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цель исследования – разработка нового способа внутривидовой генетической дифференциации Yersinia 
pseudotuberculosis, основанного на выявлении INDEL-маркеров с помощью пцр. материалы и методы. 
проведен анализ 308 штаммов из базы данных NCBI и 15 штаммов, секвенированных в настоящем исследовании. 
определение нуклеотидных последовательностей штаммов осуществили при использовании технологической 
платформы MiSeq. анализ геномов секвенированных штаммов, а также геномов из базы данных NCBI выполни-
ли с помощью пцр in silico с 7 парами сконструированных праймеров. результаты и обсуждение. в результате 
сравнения с помощью авторского программного обеспечения (GenExpert) полногеномных последовательностей 
22 штаммов Y. pseudotuberculosis из базы данных NCBI отобрано 7 INDEL-маркеров, позволяющих эффективно 
различать штаммы возбудителя псевдотуберкулеза. на основе этих маркеров сконструированы и синтезированы 
7 пар праймеров для анализа разных штаммов с помощью пцр. анализ 323 штаммов в пцр in silico и 70 штам-
мов в пцр in vitro позволил разделить их на 30 генетических групп. сопоставление результатов пцр in silico и 
in vitro подтвердило возможность использования предложенных праймеров для внутривидовой дифференциации 
Y. pseudotuberculosis. на основе полученных данных построена дендрограмма, отражающая филогенетические 
связи разных штаммов Y. pseudotuberculosis. выявлен ряд закономерностей при анализе распределения штам-
мов Y. pseudotuberculosis по различным кластерам и генетическим группам. показано, что предложенный способ 
INDEL-типирования может быть использован для внутривидовой генетической дифференциации возбудителя 
псевдотуберкулеза.

Ключевые слова: генотипирование, Y. pseudotuberculosis, псевдотуберкулез, INDEL-маркеры.
Корреспондирующий автор: Трухачев Алексей Леонидович, e-mail: trukhachev_al@antiplague.ru.
Для цитирования: Трухачев А.Л., Мелоян М.Г., Воскресенская Е.А., Водопьянов А.С., Водопьянов С.О., Подладчикова О.Н., Писанов Р.В., Чеснокова М.В., 

Рыкова В.А., Кузнецова Д.А., Климов В.Т., Кокорина Г.И., Богумильчик Е.А. INDEL-типирование штаммов Yersinia pseudotuberculosis. Проблемы особо опасных 
инфекций. 2022; 4:102–109. DOI: 10.21055/0370-1069-2022-4-102-109

Поступила 14.11.2022. Принята к публ. 28.11.2022.

A.L. Trukhachev1, M.G. Meloyan1, E.A. Voskresenskaya2, A.S. Vodop’yanov1, S.O. Vodop’yanov1, 
O.N. Podladchikova1, R.V. Pisanov1, M.V. Chesnokova3, V.A. Rykova1, D.A. Kuznetsova1, V.T. Klimov3, 
G.I. Kokorina2, E.A. Bogumil’chik2

INDEL-Typing of Yersinia pseudotuberculosis strains
1Rostov‑on‑Don Research Anti‑Plague Institute, Rostov‑on‑Don, Russian Federation;  
2Pasteur Saint Petersburg Research Institute of Epidemiology and Microbiology, St. Petersburg, Russian Federation;  
3Irkutsk Research Anti‑Plague Institute of Siberia and the Far East, Irkutsk, Russian Federation

