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цель работы – филогенетический анализ штаммов Yersinia pestis алтайского биовара центральноазиатско-
го подвида, выделенных в 1965–2020 гг. в горно-алтайском высокогорном и сайлюгемском природном очагах 
чумы на территории россии и монголии, по данным полногеномного секвенирования. материалы и методы. 
для определения популяционной структуры алтайского биовара центральноазиатского подвида были использо-
ваны 34 полногеномные последовательности (включая 20 штаммов Y. pestis алтайского биовара, 18 из которых 
секвенированы нами). для выделения днк штаммов Y. pestis использовали набор реагентов PureLink Genomic 
DNA Mini Kit (Invitrogen, сШа). секвенирование нуклеотидных последовательностей штаммов Y. pestis про-
водили в Ion PGM system Lifetechnologies. анализ и обработку полученных данных выполняли в Newblergs 
Assembler 2.6 и IonTorrent Suite soft warepackage, 3.4.2. поиск SNPs проводили, используя программу Wombac 2.0. 
дендрограмму Maximum Likelihood строили с помощью программ PhyML 3.1. визуализацию дендрограммы про-
водили с помощью программы FigTree 1.4.3. результаты и обсуждение. по данным полногеномного анализа с 
учетом 1871 выявленного полиморфного нуклеотида определена пространственная структура алтайского биова-
ра центральноазиатского подвида, включающая несколько филогеографических ветвей: курайско-тархатинскую  
(кластер 0.PE4a-1) и уландрыкско-монгольскую (0.PE4a-2), что находится в согласовании с географическими 
регионами выделения штаммов, образующих эти ветви в горном алтае. курайско-тархатинская ветвь делит-
ся с формированием курайской (субкластер 0.PE4a-1-1, образованный штаммами 2009–2018 гг.) и тархатинской 
(субкластер 0.PE4a-1-2, образованный штаммами 2012–2020 гг.) подветвей, а уландрыкско-монгольская ветвь 
эволюции делится на подветви, представленные штаммами из уландрыкского мезоочага (субкластер 0.PE4a-2-2, 
штаммы 1965–2010 гг.) и сайлюгемского очага монголии (субкластер 0.PE4a-2-1, штаммы 1964–1990 гг.).
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Abstract. The aim of the work was to conduct phylogenetic analysis of Y. pestis strains, biovar altaica ssp. cent-
ral asiatica, isolated in Gorno-Altai high-mountain and Sailyugem natural plague foci on the territory of Russia and 
Mongolia in 1965–2020, by full-genome sequencing data. Materials and methods. To determine the population struc-
ture of the biovar altaica ssp. central asiatica, 34 whole genome sequences were used (including 20 Y. pestis strains of 
the biovar altaica, 18 of which were sequenced by us). To isolate DNA from the Y. pestis strains, a PureLink Genomic 
DNA Mini Kit (Invitrogen, USA) was applied. Sequencing of the nucleotide sequences of Y. pestis strains was carried 
out in Ion PGM system Lifetechnologies. The analysis and processing of the obtained data were performed with the help 
of Newblergs Assembler 2.6 and IonTorrent Suite software package, 3.4.2. The search for SNPs was performed using 
the Wombac 2.0 program. The Maximum Likelihood dendrogram was built in the PhyML 3.1. The dendrogram was vi-
sualized using the FigTree 1.4.3 software. Results and discussion. Based on the data of whole genome analysis, taking 
into account the 1871 revealed polymorphic nucleotides, the spatial structure of the biovar altaica ssp. central asiatica 
has been determined. It includes several phylogeographic branches: the Kurai-Tarkhatinskaya (cluster 0.PE4a-1) and the 
Ulandryk-Mongolian (0.PE4a-2), which is in agreement with the geographical regions of the isolation of strains forming 
these branches in the Altai Mountains. The Kurai-Tarkhatinskaya branch is further divided into the Kurai (sub-cluster 
0.PE4a-1-1, formed by the strains of 2009–2018) and Tarkhatinskaya (subcluster 0.PE4a-1-2, formed by the strains of 
2012–2020) sub-branches, while the Ulandryk-Mongolian branch of evolution is split into sub-branches represented by 
strains from the Ulandryk meso focus (sub-cluster 0.PE4a-2-2, strains 1965–2010) and the Sailyugem focus of Mongolia 
(sub-cluster 0.PE4a-2-1, strains 1964–1990).
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чума – зооантропонозная особо опасная ин-
фекция, природные очаги которой расположены на 
всех континентах, кроме австралии и антарктиды, 
в горных, степных, полупустынных и пустынных 
типах географического ландшафта [1]. чума пред-
ставляет угрозу общественному здравоохранению 
и в настоящее время, вызывая каждый год споради-
ческие вспышки в очагах всего мира. в российской 
Федерации и в странах бывшего ссср действу-
ют 45 очагов чумы, расположенных в прикаспии, 
сибири, на кавказе и в центральной азии [2, 3]. 
ландшафтное и климатическое многообразие этих 
территорий послужило причиной существования 
различных популяций возбудителя чумы.

