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группа Bacillus cereus, также известная как 
B. cereus sensu lato или B. cereus complex, состоит из 
девяти близкородственных видов: собственно B. ce-
reus (B. cereus sensu stricto), B. anthracis, B. cytotoxi-
cus, B. mycoides, B. pseudomycoides, B. thuringiensis, 
B. toyonensis, B. weihenstephanensis и B. wiedman-
nii [1]. большая часть ее представителей патогенна 

для тех или иных групп животных, при этом спектр 
хозяев и тяжесть вызываемых инфекций значитель-
но различаются. наиболее эпидемически значимым 
является B. anthracis, так как вызывает сибирскую 
язву – высоколетальное инфекционное заболевание, 
поражающее преимущественно полорогих, то есть 
наиболее значимую для сельского хозяйства группу 
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животных, а также другие виды млекопитающих, в 
том числе и человека [2, 3]. в связи с высокой эпи-
демиологической значимостью сибирской язвы, при 
обнаружении в исследуемом образце микроорганиз-
мов рода Bacillus важно правильно и быстро опреде-
лить их видовую принадлежность, а также выяснить 
происхождение штамма.

в то же время виды B. cereus complex крайне 
близки на генетическом уровне, в связи с чем класси-
фикация членов этой группы давно является предме-
том дискуссий [4]. генетическая близость не только 
мешает решению теоретических вопросов система-
тики и эволюции B. cereus complex, но и усложняет 
индикацию патогенов как на видовом уровне, так и 
на уровне отдельных штаммов. тем не менее, как 
минимум для индикации B. anthracis, разработаны 
многочисленные сравнительно простые в примене-
нии иммунологические и пцр-тесты, позволяющие 
получать результат «да/нет» [5].

важно отметить, что при современном уровне 
развития науки в процессе эпидрасследования пред-
ставляет интерес не только видовая идентификация 
патогена, но и дифференцирование его индивиду-
альных штаммов. решение этой задачи стало воз-
можным благодаря разработке методов генотипиро-
вания, позволяющих составить по уникальным мар-
керам «генетический портрет» отдельных штаммов 
или групп штаммов, объединенных общей эволюци-
онной историей, для чего используются методы ге-
нотипирования различной степени разрешения. 

один из таких подходов – мультилокусное 
сиквенс-типирование (MLST – Multilocus sequence 
typing) – основан на определении нуклеотидных по-
следовательностей участков нескольких генов «до-
машнего хозяйства» (то есть генов, кодирующих 
белки, необходимые для выполнения базовых ме-
таболических функций клетки), локализованных на 
бактериальной хромосоме (чтобы избежать влияния 
плазмидного профиля на результаты генотипирова-
ния). впервые метод был предложен для Neisseria 
meningitidis в 1998 г. [6]. позднее схемы MLST были 
разработаны для многих других бактериальных па-
тогенов [7–10]. для генотипирования группы B. ce-
reus также было разработано несколько схем MLST, 
использующих от пяти до семи локусов [4, 11–13]. 
результаты генотипирования этим методом доступ-
ны в открытой базе данных – PubMLST [14], что по-
зволяет сравнивать вновь полученные данные с ре-
зультатами работ других авторов. 

наиболее широко используется схема MLST, 
предложенная F.G. Priest et al. [1, 11, 15, 16]. она 
основана на определении последовательностей ло-
кусов, являющихся участками семи генов домаш-
него хозяйства: glpF (белок-посредник поглощения 
глицерина), gmk (гуанилаткиназа), ilvD (дегидратаза 
дигид роксикислот), pta (фосфат-ацетилтрансфераза), 
pur (фосфорибозиламиноимидазолкарбоксамид фор-
мил трансфераза), русА (пируваткарбоксилаза) и tpi 
(три озо фосфатизомераза) [11]. именно эта схема 

применена для MLST исследуемой выборки. 
цель работы заключалась в генотипировании ме-

тодом MLST и проведении филогенетического анали-
за выборки из 40 штаммов B. anthracis, выделенных 
на территории россии и сопредельных государств.

материалы и методы

Штаммы. в работе использованы 40 штаммов 
B. anthracis, имеющих различное географическое 
происхождение (таблица). в исследуемой выборке 
39 штаммов природного происхождения являются 
вирулентными для мышей, штамм STI-1 – авиру-
лентный, лабораторный. 

