как естественного, так и антропогенного происхождения может быть и человек. Так на тер-

ритории Европы естественным резервуаром O. felineus являются представители семейств Псовые [11, 12] и 

Куньи [13, 14]. Что касается территории России и  восточной Европы, то там в последнее время антро-

погенный фактор начинает сильнее преобладать и зараженность домашних животных, таких как кошки и 

собаки становится более выраженной [15]. Если рассмотреть меторхов, то они в качестве окончательных 

хозяев, в основном, предпочитают следующих рыбоядных птиц: Большой баклан (Phalacrocorax carbo); 

Обыкновенная колпица (Platalea leucorodia); Могильник (Aquila heliaca); Канюк (Buteo buteo); Курганник 

(Buteo rufinus), Орлан-белохвост (Haliaeetus albicilla); Хохлатая чернеть (Aythya fuligula); Кряква (Anas 

platyrhynchos); Поганка большая (чомга) (Podiceps cristatus). Кроме того, M. bilis может встречаться у тех 

же хозяев, что и O. felineus вызывая при одновременном присутствии так называемые микст-инвазии [3]. 

Считается, что у более 60 % больных подтверждённым диагнозом «хронического описторхоза» факти-

чески имеет место микст-инвазия, вызванная O. felineus и M. bilis, реже регистрируется моноинвазия O. 

felineus (30 % больных) и M. bilis (около 8%) [16]. 

Диагностировать меторхоз, так же как и описторхоз классическими паразитологиче-скими методами 

анализа достаточно сложно. Использование серологического метода анализа на антитела гельминтов 

имеет ряд недостатков – в их числе длительность проведения анализа, и зачастую схожесть реакций у 

близких видов. Выращивание личинок до половозрелых марит в лабораторных животных довольно тру-

доемко и также требует времени [17]. Использование маркерных генов M. bilis и O. felineus посредством 

современных методов специфической диагностики на основе ДНК-технологий не только меторхозов и 

описторхозов, но и микст-инвазий позволит различать виды паразитозов, усовершенствовать методы 

лечения и медико-эпидемиологический мониторинг природных очагов меторхоза и описторхоза. 

Несмотря на это, определение видовой принадлежности Metorchis spp. до настоящего времени является 

трудной задачей из-за высокой схожести между существующими видами. Молекулярно-генетические 

данные, подтверждающие таксономическое положение и позволяющие провести идентификацию 

Metorchis spp. ограничены. В 2008 г. Кэнг (Kang) и соавт. в Испании отсеквенировали внутренний 

транскрибируемый спейсер ITS1 одного экземпляра Metorchis (называемого bilis) [18]. Ай и соавт. в Китае 

отсеквенировали спейсеры ITS и митохондриальные локусы CO1 и ND1 из изолятов M. orientalis [19]. 

Шеховцов и др. предоставили частичные последовательности гена парамиозина M. xanthosomus [20]. 

Кроме перечисленных, имеется несколько последовательностей ДНК доступных в базе данных NCBI 

GenBank, включая недавно опубликованную полную последовательность митохондриального генома M. 

orientalis (NCBI GenBank, No. KT239342) [21]. В совокупности перечисленные выше исследования по-

следовательностей ДНК у Metorchis spp. не позволяют сделать какие-либо окончательные выводы о ста-

тусе ранее предложенных европейскими учеными видов этого рода, а именно, M. albidus, M. bilis, M. 

crassiusculus и M. xanthosomus [3]. 

Пролить свет на эти вопросы и установить межвидовые взаимоотношения между Metorchis spp. уда-



 

лось с помощью филогенетического анализа с применением метода максимального правдоподобия 

(Maximum likelihood analysis), который базируется на оценивании неизвестного параметра путём макси-

мизации функции правдоподобия [3, 22].  

Для филогенетического анализа были взяты данные  как для локусов ядерной (18S рДНК и ITS2), так и 

митохондриальной (CO1 и ND1) ДНК. Полученные результаты выявили существование только двух от-

дельных, четко идентифицируемых видов принадлежащих к роду Metorchis, выделенных из различных 

птиц-хозяев, в том числе идентифицированных первоначально как M. crassiuscullus. Три из протестиро-

ванных локусов ДНК (ITS2, CO1 и ND1) взятых у уток (Anas, Aythya) отличались от образцов, взятых у 

других птиц-хозяев (Phalacrocorax, Buteo, Aquila); четвертый взятый локус ДНК (18S рДНК) был иден-

тичен для всех проанализированных описторхид, в том числе и с последовательностями 18S рДНК, об-

щедоступными в базе данных NCBI GenBank [3]. 