на севере центральноазиатской зоны природ-
ной очаговости чумы расположены горно-алтайский 
высокогорный очаг в российской Федерации 
(представляет собой северную российскую часть 
сайлюгемского природного очага) и сайлюгемский 
природный очаг в монголии. площадь этих очагов 
составляет около 28600 кв. км. эпизоотическая ак-
тивность по чуме в монгольской части очага впервые 
зарегистрирована в 1953 г., в российской – позднее, в 
1961 г. [2]. выделенные здесь штаммы Yersinia pestis 
были отнесены к алтайскому подвиду Y. pestis subspe-
cies (ssp.) altaica в соответствии с использовавшейся 
классификацией возбудителя чумы [4]. по разрабо-
танной зарубежными исследователями генетической 
номенклатуре ветвей эволюции алтайский подвид от-
носят к филогенетической ветви 0.PE4 [5–7]. по новой 
усовершенствованной классификации возбудителя 
чумы алтайский подвид получил обозначение алтай-
ского биовара центральноазиатского подвида – Y. pes-
tis ssp. central asiatica biovar (bv.) altaica и отнесен к 
филогенетической ветви 0.PE4a [8, 9]. кроме алтай-
ского биовара в центральноазиатский подвид вклю-
чены также три других биовара: гиссарский (0.PE4h), 
таласский (0.PE4t) и microtus (0.PE4m). популяции 
биоваров центральноазиатского подвида распростра-
нены в центральноазиатской зоне природной очаго-
вости чумы на территории таких стран, как россия, 
монголия, китай, киргизия, таджикистан. ареал 
алтайского биовара находится на территории горно-
алтайского высокогорного очага (представляющего 
собой северную российскую часть сайлюгемского 
природного очага), сайлюгемского природного очага 
в монголии [2, 4, 10] и ряда других природных очагов 
монголии [7, 11, 12]. Штаммы алтайского биовара 

имеют свои отличительные биохимические свойства, 
общие с тремя другими биоварами центральноазиат-
ского подвида. они, как и другие неосновные подвиды, 
утилизируют дисахариды рамнозу и мелибиозу, но не 
ферментируют дисахарид арабинозу и не редуцируют 
нитраты, что связано с мутациями в генах, кодирую-
щих эти признаки [13, 14]. эти отличия используются 
для дифференциации центральноазиатского от дру-
гих подвидов Y. pestis. в 2012 г. в горно-алтайском 
высокогорном очаге впервые за всю историю наблю-
дения выделен штамм Y. pestis ssp. pestis античного 
биовара филогенетической ветви 4.ANT. ранее штам-
мы 4.ANT выделяли только в тувинском горном оча-
ге в россии и природных очагах монгольского алтая. 
в результате расширения ареала популяции 4.ANT в 
2014–2016 гг. в республике алтай произошли случаи 
заболевания чумой человека [15]. по этой причине 
горно-алтайский высокогорный очаг был отнесен к 
сочетанным очагам с одновременной циркуляцией 
основного и алтайского биовара центральноазиатско-
го подвида с повышением эпидемической значимости 
очага [9]. основным носителем Y. pestis ssp. central 
asiatica bv. altaica в очаге является монгольская пищу-
ха (Ochotona pallasi); в нем выделено три мезоочага, 
пространственно соответствующих популяциям это-
го животного [4]. основным носителем Y. pestis ssp. 
pestis является серый сурок (Marmota baibacina) [16].