Полногеномное секвенирование. культуры 
штаммов B. anthracis выращивали на твердой пи-
тательной среде Luria Agar (LA, Sigma-Aldrich) в 
течение 8–12 часов при 37 °C. геномная днк вы-
делена с помощью набора Genomic DNA Purification 
Kit (ThermoFisher Scientific, сШа). библиотеки под-
готовлены с помощью набора Nextera DNA Library 
Preparation Kit (Albiogen, россия). полногеномное 
секвенирование осуществляли с использованием 
приборов Illumina MiSeq и Ion Torrent PGM и соот-
ветствующих наборов реагентов: Ion PGM Reagents 
400 Kit, Ion 318 Chip Kit (Life Technologies, россия) и 
Miseq Reagent Kit v3 (Albiogen, россия). 

In silico анализ и MLST. нами использована 
схема MLST, описанная в работе F.G. Priest et al. [11]. 
получены сборки и исследованы последовательно-
сти следующих локусов: glpF, gmk, ilvD, pta, pur, 
pycA, tpi. для сборки последовательностей использо-
ван программный пакет DNASTAR Lasergene (сШа) 
(https://www.dnastar.com/). в качестве референсно-
го генома использовали геном штамма B. anthracis 
Ames Ancestor (GenBank: GCA_000008445.1), в со-
ответствии с которым описывали выявленные мута-
ции и их координаты. полученным последователь-
ностям локусов присваивали номера в соответствии 
с сервисом базы данных PubMLST [14]. на основе 
комбинации номеров аллелей используемых локу-
сов определяли сиквенс-тип (далее – ST) штаммов 
в соответствии с работой [11] и сервисом указанной 
выше базы данных.

Филогенетический анализ. для филогенетиче-
ского анализа использовали слитые in silico после-
довательности семи локусов выявленных сиквенс-
типов исследуемой выборки, а также тринадцати дру-
гих известных сиквенс-типов B. anthracis и других 
видов B. cereus complex, используемых в работе [11] 
и загруженных с PubMLST [14]. множественное вы-
равнивание осуществляли в программе ClustalW. для 
построения дендрограмм использовали программ-
ный пакет MEGA 7.0 (http://www.megasoftware.net). 
дендрограммы построены с использованием мето-
да невзвешенного попарного среднего (UPGMA). 
достоверность топологии филогенетических древ 
оценивали методом bootstrap на основании анализа 
1000 псевдореплик.
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Штаммы B. anthracis, использованные в работе
B. anthracis strains used in the study

№ Штамм
Strain

место выделения
Site of isolation

дата выделения
Date of isolation

источник
Source

1 44 н/д
N/D

н/д
N/D

н/д
N/D

2 1173 ставропольский край
Stavropol Territory 19.07.1995 труп коровы

Corpse of a cow

3 1183 кабардино-балкарская республика
Kabardino-Balkar Republic 21.07.1998 почва 

Soil

4 1199 дагестан
Dagestan 30.10.1998 материал от больного человека

Material from a sick person

5 1259 ставропольский край
Stavropol Territory 27.09.2004 мясо барана

Mutton

6 1273 волгоградская область
Volgograd Region 19.09.2008 материал от больного человека

Material from a sick person

7 1298 волгоград
Volgograd 09.08.2010 материал от больного человека

Material from a sick person 

8 53169 н/д
N/D

н/д
N/D

н/д
N/D

9 1(14) 
Stavropol

украина
Ukraine 13.11.1957 Шкура козы, завезенная из эфиопии

Goat skin imported from Ethiopia

10 1030/213 карачаево-черкессия
Karachay-Cherkess Republic

н/д
N/D

н/д
N/D

11 1055/38 самарская область
Samara Region 15.04.1993 очаг сибирской язвы

Anthrax outbreak

12 1056/51 ставропольский край
Stavropol Territory 21.07.1993 труп человека

Body of a human

13 11(1940) туркменистан
Turkmenistan 24.05.1971 труп яка

Corpse of a yak

14 15(1345) таджикистан
Tajikistan 24.05.1971 труп коровы

Corpse of a cow

15 157(B-1107) эстония
Estonia 01.11.1978 труп коровы

Corpse of a cow

16 219/6 узбекистан
Uzbekistan 29.08.1976 труп коровы

Corpse of a cow

17 331/214 азербайджан
Azerbaijan 14.09.1979 почва

Soil

18 34(738) казахстан
Kazakhstan 05.1972 труп коровы

Corpse of a cow

19 367/17 тульская область
Tula Region 14.07.1979 труп человека

Body of a human

20 46/27 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 01.07.1968 соскоб со стены