Abstract. The aim of this study was to develop a new method of intraspecific genetic differentiation of Yersinia 
pseudotuberculosis, based on the detection of INDEL-markers using PCR. Materials and methods. Analyzed were 
308 strains from the NCBI database and 15 strains sequenced within the frames of this study. The nucleotide sequences of 
the strains were determined using the MiSeq technology platform. The genomes of the strains sequenced in the work, as 
well as genomes from the NCBI database, were assessed using in silico PCR with 7 pairs of primers designed in the study. 
As a result of a comparison of genome-wide sequences of 22 Y. pseudotuberculosis strains from the NCBI database,  
using the author’s software (GenExpert), 7 INDEL-markers were selected that make it possible to effectively distinguish 
between strains of the causative agent of pseudotuberculosis. Based on these markers, 7 pairs of primers were designed 
and synthesized for the analysis of different strains using PCR. Analysis of 323 strains in PCR in silico and 70 strains in 
PCR in vitro allowed for dividing them into 30 genetic groups. Comparison of the results of PCR in silico and in vitro 
confirmed the possibility of using the proposed primers for intraspecific differentiation of Y. pseudotuberculosis. Based 
on the data obtained, a dendrogram reflecting the phylogenetic relations of different strains of Y. pseudotuberculosis was 
constructed. When analyzing the distribution of Y. pseudotuberculosis strains by various clusters and genetic groups, a 
number of patterns were revealed. Conducted in silico and in vitro PCR show that the proposed method of INDEL-typing 
can be used for intraspecific genetic differentiation of the causative agent of pseudotuberculosis.
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псевдотуберкулез – природно-очаговое ин-
фекционное заболевание, которое регистрируют в 
различных регионах и климатических зонах мира. 
этиологическим агентом псевдотуберкулеза является 
бактерия Yersinia pseudotuberculosis, которая вместе 
с близкородственной бактерией Y. enterocolitica от-
носится к энтеропатогенным иерсиниям, ответствен-
ным за одну треть всех зоонозных кишечных инфек-
ций в европе [1]. в нашей стране на разных терри-
ториях периодически регистрируют вспышки этого 
заболевания, преимущественно в возрастной группе 
детей до 17 лет [2]. Штаммы Y. pseudotuberculosis, 
выделяемые в российской Федерации и других стра-
нах мира, характеризуются генетическим разнообра-
зием и при выделении новых штаммов важным явля-
ется их генотипирование. подобная внутривидовая 
дифференциация Y. pseudotuberculosis необходима 
не только для генетической паспортизации штам-
мов, но и для эпидемиологического анализа выде-
ляемых культур и определения генетического раз-
нообразия штаммов, выделенных на определенных 
территориях. в первых работах в этом направлении 
авторы разделяли исследованные штаммы по нали-
чию хромосомных и плазмидных генов, имеющих 
отношение к вирулентности [3, 4]. в дальнейшем 
разными авторами предложено несколько различаю-
щихся по дискриминирующей способности мето-
дов генотипирования Y. pseudotuberculosis, которые 
могут быть использованы на этапах лабораторного 
исследования материала до проведения секвениро-
вания. эти методы включают риботипирование [5], 
IS-RFLP-типирование [6, 7], а также мультилокус-
ный анализ полиморфизма вариабельного числа 
тандемных повторов (MLVA – multiple loci vari-
able number of tandem repeat polymorphism analysis) 
[8, 9]. последний метод включен в методические 
указания «организация и проведение лаборатор-
ных исследований на иерсиниозы на территори-
альном, региональном и федеральном уровнях» 
(мук 4.2.3019-12). метод MLVA имеет высокую 
дифференцирующую способность и прост в испол-
нении. однако в ряде случаев дифференцировать ге-
нотипы с помощью MLVA довольно сложно, так как 
различия в количестве тандемных повторов у штам-
мов могут быть минимальны и тогда необходимо 
использовать другие методы. эффективное разделе-
ние штаммов по генотипам было проведено путем 
анализа данных их полногеномного секвенирования. 
при этом результаты секвенирования анализирова-
лись с помощью определения однонуклеотидных по-

лиморфизмов (SNP – single-nucleotide polymorphism) 
[10, 11] и сравнения коротких палиндромных повто-
ров, регулярно расположенных группами (CRISPR – 
clustered regularly interspaced short palindromic repeat) 
[12, 13]. альтернативой полногеномному секвени-
рованию для генотипирования Y. pseudotuberculosis 
является метод мультилокусного секвенирования-
типирования (MLST – multi-locus sequence typing), 
основанный на определении структуры главным об-
разом генов «домашнего хозяйства» [14, 15]. однако 
в силу экспериментальных сложностей эти методы 
доступны далеко не всем диагностическим лабора-
ториям. для решения задачи эффективной внутри-
видовой дифференциации Y. pseudotuberculosis не-
обходима разработка простых и доступных в лабо-
раториях различного уровня методов генетической 
дифференциации, которые позволят получать важ-
ную для специалистов информацию о генетической 
характеристике выделяемых штаммов возбудителя 
псевдотуберкулеза. в настоящей работе в геномах 
штаммов, выделенных в различных географиче-
ских зонах и имеющих различные серотипы, про-
веден поиск небольших делеций и инсерций (indel-
мутации) и оценка возможности их использования в 
качестве INDEL-маркеров, характерных для разных 
групп штаммов Y. pseudotuberculosis. цель исследо-
вания – разработка нового способа внутривидовой 
генетической дифференциации Y. pseudotuberculosis, 
основанного на выявлении INDEL-маркеров с помо-
щью пцр.

материалы и методы

в работе использованы 70 штаммов Y. pseu‑
dotuberculosis, выделенные на различных террито-
риях мира. из 70 штаммов 60 выделены в россии, 
10 штаммов – в германии, Франции, японии. 

для анализа геномов широкого набора штам-
мов Y. pseudotuberculosis использовали нуклеотид-
ные последовательности 308 штаммов различных 
серотипов, выделенных в разных регионах россии и 
мира и представленных в базе данных NCBI.