популяционная структура алтайского биова-
ра до сих пор была исследована в основном с по-
мощью метода мультилокусного VNTR-анализа (от 
англ. variable number tandem repeats) по 25 локусам 
вариабельных тандемных повторов – MLVA25 [4, 
16]. этот метод обладает высокой разрешающей 
способностью для разделения штаммов Y. pestis, но 
имеет ограниченное применение для реконструкции 
долговременной эволюции и анализа филогенетиче-
ского родства штаммов. более эффективным мето-
дом для решения этих задач является анализ поли-
морфизма единичных нуклеотидов (SNP) в полно-
геномных последовательностях штаммов. точность 
филогенетической реконструкции зависит от набора 
штаммов, использованного для анализа исследуе-
мой популяции. 

цель работы – филогенетический анализ штам-
мов Y. pestis алтайского биовара центральноазиат-
ского подвида, выделенных с 1964 по 2020 год на 
территории россии и монголии, по данным полно-
геномного секвенирования. 
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материалы и методы

Штаммы Y. pestis, условия культивирования, 
биохимический анализ. использованные в работе 
штаммы Y. pestis получены из государственной кол-
лекции патогенных бактерий роснипчи «микроб» 
(табл. 1). Штаммы выращивали на LB агаре и в LB 

бульоне (pH 7,2) при 28 °с в течение 24–48 ч. анализ 
биохимических свойств штаммов проводили обще-
принятыми методами, используемыми в лаборатор-
ной диагностике чумы [17].

Определение нуклеотидных последовательно-
стей, выявление SNPs и филогенетический анализ. 
для выделения днк штаммов Y. pestis использова-

Таблица 1 / Table 1

Штаммы Y. pestis алтайского биовара, полногеномные последовательности которых использованы в работе
Strains of Y. pestis of the biovar altaica, whose genome-wide sequences were used in the work

Штамм
Strain

место выделения
Site of isolation

год, объект выделения
Year, object of isolation

912-914
республика алтай, кош-агачский район, участок центральная часть  

курайского хребта
Republic of Altai, Kosh-Agach district, Central part of Kuraisky range

2018 г., монгольская пищуха Ochotona pallasi
2018, Mongolian pika, Ochotona pallasi

и-3531
республика алтай, кош-агачский район, участок восточная часть  

курайского хребта
Republic of Altai, Kosh-Agach district, Eastern part of Kuraisky range

2009 г., блохи Amphalius runatus
2009, Amphalius runatus fleas

и-3705
республика алтай, кош-агачский район, участок восточная часть  

курайского хребта
Republic of Altai, Kosh-Agach district, Eastern part of Kuraisky range

2019 г., блохи Ctenophyllus hirticrus
2019, Ctenophyllus hirticrus fleas

и-3704 
республика алтай, кош-агачский район, участок восточная часть  

курайского хребта
Republic of Altai, Kosh-Agach district, Eastern part of Kuraisky range

2019 г., блохи Paramonopsyllus scalonae
2019, Paramonopsyllus scalonae fleas

1313
республика алтай, кош-агачский район, участок сербисту

Republic of Altai, Kosh-Agach district, Serbistu plot
2014 г., блохи Paradoxopsyllus scorodumovi

2014, Paradoxopsyllus scorodumovi fleas

1139
республика алтай, кош-агачский район, участок восточная часть  

курайского хребта
Republic of Altai, Kosh-Agach district, Eastern part of Kuraisky range