Swab from the wall

21 47/28 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 29.07.1968 н/д

N/D

22 48/29 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 13.08.1968 н/д

N/D

23 52/33 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 23.08.1968 н/д

N/D

24 531/17 калмыкия
Kalmyk Republic 28.08.1981 труп человека

Body of a human

25 546/714 воронежская область
Voronezh Region 19.06.1982 материал от больного человека

Material from a sick person

26 555/288 оренбургская область
Orenburg Region 28.07.1982 материал от больного человека

Material from a sick person

27 592/10 молдавия
Moldavia 20.10.1982 сточные воды кожевенного завода до очистки

Tannery waste water before treatment

28 644/268 украина
Ukraine

н/д
N/D

почва
Soil 

29 68/12 азербайджан
Azerbaijan 12.08.1967 содержимое карбункула больного человека

Contents of a sick person's carbuncle

30 7(992) новгородская область
Novgorod Region 01.06.1967 труп коровы

Corpse of a cow

31 8(2099) татарстан
Tatarstan 01.10.1971 труп коровы

Corpse of a cow

32 822/7 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 27.08.1986 содержимое карбункула больного человека

Contents of a sick person's carbuncle

33 914/213 чечено-ингушетия
Chechen-Ingush Republic 05.07.1988 мясо

Meat
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результаты и обсуждение

после сборки последовательностей локусов, 
используемых для MLST по [11] с помощью про-
граммного пакета DNASTAR Lasergene, выявлен-
ным аллелям локусов каждого штамма присвоены 
номера в соответствии с сервисом PubMLST [14], а 
на основе комбинации аллелей штамм относили к 
тому или иному сиквенс-типу в соответствии с тем 
же сервисом. 

в исследованной выборке обнаружены два ранее 
описанных сиквенс-типа: ST-1 и ST-3. большинство 
исследованных штаммов B. anthracis относятся к 
ST-1 (аллельный профиль: glpF – 1; gmk – 1; ilvD – 1; 
pta – 1; pur – 1; pycA – 1; tpi – 1). пять штаммов: 
44, 157(B-1107), I-364, 5YA, Yamal 2 – относятся к 
ST-3 (аллельный профиль: glpF – 2; gmk – 1; ilvD – 1; 
pta –  1; pur – 1; pycA – 1; tpi – 1). выборка оказалась 
высокомономорфной: по 6 локусам выявлено по 
одному аллелю (1), и только локус glpF представлен 
двумя аллелями (1 и 2). причем представленность 
этих аллелей не одинакова – аллель 2 обнаружен 
лишь у 5 штаммов из 40. таким образом, из иссле-
дованной выборки выделяются 5 штаммов наличи-
ем одной однонуклеотидной замены 386 A→C в гене 
glpF. эта нуклеотидная замена несинонимична и 
приводит к аминокислотной замене 129 N→T.

в численном выражении столь высокую генети-
ческую мономорфность можно проиллюстрировать 
расчетом индекса биоразнообразия симпсона (D), 
составляющим для данной выборки 0,224 [17]. такое 
распределение по сиквенс-типам в целом отражает 
частоту встречаемости различных сиквенс-типов в 
глобальной популяции B. anthracis. к настоящему 
моменту из 640 штаммов B. anthracis, представлен-
ных в PubMLST [14], к ST-1 относятся 508 штаммов, 
к ST-2 – 19 штаммов и к ST-3 – 94 штамма. остальные 
12 сиквенс-типов (ST-134, ST-135, ST-552, ST-553, 
ST-933, ST-1659, ST-2006, ST-2007, ST-778, ST-1799, 
ST-1887 и ST-2005) представлены преимущественно 
одним штаммом (лишь в ST-778 входят 2 штамма, в 
ST-2005 – 2 штамма и 6 штаммов в ST-933). за счет 

наличия «слабораспространенных» сиквенс-типов 
индекс симпсона в представленной на PubMLST 
выборке увеличивается до 0,348, что тем не менее 
ниже, чем у других методов генотипирования [18]. 
отсутствие в исследованной нами выборке третье-
го по распространенности ST-2 можно объяснить 
небольшим размером выборки, низкой распростра-
ненностью ST-2 или его отсутствием на территории 
россии и сопредельных государств, где были выделе-
ны все описываемые в настоящей работе штаммы.