Биоинформационный анализ геномов Y. pseu-
dotuberculosis и конструирование праймеров для 
выявления INDEL-маркеров. анализ INDEL-
маркеров среди всех имеющихся в нашем распоря-
жении нук леотидных последовательностей секве-
нированных штаммов проводился с помощью двух 
авторских компьютерных программ: GenExpert и 
ContigSearcher. GenExpert позволяет при последо-
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вательном фрагментарном анализе всех генов срав-
ниваемых штаммов иерсиний выявлять в них инсер-
ционные и делеционные мутации (indel-мутации). 
ContigSearcher проводит поиск среди нуклеотидных 
последовательностей штаммов микроорганизмов, 
представленных в виде контигов, любых нуклео-
тидных последовательностей и генов. в результате 
такого анализа в геномах разных штаммов выявле-
ны участки днк, которые использованы в качестве 
INDEL-маркеров для генотипирования штаммов 
псевдотуберкулезного микроба.

конструирование олигонуклеотидных прайме-
ров для выявления INDEL-маркеров в пцр прово-
дилось на основе полногеномных нуклеотидных по-
следовательностей разных штаммов с помощью спе-
циализированных компьютерных программ Vector 
NTI9 (Invitrogen) и BLAST (https://www.ncbi.nlm.nih.
gov). сконструированные праймеры синтезированы 
в зао «синтол» (москва, россия) и зао «евроген» 
(москва, россия). 

Филогенетические связи использованных в ра-
боте штаммов Y. pseudotuberculosis определены пу-
тем построения дендрограмм на основе сравнитель-
ного анализа их INDEL-маркеров с помощью автор-
ской программы «астролябия». способ распреде-
ления штаммов основан на методе UPGMA (метод 
невзвешенного попарного среднего – unweighted 
pair-group method using arithmetic averages).

Выделение, секвенирование и ПЦР-анализ 
ДНК Y. pseudotuberculosis. для секвенирования 
днк 15 имеющихся в нашем распоряжении штам-
мов из микробных клеток выделяли днк, используя 
набор для выделения днк «проба нк» (ооо «днк-
технология», москва, россия). определение нуклео-
тидных последовательностей штаммов проводили 
при использовании технологической платформы 
MiSeq (Illumina, www.illumina.com). библиотеки го-

товили с помощью коммерческого набора Nextera 
DNA Library Preparation Kit (Illumina). для секвени-
рования полученных библиотек использовали набор-
картриджей MiSeq v.2 Reagents Kit 300 Cycles PE 
(Illumina). результаты секвенирования представлены 
в виде набора ридов, содержащих текстовые файлы 
двух типов (fasta и fastaQ), которые использовали для 
сборки геномов de novo или на референсном штамме 
Y. pseudotuberculosis IP32953.

анализ геномов секвенированных в работе 
штаммов, а также геномов из базы данных NCBI про-
водили методом пцр in silico с 7 парами сконструи-
рованных в работе праймеров. при этом использова-
ли авторскую программу VirtualPCR, разработанную 
для проведения виртуальной пцр. пцр проводили в 
стандартной комплектации реакционной смеси, ис-
пользуя температурный режим, который определен 
исходя из структуры синтезированных праймеров.

результаты и обсуждение

с целью поиска инсерционных и делеционных 
мутаций (indel-мутаций), характерных для разных 
групп штаммов, проведен анализ полногеномных по-
следовательностей Y. pseudotuberculosis с помощью 
авторской компьютерной программы GenExpert. 
сравнительный анализ полных собранных геномов 
22 штаммов Y. pseudotuberculosis из базы данных 
NCBI позволил отобрать в них 7 генов, в которых 
содержались indel-мутации, различающиеся у раз-
ных штаммов. вариабельные участки этих генов 
использованы в настоящем исследовании в качестве 
INDEL-маркеров различных групп штаммов псевдо-
туберкулезного микроба. для выявления этих мар-
керов сконструированы 7 пар праймеров (табл. 1), 
обозначенных в соответствии с номерами генов в 
штамме Y. pseudotuberculosis YPIII (ps397, ps866, 

Таблица 1 / Table 1

Праймеры, сконструированные для выявления INDEL-маркеров
Primers designed to identify INDEL-markers

праймеры
Primers

последовательность праймера
Primer sequence

продукты амплификации (п.н.)
Amplification products (b.p.)

ps397
F GGGGCCACAAAAAGAGAGTT

115/79/97
R GTTTTCACGCAGGAACCACT

ps866
F CACCGCCAGTGTGTGTCTAA

148/124/0
R TAACTCGGGCGACTGACAAC

ps1105
F CCGAACAGCATGCACAGA

72/81/0
R AACCCTCTCGGGTGCTATTT

ps1452
F GCGAGGAAAATCTGATTGTGA

88/103/0
R CAGCGGCTACAATAGGGTGT

ps1509
F TGGCCGTGGCTTTTATTTAT

72/90
R GCCGGAGAATTCCCATTTT

ps1779
F TGGATTGATGGCGGTATTCT

71/92
R CTGTAAAGGGGGTATTGTTTCA

ps1969
F CTCCGATATTGATCCATTCCT

114/233/70/92/0
R GGTATCAATCGCCATTTCCA
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ps1105, ps1452, ps1509, ps1779, ps1969). эти прайме-
ры использованы в дальнейшей работе для геноти-
пирования штаммов Y. pseudotuberculosis с помощью 
пцр in silico и in vitro. с каждой парой праймеров 
разные штаммы давали различающиеся по длине 
ампликоны. при этом анализ структуры ампликонов 
не выявил в них последовательностей вариабельных 
тандемных повторов, которые могли бы потенциаль-
но обусловливать различие в величине ампликонов.