2018 г., блохи P. scorodumovi
2018, P. scorodumovi fleas

м-1948 (2751-55)
республика алтай, кош-агачский район, участок кок-озёк

Republic of Altai, Kosh-Agach district, Kok-Ozek plot
2012 г., монгольская пищуха O. pallasi

2012, Mongolian pika O. pallasi

2183(и-1023)
республика алтай, кош-агачский район, участок стационар

Republic of Altai, Kosh-Agach district, Statsionar plot
1965 г., серый сурок Marmota baibacina
1965, gray marmot Marmota baibacina

и-1031 
республика алтай, кош-агачский район, участок стационар

Republic of Altai, Kosh-Agach district, Statsionar plot

1965 г., длиннохвостый суслик  
Spermophilus undulates

1965, long-tailed souslik Spermophilus undulates

и-2998
республика алтай, кош-агачский район, участок стационар, лог кызыл-тас

Republic of Altai, Kosh-Agach district, Statsionar plot, Kyzyl-Tas ravine
1982 г., монгольская пищуха O. pallasi

1982, Mongolian pika O. pallasi

M-1912
республика алтай, кош-агачский район, уландрыкский мезоочаг

Republic of Altai, Kosh-Agach district, Ulandryksky meso focus
2010 г., блохи C. hirticrus

2010, C. hirticrus fleas

и-971
мнр, завханский аймак, Шилуустэй сомон, местность дуутын ор хонхор

Mongolian People's Republic (MPR), Shiluustey sum, Duutyn or Khonkhor area
1964 г., полевка брандта Lasiopodomys brandti

1964, Brandt’s vole Lasiopodomys brandti

и-2795
мнр, баян-улгийский аймак, ногоон нуур сомон, участок дурбет-даба

MPR, Bayan-Ulgi aimak, Nogoon nuur sum, Durbet-Daba plot
1978 г., длиннохвостый суслик S. undulates

1978, long-tailed souslik S. undulates

и-2637
мнр, баян-улгийский аймак, ногоон нуур сомон, участок ортен-булаг

MPR, Bayan-Ulgi aimak, Nogoon nuur sum, Orten-Bulag plot
1977 г., серый сурок M. baibacina
1977, gray marmot M. baibacina

и-3281
мнр, баян-улгийский аймак, улаанхус сомон, участок худаг

MPR, Bayan-Ulgi aimak, Ulaankhus sum, Khudag plot
1990 г., блохи P. scorodumovi

1990, P. scorodumovi fleas

и-3280
мнр, баян-улгий аймак, улаанхус сомон, участок худаг

MPR, Bayan-Ulgi aimak, Ulaankhus sum, Khudag plot
1990 г., монгольская пищуха O. pallasi

1990, Mongolian pika O. pallasi

и-3727 
республика алтай, кош-агачский район, участок середина реки чаган-узун

Republic of Altai, Kosh-Agach district, mid-stream of the river Chagan-Uzun
2020 г., блохи P. scalonae

2020, P. scalonae fleas

и-3724 
республика алтай, кош-агачский район, участок середина реки чаган-узун

Republic of Altai, Kosh-Agach district, mid-stream of the river Chagan-Uzun
2020 г. блохи C. hirticrus

2020, C. hirticrus fleas

Pestoides A*
неизвестно

Unknown
неизвестно

Unknown

Pestoides B*
неизвестно

Unknown
неизвестно

Unknown
примечание :  * – штаммы взяты из GenBank; мнр – монгольская народная республика.