интересно, что штаммы, отнесенные к ST-3 – 
44, 157(B-1107), I-364, 5YA и Yamal 2, – оказываются 
сгруппированными в один кластер и при использова-
нии других широко распространенных методов гено-
типирования – canSNP-типирования (Canonical Single 
Nucleotide Polymorphism) и MLVA (Multiple Locus 
Variable-Number Tandem Repeat Analysis). в частно-
сти, они относятся к одной эволюционной линии B, 
обладают сходным MLVA-генотипом и крайне близ-
кородственны по результатам полногеномного SNP-
анализа, что вместе с приуроченностью мест их вы-
деления к одному, пусть и достаточно протяженному, 
региону – северу евразии –  дало основания объеди-
нить их в северо-евразийский филогеографический 
кластер и предложить историческую модель их рас-
пространения в указанном регионе [19]. кроме того, 
при исследовании аллельного полиморфизма гена 
одного из факторов вирулентности сибиреязвенно-
го микроба – летального фактора – мы обнаружили, 
что именно у штаммов 44, 157(B-1107), I-364 и 5YA 
выявляется уникальная мутация (2126 A→G), приво-
дящая к аминокислотной замене глутаминовой кис-
лоты на глицин в положении 709 соответствующего 
белка [20].

основываясь на результатах MLST-генотипи-
рования, мы провели кластерный анализ иссле-
дуемой выборки. на рисунке изображена UPGMA-
дендрограмма, построенная для слитых in silico по-
следовательностей семи локусов общим размером 
2829 п.н. оба сиквенс-типа (ST-1 и ST-3), к которым 
отнесены исследуемые штаммы, относятся к линии 
сибирской язвы, принадлежащей к кладе 1, описан-

Окончание таблицы / Ending of the table

№ Штамм
Strain

место выделения
Site of isolation

дата выделения
Date of isolation

источник
Source

34 I-271 полуостров ямал
Yamal Peninsula

н/д
N/D

труп оленя
Corpse of a deer

35 I-364 бурятия
Buryatia 10.07.2008 труп овцы

Corpse of a sheep

36 3YA якутия
Yakutia 2016 глубокие слои почвы

Deep soil layers

37 4YA якутия
Yakutia 2017 глубокие слои почвы

Deep soil layers

38 5YA якутия
Yakutia 2018 глубокие слои почвы

Deep soil layers

39 STI-1 лабораторный штамм
Laboratory strain 1940 н/д

N/D

40 Yamal 2 полуостров ямал
Yamal Peninsula 20.10.2017 Шейный лимфатический узел мертвого оленя

Cervical lymph node of dead deer
примечание :  н/д – нет данных.

No te :  N/D – no data.
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ной в работе [11]. к этой же линии принадлежат 
штаммы B. anthracis, относящиеся к тринадцати 
другим описанным ранее сиквенс-типам.

также обнаружена синонимичная замена 
558 T→C в гене gmk у штамма 219/6. эта мутация 
расположена за пределами участка гена, который 
используется для генотипирования по [11], поэто-
му сведения о ее распространенности у B. anthracis 
и группы B. cereus complex в PubMLST [14] отсут-
ствуют. удалось ее обнаружить потому, что вместо 
секвенирования только генотипически значимых 
участков генов мы оперировали несравнимо более 
информативными данными полногеномного секве-
нирования. для того чтобы оценить распространен-
ность выявленной мутации гена gmk, использовали 
BLAST-анализ [21], который показал, что она не 

уникальна для штамма 219/6. идентичная нуклео-
тидная замена обнаруживается еще у 25 штаммов, 
представленных в GenBank, из которых 14 относятся 
к B. cereus, 9 – к B. thuringiensis, один штамм с неу-
точненной видовой принадлежностью и только один 
принадлежит к B. anthracis (штамм MCCC 1A02161). 
этот единственный штамм сибиреязвенного микро-
ба с аналогичной мутацией относится к ST-778 по 
MLST. более того, этот сиквенс-тип представлен в 
PubMLST [14] всего двумя штаммами – B. anthracis 
MCCC 1A02161 и B. anthracis N1ZF2, выделенны-
ми из донных отложений Южно-китайского моря. 
но нетипичное для сибиреязвенного микроба ме-
сто выделения штаммов и результаты анализа SNP-
профиля указывают на то, что эти штаммы были от-
несены к виду B. anthracis ошибочно [22] и, скорее 

UPGMA-дендрограмма исследуемой выбор-
ки штаммов B. anthracis, иллюстрирующая 
их филогенетическое положение
примечание :  линия сибирской язвы [11]; Ba – 
B. anthracis; Bc – B. cereus; ST – сиквенс-тип