сконструированные 7 пар праймеров исполь-
зованы для тестирования в пцр in silico полных 
нуклеотидных последовательностей 323 штаммов 
Y. pseudotuberculosis, различающихся по серотипу, 
источнику и месту выделения. последовательности 
днк 308 штаммов взяты из базы данных NCBI,  
а 15 штаммов, имеющихся в коллекции живых куль-
тур ростовского-на-дону противочумного институ-
та, секвенированы в настоящем исследовании. в ре-

зультате пцр in silico с 7 парами праймеров получе-
ны различные сочетания фрагментов амплификации, 
характерные для каждого из исследованных штам-
мов. сравнение набора ампликонов, образуемых 
разными штаммами, позволило распределить их по 
30 генетическим группам (табл. 2). при этом каждый 
из штаммов можно отнести к определенной генети-
ческой группе (INDEL-типу). большинство иссле-
дованных штаммов входили в генетические группы 
1–5-го INDEL-типа, однако отдельные INDEL-типы 
представлены единичными штаммами. 

анализ 15 штаммов, секвенированых в данном 
исследовании, подтвердил идентичность резуль-
татов пцр in silico и in vitro, что позволяет сопо-
ставлять результаты, полученные обоими метода-
ми. исследование 70 штаммов Y. pseudotuberculosis 
из коллекции живых культур ростовского-на-дону 
противочумного института показало, что резуль-

Таблица 2 / Table 2

INDEL-генотипы 323 штаммов Y. pseudotuberculosis, полученные при анализе результатов Пцр in silico
INDEL-genotypes of 323 Y. pseudotuberculosis strains obtained through analyzing the results of in silico PCR

количество штаммов
Amount of strains

размер ампликона с праймерами к INDEL-локусу (п.н.)
Amplicon length with primers to INDEL-locus (b.p.) INDEL-типы

INDEL-types
ps397 ps866 ps1105 ps1452 ps1509 ps1779 ps1969

47 97 148 72 88 72 92 92 1

66 97 148 81 88 90 92 70 2

15 97 148 72 88 90 92 70 3

26 97 124 81 103 72 92 70 4

31 97 148 81 103 90 92 70 5

2 97 148 72 88 90 71 70 6

18 79 124 81 88 72 92 0 7

3 79 124 81 103 72 92 70 8

4 97 148 72 88 90 71 92 9

13 97 148 72 88 72 71 70 10

1 97 148 81 103 90 92 0 11

1 115 0 72 88 90 71 70 12

2 97 124 72 88 90 92 70 13

8 97 124 81 88 90 92 70 14

6 97 148 72 88 90 92 92 15

1 97 148 72 88 72 92 114 16

21 97 124 81 88 72 92 70 17

20 97 124 72 88 72 92 70 18

20 97 124 72 88 72 71 70 19

2 97 148 81 88 72 92 92 20

2 97 124 72 88 90 92 92 21

1 97 148 0 88 90 92 70 22

1 97 148 72 88 72 92 233 23

2 97 148 81 103 90 92 70 24

1 97 148 81 103 90 92 92 25

1 97 148 81 0 90 92 70 26

1 97 124 72 103 72 92 70 27

1 97 124 81 103 90 92 70 28

2 97 148 72 88 72 92 70 29

5 97 124 72 88 90 71 92 30
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таты пцр in vitro с 7 парами праймеров позволя-
ют отнести каждый из штаммов к определенному 
INDEL-типу. большинство исследованных штам-
мов (60) представлено изолятами, выделенными 
на территории россии из полевого материала и от 
больных. INDEL-типирование этих штаммов в пцр 
in vitro и 12 штаммов из базы данных NCBI в пцр 
in silico позволило определить основные генотипы 
штаммов, циркулирующих на территории россии 
(табл. 3). исследованные штаммы относились  
к 1, 2, 3, 4, 5, 9-му INDEL-типам, однако основная 
часть штаммов, имеющих серотип O:1b, принадле-
жала к 1-й INDEL-генетической группе. Штаммы 
Y. pseudotuberculosis серотипа о:1а входили в груп-
пы 2 и 5 INDEL-типов, а генетическая группа 3 объ-
единяла штаммы серотипа о:3. 