No te :  * – strains obtained from GenBank. MPR – Mongolian People’s Republic.
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ли набор реагентов PureLink Genomic DNA Mini Kit 
(Invitrogen, сШа). секвенирование нуклеотидных 
последовательностей штаммов Y. pestis проводили 
в Ion PGM system Lifetechnologies. анализ и обра-
ботку полученных данных выполняли в Newblergs 
Assembler 2.6 и IonTorrent Suite soft warepackage, 
3.4.2. для поиска SNPs применяли Wombac 2.0  
(https://github.com/tseemann/wombac), затем удаля-
ли единичные нуклеотидные замены, находящиеся 
в областях гомоплазии генома [7]. дендрограмму 
Maximum Likelihood получали с помощью программы 
PhyML 3.1 (http://www.atgc-montpellier.fr/phyml), ис-
пользуя модель HKY85. визуализацию дендрограм-
мы проводили с помощью программы FigTree 1.4.3 
 (http://influenza.bio.ed.ac.uk/software/Figtree).

результаты и обсуждение

для филогенетического анализа и определения 
популяционной структуры Y. pestis алтайского био-
вара нами использовано 34 полногеномных после-
довательности штаммов Y. pestis, 20 из которых при-
надлежали к алтайскому биовару центральноазиат-
ского подвида (18 секвенировано нами), выделенных 
в период с 1964 по 2020 год в россии и монголии от 
различных носителей и переносчиков.

Филогенетический анализ и построение дендро-
граммы по алгоритму Maximum Likelihood осущест-

вляли на основе обнаруженной 1871 коровой SNPs 
в нуклеотидных последовательностях 34 штаммов 
Y. pestis (рис. 1). на дендрограмме штаммы цен-
тральноазиатского подвида образовали отдельную 
филогенетическую ветвь 0.PE4, делящуюся на четы-
ре подветви: 0.PE4m (биовар microtus), 0.PE4h (гис-
сарский биовар), 0.PE4t (таласский биовар) и 0.PE4a 
(алтайский биовар). все 20 штаммов алтайского 
биовара вошли в состав подветви 0.PE4a, располо-
женной изолированно в составе центральноазиат-
ского подвида. у штаммов, входящих в состав под-
ветви 0.PE4a, выявлено 23 общих уникальных SNPs 
(преимущественно в кодирующих последователь-
ностях), отделяющих их от других штаммов Y. pestis 
(табл. 2).

различия между штаммами внутри подветви 
0.PE4a составляют от 1 до 11 SNPs. на дендрограм-
ме подветвь 0.PE4a делится на два кластера. первый 
кластер 0.PE4a-1 (9 штаммов) имеет 4 уникальных 
SNPs (две – в кодирующих последовательностях).  
у второго кластера 0.PE4a-2 (11 штаммов) при-
сутствуют 11 уникальных SNPs (9 – в кодирующих 
последовательностях) (табл. 2). кластер 0.PE4a-1 
образован штаммами, выделенными на террито-
рии курайского и тархатинского мезоочагов горно-
алтайского высокогорного природного очага чумы, 
представляющего собой российскую часть транс-
граничного сайлюгемского очага. Штаммы, вы-

рис. 1. Филогенетический анализ штаммов Y. pestis алтайского биовара центральноазиатского подвида на основе выявленной  
1871 коровой SNPs 34 штаммов из природных очагов россии, монголии, а также штаммов из других регионов мира. алгоритм 
Maximum Likelihood, программа PhyML 3.1, модель HKY85

Fig. 1. Phylogenetic analysis of Y. pestis strains, biovar altaica, subspecies central asiatica, based on identified 1871 core SNPs of 34 strains 
from natural foci in Russia, Mongolia, as well as strains from other regions of the world. Maximum Likelihood algorithm, PhyML 3.1, model 
HKY85
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Таблица 2 / Table 2
SNPs, уникальные для штаммов Y. pestis алтайского биовара центральноазиатского подвида

SNPs unique to Y. pestis strains of the altaica biovar, subspecies central asiatica