UPGMA-dendrogram of the investigated sample 
of B. anthracis strains, illustrating their phylo-
genetic position
Note :  Anthrax lineage [11]; Ba – B. anthracis; Bc – 
B. cereus; ST – sequence type



Проблемы особо опасных инфекций. 2021; 1          ОРигинальнЫе статьи

100

всего, относятся к видам B. cereus complex. такая 
нетипичная для B. anthracis замена в гене gmk тем 
не менее едва ли может сама по себе указывать на 
принадлежность штамма 219/6 не к виду B. anthra-
cis. тем более что этот штамм абсолютно типичен по 
своим культуральным и фаготипическим свойствам, 
обладает плазмидами вирулентности B. anthracis и 
вирулентен для мышей (LD50 = 101 кое). по всей ви-
димости, мы имеем дело с генетическим маркером, 
уникальным для штамма 219/6.

B. anthracis – относительно молодой патоген, 
эволюционная история которого насчитывает, по 
общепринятым представлениям, не более несколь-
ких десятков тысяч лет. при этом особенность его 
жизненного цикла – заражение животного, быстрое 
наращивание в нем численности за 20–40 генераций, 
гибель хозяина и длительное нахождение в споровой 
форме в почве годами, десятилетиями и даже столе-
тиями до нового цикла заражения – привели к тому, 
что за свой эволюционный путь B. anthracis прошел 
относительно небольшое число циклов клеточного 
деления и не успел накопить большое число мута-
ций, которые обеспечили бы заметное генетическое 
разнообразие [23]. к тому же специфичность сиби-
реязвенного микроба в отношении преимуществен-
но копытных травоядных, то есть наиболее исполь-
зуемых человеком животных, привела к тому, что 
B. anthracis мог распространяться на значительные 
расстояния синантропно, вместе с перегоняемым 
скотом и/или перевозимыми товарами животного 
происхождения (кожа, шерсть, упряжь и т.д.) во вре-
мя массовых переселений, колонизаций, военных 
мероприятий и торговых операций. в результате в 
один регион могли быть занесены штаммы различ-
ного географического происхождения, при этом не 
вытесняя ранее занесенные штаммы, а наравне с 
ними консервируясь в почве в споровой форме.

поэтому генетическое разнообразие B. anthracis 
в пределах одного эпидемического очага или одного 
географического региона может отражать не столько 
эволюцию патогена, сколько историю хозяйственно-
го использования этого региона [24]. таким образом, 
с одной стороны, генетическое разнообразие внутри 
вида B. anthracis оказывается сравнительно неболь-
шим, с другой стороны, географическое распреде-
ление успевших сформироваться филогенетических 
групп B. anthracis оказывается мозаичным. в каче-
стве яркого примера можно привести штаммы 3Ya, 
4Ya, 5Ya, которые были выделены из разных слоев 
почвы в одном раскопе в якутии. при этом штамм 
5Ya отличается от двух остальных по canSNP-, 
MLVA- и полногеномному SNP-профилю [19] и, как 
показано в данной работе, по MLST-сиквенс-типу, 
но близкородственен штамму Yamal 2.

реконструкция истории географического рас-
пространения филогенетических групп B. anthracis 
оказывается крайне непростой задачей. тем не ме-
нее в некотором приближении она решается с ис-
пользованием ряда широко используемых методов 
генотипирования B. anthracis. более того, суще-

ствуют алгоритмы последовательного применения 
этих методов по мере увеличения их разрешаю-
щей способности. например, PHRANA (Progressive 
Hierarchical Resolving Assays using Nucleic Acids) 
[23, 25], предполагающий последовательное опре-
деление canSNP-группы, MLVA-профиля и SNR-
профиля (Single Nucleotide Repeat), что позволяет 
увеличить значение индекса симпсона до 0,98 [25]. 
последовательное использование canSNP-, MLVA- 
и SNR-типирования в PHRANA позволяет достичь 
большей разрешающей способности и более точного 
определения филогенетических паттернов в рамках 
вида B. anthracis, чем любой из этих трех видов ана-
лизов, используемых независимо [25]. 

MLST в пределах вида B. anthracis обладает не-
большой разрешающей способностью. поэтому он 
не используется в алгоритмах типирования, таких 
как PHRANA. однако секвенирование нуклеотид-
ных последовательностей, используемое для гено-
типирования методом MLST, обусловливает его пре-
имущества по сравнению с перечисленными мето-
дами. полученные данные хорошо воспроизводимы 
среди лабораторий, а широкая доступность полных 
последовательностей геномов различных штаммов 
позволяет проводить исследования in silico. так, су-
ществует база данных PubMLST [14], в которой пред-
ставлены MLST-профили большого количества пато-
генных микроорганизмов, полученные в работах по 
исследованию методом MLST, в том числе штаммов 
B. cereus complex и B. anthracis в частности.