для выяснения филогенетических связей иссле-
дованных штаммов полученные в пцр результаты 
проанализированы с помощью авторской программы 
«астролябия». для построения дендрограммы ис-
пользованы днк 75 штаммов Y. pseudotuberculosis, 
о которых имелась информация о серотипе и месте 
выделения. программа построила филогенетическое 
дерево и распределила все исследованные штам-
мы по разным кластерам и генетическим группам  
(рисунок). 

можно отметить ряд закономерностей, вы-
явленных при анализе распределения штаммов 
Y. pseudotuberculosis по различным кластерам и ге-
нетическим группам (рисунок). распределение по 
генетическим кластерам было связано с серотипом 
штамма за некоторыми исключениями. так, штаммы 

Таблица 3 / Table 3

результаты INDEL-типирования с помощью Пцр in silico и in vitro штаммов Y. pseudotuberculosis, выделенных на территории россии
In silico and in vitro PCR results of INDEL-typing of Y. pseudotuberculosis strains isolated in Russia

количество штаммов / название штамма
Amount of strains / name of a strain

серовар
Serovar

место выделения
Site of isolation

год выделения
Year of isolation

INDEL-тип
INDEL-type

12 O:1b
россия, санкт петербург
Russia, Saint-Petersburg

2000 1

1 O:1a
россия, г. зима

Russia, Zima
1998 5

18 O:1b
россия, г. зима

Russia, Zima
1999–2000 1

1 O:1b
россия, горно-алтайск
Russia, Gorno-Altaysk

1993 1

1 O:1a
россия, великий новгород

Russia, Veliky Novgorod
н/д 
n/d

2

8 O:1b
россия, томск
Russia, Tomsk

2021 1

9 O:1b
россия, красноярск
Russia, Krasnoyarsk

2021 1

9 O:1b
россия, новый уренгой
Russia, Novy Urengoy

2007 1

3* о:3
россия, ставропольский край

Russia, Stavropol Territory
1940–1961 3

2* о:3
россия, ленинградская область

Russia, Leningrad Region
1955 3

B-7194* о:1b
россия
Russia

н/д 
n/d

4

B-7195* о:1b
россия
Russia

1975 4

IP33177* о:1b
россия
Russia

н/д 
n/d

1

IP33250* о:3
россия
Russia

н/д 
n/d

9

1231* O:4b
россия
Russia

1985 1

IP 31758* о:1b
россия
Russia

1966 1

379StPbPI* о:1b
россия
Russia

2000 1

примечание :  *сведения о штаммах из базы данных NCBI; н/д – нет данных.

No te :  *information about the strains from NCBI database; n/d – no data.
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дендрограмма филогенетических связей 74 штаммов Y. pseudotuberculosis, построенная на основе данных распределения семи 
INDEL-маркеров

Dendrogram of phylogenetic relations between 74 Y. pseudotuberculosis strains, built on the basis of the data on the distribution of seven 
INDEL-markers
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серотипа о:1b объединялись в большие кластеры, 
содержащие преимущественно штаммы этого серо-
типа. Штаммы серотипа о:1а входили в три генети-
ческих кластера, а штаммы серотипа о:3 – в четыре 
кластера, в двух из которых находилось по одному 
штамму других серотипов. отмечается тенденция 
распределения штаммов Y. pseudotuberculosis по 
кластерам также и в зависимости от места выделе-
ния штамма, хотя во многих генетических группах 
присутствуют штаммы, выделенные на различных 
континентах. тем не менее штаммы, выделенные в 
европе, попадали в кластеры, содержащие преиму-
щественно штаммы из этой же географической зоны. 
Штаммы, выделенные в азии, находятся в других 
кластерах, однако и в «европейской», и в «азиат-
ской» группах присутствуют единичные штаммы, 
выделенные на других территориях, но сходные по 
генотипу. это возможно объяснить заносом штам-
мов из азии в европу и из европы в азию. в нашем 
исследовании есть несколько таких примеров. один 
штамм из украины – Y. pseudotuberculosis 1212 – 
попал в кластер филогенетического дерева вме-
сте со штаммами из германии, великобритании, 
Финляндии, Франции, россии и австрии, а второй 
штамм из украины – Y. pseudotuberculosis 1193 – 
оказался в одном кластере со штаммами из японии, 
кореи, россии, китая, новой зеландии. 

такая же закономерность прослеживается 
и в отношении штаммов, выделенных в россии. 
большинство российских штаммов, выделенных в 
последние годы от больных и относящихся к сероти-
пу O:1b, принадлежат к одному 1-му INDEL-типу и 
имеют близкие филогенетические связи с азиатски-
ми штаммами. Штаммы серовара O:1а, выделенные 
на территории россии, попали в генетические кла-
стеры, содержащие европейские штаммы. помимо 
одного украинского штамма, к штаммам европейско-
го типа можно отнести российские штаммы IP33111, 
IP33122, а также штамм IP33163, который попал в 
другой генетический кластер, содержащий штаммы 
из германии, италии и турции. два штамма – R819 
и MW109-2 – из японии, относятся к виду Y. similis и 
входят в одну INDEL-группу и один кластер на ден-
дрограмме. 