позиция SNP от начала генома*
Position of the SNP from  

the beginning of the genome*

мутация
Mutation

замена аминокислоты
Amino acid substitution

ген, локус, межгенное пространство
Gene, locus, intergenic space

Филогенетическая ветвь
Phylogenetic branch

96740 G → A – tri

0.PE4a

101221 G → A – glpK
469276 A → G – YPO0496, b4391
794121 A → C Valine→Glycine YPO0763
1224618 G → T – YPO1076 – YPO1077
1280052 T → C Tryptophan→Arginine aroG
1715235 G → A – mglC – sanA
1763809 G → A Proline→Serine hisD
1798946 G → T – YPO1576 – YPO1577
2162210 A → T – irp2 – ybtA
2184227 C → T Glutamic acid→Glycine YPO1926
2095334 G → A Alanine→Valine poaA
2276678 C → T – YPO2774 – YPO2475
2349205 C → T Leucine→Phenylalanine YPO2068
3106018 T → G Valine→Glycine cvpA
3219815 A → T – ndk
3355215 C → A Glycine→Cysteine YPO3002
4064027 A → C Leucine→Arginine YPO3641
4308402 G → T – YPO3839
4412614 G → A – argC – argE
4431907 G → T Proline→Glutamine glgB
4464500 G → T Aspartic acid→Tyrosine YPO3965
4638911 A → T – pstS – glmS
330713 G → A – tyrB – YPO0323

0.PE4a-1
1393685 T → C – YPO1223 – YPO1234
1784361 C → T Leucine→Proline YPO1563
3771762 G → T Glycine→Valine barA
959824 C → A Arginine→Leucine YPO0873 0.PE4a-1-1
493535 A → G Asparagine→Serine YPO0465 0.PE4a-1-2
41536 C → T Histidine→Tyrosine fabY

0.PE4a-2

721592 G → C Threonine→Arginine YPO_RS04280
774000 G →T – glbD
1864073 A → C – asuE
1966375 G → A Glutamine→Nonsense Mutation YPO1712
2246161 G → A – YPO1976 – YPO1977
2306367 C → T Arginine→Cysteine YPO3799
2666347 C → T – pcp
3761271 G → A Serine→Leucine cysG
3810544 C → T – speD
4052890 A → G – YPO3632 – YPO3633
3178225 G → T Arginine→Leucine YPO2846 0.PE4a-2-2

примечание :  * – указана позиция по геному референтного штамма Y. pestis сO92 (номер доступа в NCBI Genbank № NC_003143.1).

No te :  * – indicates the position across the genome of the reference strain, Y. pestis CO92 (access number in NCBI Genbank no. NC_003143.1).

деленные на территории уландрыкского мезочага 
горно-алтайского высокогорного очага чумы и мон-
гольской части сайлюгемского очага, а также один 
штамм с территории аймака завхан в монголии вош-
ли в кластер 0.PE4a-2. 

в свою очередь кластер 0.PE4a-1 делится на 
два субкластера. субкластер 0.PE4a-1-1, включаю-

щий четыре штамма: 912-914, и-3531, и-3705 и 
и-3704 (2009–2019 гг.), – имеет одну общую SNP в 
кодирующей последовательности. Штаммы, входя-
щие в состав этого субкластера, выделены в период 
с 2009 по 2019 год на территории курайского ме-
зоочага на участках восточной и центральной ча-
стей курайского хребта (рис. 2). второй субкластер 
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0.PE4a-1-2, образованный пятью штаммами: м-1948 
(2751-55), 1139, 1313, и-3724 и и-3727, – отличает-
ся одной SNP, тоже расположенной в кодирующей 
последовательности. Штаммы, которые вошли в со-
став этого субкластера, выделены в период с 2012 
по 2020 год на территории тархатинского мезооча-
га. исключение составил штамм 1139, полученный 
в курайском мезоочаге, но, возможно, занесенный 
сюда из тархатинского мезоочага. 