стоимость полногеномного секвенирования 
штамма вплотную приблизилась к стоимости сек-
венирования панели локусов, используемых для 
MLST. при этом использовать прочитанную после-
довательность генома возможно для canSNP-, полно-
геномного SNP- и MLST-анализа, а при использова-
нии гибридных технологий секвенирования, объеди-
няющих данные, полученные на разных аппаратных 
платформах, например Illumina и Nanopore, – еще 
и для MLVA. при этом набор локусов для MLST и 
их размер исследователь может подбирать исходя из 
своих задач. такое расширение панели используе-
мых последовательностей может увеличить разре-
шающую способность MLST и выявить если не но-
вые крупные филогенетически значимые группы, то 
уникальные для отдельных штаммов маркеры, такие 
как замена 558 T→C в гене gmk у штамма 219/6 из 
исследованной нами выборки. 

разрешающая сила того или иного метода гено-
типирования напрямую связана с вариабельностью 
используемых маркеров, которая зависит не только 
от частоты возникновения мутаций, но и от влияния 
этих мутаций на жизнеспособность клетки. если од-
нонуклеотидная замена (SNP) или увеличение крат-
ности тандемного повтора в некодирующем регионе 
(MLVA), скорее всего, не снизят жизнеспособность и 
закрепятся в популяции, то несинонимичная мутация 
в гене домашнего хозяйства имеет шанс повлиять на 
уровень экспрессии или конформацию белка, обеспе-
чивающего основные метаболические пути клетки, 
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что может снизить скорость размножения бактери-
альных клеток и привести к элиминации мутантного 
генотипа. то есть генетические локусы, на которых 
основан метод MLST, находятся под действием ста-
билизирующего отбора, что, с одной стороны, сни-
жает их вариабельность, но с другой – значительно 
уменьшает вероятность независимого возникновения 
аналогичных мутаций в филогенетически удаленных 
группах и увеличивает эволюционную значимость 
каждой мутации в них и, соответственно, филогенети-
ческую значимость каждого MLST-сиквенс-типа. то 
есть MLST-сиквенс-типы можно, пусть и несколько 
спекулятивно, счесть филогенетическими группами 
более высокого порядка, чем даже canSNP-группы, 
не говоря уже об MLVA-генотипах. таким образом, 
методы с низким разрешением, такие как canSNP-
типирование и MLST-генотипирование, мало значи-
мые для санитарной эпидемиологии, тем не менее 
выявляют филогенетические группы более высокого 
порядка, что важно для реконструкции эволюцион-
ной истории вида B. anthracis и B. cereus complex в 
целом. кроме того, поэтапное генотипирование раз-
ного уровня разрешения, а именно: MLST, MLVA и 
SNP-типирование – является одной из основных то-
чек паспортизации штаммов.

молекулярные методы обнаружения B. anthracis 
в образцах, основанные на пцр, нацелены на гены 
вирулентности, локализованные на плазмидах [5]. 
они позволяют различать вакцинные и вирулентные 
штаммы, но имеют ограничения для лишенных плаз-
мид штаммов B. anthracis или близкородственных 
видов бацилл, содержащих трансформированные 
плазмиды pXO или гены вирулентности B. anthracis. 
например, известны изоляты B. cereus, способные 
вызвать схожие с сибирской язвой симптомы из-за 
наличия в их геноме плазмид вирулентности [3]. 
поскольку все используемые для MLST локусы на-
ходятся на хромосоме, метод не имеет ограничений 
для штаммов, лишенных плазмид вирулентности, на-
пример вакцинных штаммов B. anthracis или штам-
мов B. cereus, содержащих в геноме эти плазмиды. 

таким образом, результаты генотипирования с 
использованием подходов MLST, SNP-типирования 
и MLVA, полученные нами и рядом авторов [19, 20], 
коррелируют. а результаты, полученные в этой ра-
боте, подчеркивают генетическую обособленность 
штаммов B. anthracis, выделенных нами в ST-3, по-
скольку ранее уже предложено отнести эти штаммы 
в отдельный филогенетический кластер, что особен-
но интересно с учетом того, что MLST используется 
как метод дифференцирования видов B. cereus com-
plex или крупных групп штаммов [19]. 
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