таким образом, проведенное исследование 
323 штаммов Y. pseudotuberculosis с помощью пцр 
in silico и in vitro показало, что предложенный спо-
соб INDEL-типирования может быть использован 
для внутривидовой генетической дифференциа-
ции возбудителя псевдотуберкулеза. этот способ 
не уступает по разрешающей способности и вос-
производимости более сложным и трудоемким ме-
тодам генотипирования. в результате исследова-
ния установлено, что на территории россии выде-
ляются штаммы, относящиеся к 1, 2, 3, 4, 5, 9-му 
INDEL-типам, которые могут быть отнесены как к 
азиатским, так и европейским группам штаммов. 
распределение штаммов по генотипам и кладам 
филогенетического дерева, построенного при ана-

лизе результатов INDEL-генотипирования, в боль-
шинстве случаев коррелирует с местом выделения и 
серотипом штаммов. 

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.

список литературы
1. European Food Safety Authority, European Centre for 

Disease Prevention and Control. The European Union summary re-
port on trends and sources of zoonoses, zoonotic agents and food-
borne outbreaks in 2015. EFSA J. 2016; 14(12):4634. DOI: 10.2903/j.
efsa.2016.4634.

2. о состоянии санитарно-эпидемиологического бла-
гополучия населения в российской Федерации в 2020 году: 
государственный доклад. м.: Федеральная служба по надзору 
в сфере защиты прав потребителей и благополучия человека; 
2021. 256 с.

3. воскресенская е.а., бургасова о.а. методы генетиче-
ского типирования Yersinia pseudotuberculosis. Инфекционные 
болезни. 2011; 9(2):81–8. 

4. каримова т.в., климов в.т., чеснокова м.в. моле-
кулярно-биологическая характеристика Yersinia pseudo tu ber‑
culosis и Yersinia enterocolitica, выделенных в сибири и на 
дальнем востоке. Бюллетень Восточно‑Сибирского научного 
центра Сибирского отделения Российской академии медицин‑
ских наук. 2016; 1(3-1):60–4. 

5. Voskressenskaya E., Leclercq A., Tseneva G., Carniel E. 
Evaluation of ribotyping as a tool for molecular typing of Yersinia 
pseudotuberculosis strains of worldwide origin. J. Clin. Microbiol. 
2005; 43(12):6155–60. DOI: 10.1128/JCM.43.12.6155-6160.2005.

6. Torrea G., Chenal-Francisque V., Leclercq A., Carniel E. 
Efficient tracing of global isolates of Yersinia pestis by restriction 
fragment length polymorphism analysis using three insertion se-
quences as probes. J. Clin. Microbiol. 2006; 44(6):2084–92. DOI: 
10.1128/JCM.02618-05.

7. Voskresenskaya E., Savin C., Leclercq A., Tseneva G., 
Carniel E. Typing and clustering of Yersinia pseudotuberculosis 
isolates by restriction fragment length polymorphism analysis using 
insertion sequences. J. Clin. Microbiol. 2014; 52(6):1978–89. DOI: 
10.1128/JCM.00397-14.

8. Halkilahti J., Haukka K., Siitonen A. Genotyping of out-
break-associated and sporadic Yersinia pseudotuberculosis strains by 
novel multilocus variable-number tandem repeat analysis (MLVA). 
J. Microbiol. Methods. 2013; 95(2):245–50. DOI: 10.1016/j.
mimet.2013.09.007.

9. евсеева в.в., платонов м.е., дентовская с.в., анисимов 
а.п. типирование Yersinia pseudotuberculosis с помощью муль-
тилокусного анализа вариабельного числа тандемных повто-
ров. Проблемы особо опасных инфекций. 2015; 4:55–7. DOI: 
10.21055/0370-1069-2015-4-55-57.

10. Zhgenti E., Hu P., Chanturia G., Tsereteli D., Kekelidze M., 
Chubinidze S., Zangaladze E., Imnadze P., Andersen G., Torok T. 
Investigation of Yersinia pestis and Yersinia pseudotuberculosis 
strains from Georgia and neighboring countries in the Caucasus by 
high-density SNP microarray. Arch. Microbiol. 2018; 200(9):1345–
55. DOI: 10.1007/s00203-018-1545-8.

11. джапарова а.к., ерошенко г.а., никифоров к.а., 
куклева л.м., альхова ж.в., бердиев с.к., кутырев в.в. 
характеристика и филогенетический анализ штаммов Yersinia 
pseudotuberculosis из сарыджазского высокогорного очага в 
тянь-Шане. Проблемы особо опасных инфекций. 2021; 2:87–93. 
DOI: 10.21055/0370-1069-2021-2-87-93.