второй кластер 0.PE4a-2 объединяет штаммы, 
нуклеотидные последовательности которых имеют 
11 общих SNPs. в составе этого кластера штаммы 
и-2795, и-3281, и-2637, и-3280 и и-971 образо-
вали субкластер 0.PE4a-2-1. эти штаммы выделе-
ны в монголии на территории баян-улгийского и 
завханского аймаков в период с 1964 по 1990 год. 
Штаммы 2183 (и-1023), и-1031, и-2998 и M-1912, 
полученные в уландрыкском мезоочаге в период с 
1965 по 2010 год, вместе со штаммами Pestoides A и 
Pestoides B (NCBI GenBank) (скорее всего, они выде-
лены в том же мезоочаге) образовали другой субкла-
стер 0.PE4a-2-2 (1 SNP) в составе кластера 0.PE4a-2 
(рис. 1). Штаммы, циркулирующие в уландрыкском 
мезоочаге, имеют наименьшее количество единич-
ных нуклеотидных замен среди всего кластера ал-
тайского биовара, что позволяет предположить, что 
они более близки к предковым формам алтайского 
биовара. эти данные согласуются с гипотезой, вы-
сказанной на основании анализа популяционно-
экологических закономерностей распространения 
Y. pestis алтайского биовара центральноазиатского 
подвида в Юго-восточном алтае, о вероятном за-
носе возбудителя из северо-западной монголии в 

уландрыкскую популяцию монгольской пищухи, а 
затем из нее в тархатинскую и курайскую популя-
ции основного носителя [18].

полученные нами данные полногеномного сек-
венирования и молекулярно-генетического анализа 
штаммов алтайского биовара центральноазиатско-
го подвида свидетельствуют о существовании двух 
основных ветвей эволюции: курайско-тархатинской 
(кластер 0.PE4a-1) и уландрыкско-монгольской 
(0.PE4a-2), что согласуется с географическими ре-
гионами выделения этих штаммов в горном алтае.  
в свою очередь курайско-тархатинская ветвь де-
лится на курайскую (субкластер 0.PE4a-1-1, штам-
мы 2009–2018 гг.) и тархатинскую (субкластер 
0.PE4a-1-2, штаммы 2012–2020 гг.) подветви, а 
уландрыкско-монгольская ветвь эволюции делится 
на подветви из уландрыкского мезоочага (субкластер 
0.PE4a-2-2, штаммы 1965–2010 гг.) и сайлюгемского 
очага монголии (субкластер 0.PE4a-2-1, штаммы 
1964–1990 гг.). эти результаты хорошо согласуются с 
ранее полученными данными, показывающими, что 
в каждом из трех мезоочагов горно-алтайского вы-
сокогорного природного очага чумы (уландрыкском, 
тархатинском и курайском) циркулирует чумной 
микроб, характеризующийся генотипическим свое-
образием [4, 18–20]. 

таким образом, нами проведен филогенетиче-
ский анализ штаммов Y. pestis алтайского биовара 
центральноазиатского подвида за период наблюдения 
с 1965 по 2020 год, в том числе штаммов, выделенных 
в последнее время на территории россии и монголии. 
с помощью полногеномного SNP-анализа показано 
наличие нескольких ветвей эволюции (курайская, 

рис. 2. географическое распространение различных популяций Y. pestis алтайского биовара центральноазиатского подвида филогене-
тической ветви 0.PE4a. для рисунка использована карта с сайта OpenStreetMap (www.openstreetmap.org/copyright)

Fig. 2. Geographical distribution of different populations of Y. pestis, biovar altaica subspecies central asiatica, of the 0.PE4a phylogenetic 
branch. The map used in this figure is downloaded from the OpenStreetMap website (www.openstreetmap.org/copyright)
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тархатинская, уландрыкская и монгольская), со-
ответствующих территориям их распространения в 
мезоочагах горно-алтайского высокогорного очага 
чумы, являющегося северной частью сайлюгемкого 
природного очага, в сайлюгемском природном оча-
ге и завханском аймаке монголии. проведен анализ 
количества и локализации в геноме специфических 
для основных ветвей эволюции алтайского биовара 
полиморфных нуклеотидов. показана относитель-
ная генетическая однородность штаммов алтайского 
биовара центральноазиатского подвида, что, вероят-
но, обусловлено достаточно стабильными условия-
ми существования в местах циркуляции штаммов 
алтайского биовара.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
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