Последовательности ДНК других описторхид, например, Euamphimerus pancreaticus, существенно 

отличаются от других описторхид, включая все до сих пор отсеквенированные для Metorchis, Opisthorchis 

и Clonorchis spp.. Хорошо видно, что последовательности M. orientalis значительно отличаются от M. bilis 

и M. xanthosomus, и из различной длины ветвей для генов ND1 и CO1, можно сказать, что они не могут 

использоваться для классификации M. orientalis в пределах Opisthorchiidae. Для обеспечения убедитель-

ной реклассификации представителей этого семейства необходим анализ большего количества локусов 

ДНК [3]. 

Филогенетический анализ методом максимального правдоподобия, как и с помощью локусов ядерной 

(ITS2), так и митохондриальной (CO1, ND1) ДНК показал, что экземпляры Metorchis, описываемые ранее 

как M. albidus, M. bilis и M. crassiusculus, представляют собой один вид. Исходя из приоритета публикации, 

M. albidus (Braun, 1893) Loos, 1899 и M. crassiusculus (Rudolphi, 1809) Looss, 1899 признаны младшими 

субъективными синонимами M. bilis (Braun, 1790) Odening, 1962. Помимо этого имеется еще морфоло-

гическое сходство подтверждающее результаты, полученные на основе ДНК-анализа [3, 23].  

Комбинированный генетический и морфологический анализ выявил существование только двух от-

дельных, четко идентифицируемых видов среди представителей рода Metorchis, выделенных из различ-

ных птиц и млекопитающих, собранных по всей Европе. Существует значительная генетическая измен-

чивость как у M. bilis, так и у M. albidus, но каких-либо специфических для конкретного вида или региона 

хозяина закономерностей наблюдаемой внутривидовой изменчивости обнаружено не было [3, 24].  

Как уже отмечалось ранее, описторхоз является значимым природно-очаговых заболеваний не только 

на территории России, но и стран СНГ. Под диагнозом описторхоз могут скрываться несколько заболе-

ваний – описторхоз, меторхоз и клонорхоз - биогельминтозы, которые вызываются различными пред-

ставителями семейства Opisthorchiidae – Opisthorchis felineus/O.viverrini, M. bilis и Clonorchis sinensis, 

соответственно. Стандартным методом клинической диагностики описторхоза является копроовоскопия. 

Однако яйца у описторхид практически не различимы между собой, поэтому этот метод не позволяет 

корректно определить вид возбудителя [25]. Разработанные относительно недавно серологические методы 

диагностики оказались также не способными достоверно различать эти виды описторхид из-за большого 

количества гомологичных белков [26]. В связи с этим актуальным становится подход к диагностике опи-

сторхид с применением методов идентификации ДНК, позволяющий дифференцировать паразитозы, 

вызываемые O.felineus и M.bilis. В качестве диагностического маркера используется фрагмент генного 

кластера рибосомальных РНК, включающий ITS2 (Internal Transcribed Spacer 2). Система диагностики  

разработана в виде мультиплексного ПЦР-анализа и  позволяет по результатам единственной ПЦР не 

только четко детектировать меторхоз или описторхоз, но и дифференцировать паразитов, вызывающих 

данное заболевание [27, 28].  

При апробации данного метода показано, что в исследованной группе пациентов выявляется около 

10% микст-инвазий. Другие исследователи, использующие иммунологические методы диагностики, по-

казывали значительно более высокую встречаемость микст-инвазий [25, 26]. Возможно, это связано с тем, 

что при меторхозе, в отличие от описторхоза, существует другая цикличность (с более длительными пе-

рерывами) в яйцепродукции пара-зита, или длительность инвазии существенно короче серологической 

реакции пациентов. Решение этих вопросов может быть существенно ускорено при использовании раз-

работанной видоспецифической диагностики описторхидозов – описторхоза и меторхоза. Кроме того, 

предложенный метод представляется пригодным для использования в практике с целью выявления 

микст-инвазий O. felineus и M. bilis. 

Таким образом, в данной статье представлены данные по жизненному циклу представителей рода 

Metorchis. Рассмотрены межвидовые взаимоотношения между Metorchis spp. на основе филогенетиче-

ского анализа с помощью метода максимального правдоподобия. Филогенетический анализ методом 

максимального правдоподобия, как и с помощью локусов ядерной (ITS2), так и митохондриальной (CO1, 

ND1) ДНК показал, что экземпляры Metorchis, описываемые ранее как M. albidus, M. bilis и M. 

crassiusculus, представляют собой один вид – M. bilis. Охарактеризованы молекулярно-генетические 

маркеры, используемые для идентификации возбудителей меторхоза и микст-инвазий. 



 

Кроме описанных выше список используемых для видовой идентификации молекулярно-генетических 

маркеров в последнее время пополняется за счет микросателлит (STR) [29, 30], SNP [31] и ISSR [32]. 

Работа проводилась в рамках темы «Разработка видоспецифичных ДНК-диагностических систем для 

выявления возбудителей меторхоза и микст-инвазий в промежуточных и дефинитивных хозяевах юга 

Беларуси» (ГПНИ «Биотехнологии»). 
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