12. Seecharran T., Kalin-Manttari L., Koskela K., Nikkari S., 
Dickins B., Corander J., Skurnik M., McNally A. Phylogeographic 
separation and formation of sexually discrete lineages in a global 
population of Yersinia pseudotuberculosis. Microb. Genom. 2017; 
3(10):e000133. DOI: 10.1099/mgen.0.000133.

13. перетолчина н.п., климов в.т., воскресенская е.а., 
кокорина г.и., богумильчик е.а., трухачев а.л., игумнова с.в., 
джиоев Ю.п., злобин в.и. локусный состав CRISPR-CAS си-
стемы Yersinia pseudotuberculosis различных генетических вари-
антов. Эпидемиология и вакцинопрофилактика. 2020; 19(2):31–9. 
DOI: 10.31631/2073-3046-2020-19-2-31-39.

14. Hall M., Chattaway M.A., Reuter S., Savin C., Strauch E., 
Carniel E., Connor T., Van Damme I., Rajakaruna L., Rajendram 
D., Jenkins C., Thomson N.R., McNally A. Use of whole-genus ge-
nome sequence data to develop a multilocus sequence typing tool 
that accurately identifies Yersinia isolates to the species and subspe-
cies levels. J. Clin. Microbiol. 2015; 53(1):35–42. DOI: 10.1128/
JCM.02395-14.

15. Duan R., Liang J., Shi G., Cui Z., Hai R., Wang P., Xiao Y., 
Li K., Qiu H., Gu W., Du X., Jing H., Wang X. Homology analysis of 



109

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2022; 4         Original articles

pathogenic Yersinia species Yersinia enterocolitica, Yersinia pseudo‑
tuberculosis, and Yersinia pestis based on multilocus sequence typing. 
J. Clin. Microbiol. 2014; 52(1):20–9. DOI: 10.1128/JCM.02185-13.

References 
1. European Food Safety Authority, European Centre for 

Disease Prevention and Control. The European Union summary re-
port on trends and sources of zoonoses, zoonotic agents and food-
borne outbreaks in 2015. EFSA J. 2016; 14(12):4634. DOI: 10.2903/j.
efsa.2016.4634.

2. [On the state of sanitary and epidemiological welfare of the 
population in the Russian Federation in 2020: State Report]. Moscow: 
Federal Service for Surveillance on Consumers Rights Protection and 
Human Well-being; 2021. 256 p. 

3. Voskresenskaya E.A., Burgasova O.A. [Methods of ge-
netic typing of Yersinia pseudotuberculosis]. Infektsionnye Bolezni 
[Infectious Diseases]. 2011; 9(2):81–8.

4. Karimova T.V., Klimov V.T., Chesnokova M.V. [Molecular-
biological characteristics of Yersinia pseudotuberculosis and Yersinia 
enterocolitica isolated in Siberia and the Far East]. [Bulletin of the 
East Siberian Scientific Center of the Siberian Branch of the Russian 
Academy of Medical Sciences]. 2016; 1(3-1):60–4.

5. Voskressenskaya E., Leclercq A., Tseneva G., Carniel E. 
Evaluation of ribotyping as a tool for molecular typing of Yersinia 
pseudotuberculosis strains of worldwide origin. J. Clin. Microbiol. 
2005; 43(12):6155–60. DOI: 10.1128/JCM.43.12.6155-6160.2005.

6. Torrea G., Chenal-Francisque V., Leclercq A., Carniel E. 
Efficient tracing of global isolates of Yersinia pestis by restriction 
fragment length polymorphism analysis using three insertion se-
quences as probes. J. Clin. Microbiol. 2006; 44(6):2084–92. DOI: 
10.1128/JCM.02618-05.

7. Voskresenskaya E., Savin C., Leclercq A., Tseneva G., 
Carniel E. Typing and clustering of Yersinia pseudotuberculosis 
isolates by restriction fragment length polymorphism analysis using 
insertion sequences. J. Clin. Microbiol. 2014; 52(6):1978–89. DOI: 
10.1128/JCM.00397-14.

8. Halkilahti J., Haukka K., Siitonen A. Genotyping of out-
break-associated and sporadic Yersinia pseudotuberculosis strains by 
novel multilocus variable-number tandem repeat analysis (MLVA). 
J. Microbiol. Methods. 2013; 95(2):245–50. DOI: 10.1016/j.
mimet.2013.09.007.

9. Evseeva V.V., Platonov M.E., Dentovskaya S.V., Anisimov 
A.P. [Yersinia pseudotuberculosis typing using multi-locus variable-
number tandem repeat analysis]. Problemy Osobo Opasnykh Infektsii 
[Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2015; (4):55–7. 
DOI: 10.21055/0370-1069-2015-4-55-57.

10. Zhgenti E., Hu P., Chanturia G., Tsereteli D., Kekelidze M., 
Chubinidze S., Zangaladze E., Imnadze P., Andersen G., Torok T. 
Investigation of Yersinia pestis and Yersinia pseudotuberculosis 
strains from Georgia and neighboring countries in the Caucasus by 
high-density SNP microarray. Arch. Microbiol. 2018; 200(9):1345–
55. DOI: 10.1007/s00203-018-1545-8.

11. Dzhaparova A.K., Eroshenko G.A., Nikiforov K.A., Kukleva 
L.M., Al’khova Z.V., Berdiev S.K., Kutyrev V.V. [Characteristics and 
phylogenetic analysis of Yersinia pseudotuberculosis strains from the 

Sarydzhaz high-mountain focus in the Tien-Shan]. Problemy Osobo 
Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 
2021; (2):87–93. DOI: 10.21055/0370-1069-2021-2-87-93. 

12. Seecharran T., Kalin-Manttari L., Koskela K., Nikkari S., 
Dickins B., Corander J., Skurnik M., McNally A. Phylogeographic 
separation and formation of sexually discrete lineages in a global 
population of Yersinia pseudotuberculosis. Microb. Genom. 2017; 
3(10):e000133. DOI: 10.1099/mgen.0.000133.

13. Peretolchina N.P., Klimov V.T., Voskresenskaya E.A., 
Kokorina G.I., Bogumilchik E.A., Trukhachev A.L., Igumnova S.V., 
Dzhioev Y.P., Zlobin V.I. [CRISPR-CAS loci of Yersinia pseudotuber‑
culosis strains with different genetic determinants]. Epidemiologiya i 
Vaktsinoprofilaktika [Epidemiology and Vaccinal Prevention]. 2020; 
19(2):31–9. DOI: 10.31631/2073-3046-2020-19-2-31-39.

14. Hall M., Chattaway M.A., Reuter S., Savin C., Strauch E., 
Carniel E., Connor T., Van Damme I., Rajakaruna L., Rajendram 
D., Jenkins C., Thomson N.R., McNally A. Use of whole-genus ge-
nome sequence data to develop a multilocus sequence typing tool 
that accurately identifies Yersinia isolates to the species and subspe-
cies levels. J. Clin. Microbiol. 2015; 53(1):35–42. DOI: 10.1128/
JCM.02395-14.

15. Duan R., Liang J., Shi G., Cui Z., Hai R., Wang P., Xiao Y., 
Li K., Qiu H., Gu W., Du X., Jing H., Wang X. Homology analysis of 
pathogenic Yersinia species Yersinia enterocolitica, Yersinia pseudo‑
tuberculosis, and Yersinia pestis based on multilocus sequence typing. 
J. Clin. Microbiol. 2014; 52(1):20–9. DOI: 10.1128/JCM.02185-13.

Authors:
Trukhachev A.L., Meloyan M.G., Vodop’yanov A.S., Vodop’yanov S.O.,  

Podladchikova O.N., Pisanov R.V., Rykova V.A., Kuznetsova D.A. Rostov-on-
Don Research Anti-Plague Institute. 117/40, M. Gor’kogo St., Rostov-on-
Don, 344002, Russian Federation. E-mail: plague@aaanet.ru.

Voskresenskaya E.A., Kokorina G.I., Bogumil’chik E.A. Pasteur 
Saint Petersburg Research Institute of Epidemiology and Microbiology. 
14, Mira St., Saint Petersburg, 197101, Russian Federation. E-mail:  
pasteur@pasteurorg.ru.

Chesnokova M.V., Klimov V.T. Irkutsk Research Anti-Plague Institute of 
Siberia and Far East. 78, Trilissera St., Irkutsk, 664047, Russian Federation. 
E-mail: adm@chumin.irkutsk.ru.

об авторах:
Трухачев А.Л., Мелоян М.Г., Водопьянов А.С., Водопьянов С.О.,  

Подладчикова О.Н., Писанов Р.В., Рыкова В.А., Кузнецова Д.А. 
ростовский-на-дону научно-исследовательский противочумный инсти-
тут. российская Федерация, 344002, ростов-на-дону, ул. м. горького, 
117/40. E-mail: plague@aaanet.ru.

Воскресенская Е.А., Кокорина Г.И., Богумильчик Е.А. санкт-
петербургский научно-исследовательский институт эпидемиологии 
и микробиологии им. пастера. российская Федерация, 197101, санкт-
петербург, ул. мира, 14. E-mail: pasteur@pasteurorg.ru.

Чеснокова М.В., Климов В.Т. иркутский научно-исследователь-
ский противочумный институт сибири и дальнего востока. 
российская Федерация, 664047, иркутск, ул. трилиссера, 78. E-mail:  
adm@chumin.irkutsk.ru.


