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Цель – определение филогеографических и фенотипических характеристик штамма Burkholderia mallei, вы-
звавшего в 2023 г. вспышку сапа лошадей на территории Забайкальского края. Материалы и методы. Культуру 
B. mallei из секционного материала выделяли согласно МУ 4.2.3744-22. Фенотипические характеристики иссле-
довали бактериологически и с использованием системы VITEK®2 GN. Молекулярно-генетический анализ генома 
B. mallei 16050 в сравнении с 103 геномами из публичных баз данных проводили с использованием ресурсов 
PubMLST, NGphylogeny и iTOL v6. Результаты и обсуждение. Выделенные от сапной лошади из Читы штаммы 
B. mallei 16050 и 15747, идентифицированные методом ПЦР, отличались по морфологическим характеристикам, 
но имели идентичные атипичные биохимические профили, определившие их ошибочную идентификацию си-
стемой Vitek 2 (GN) как Sphingomonas paucimobillis. Анализ шотган полногеномных последовательностей под-
твердил идентичность этих штаммов, последующее исследование проводили с использованием сиквенса штамма 
B. mallei 16050, имеющего более высокое качество сборки. Филогенетический анализ на основании результатов 
cgMLST методом максимального правдоподобия показал вхождение штамма B. mallei 16050 в отдельный кластер 
(бутстреп 91 %). В ближайший кластер (бутстреп 100 %) вошли пять штаммов, три из которых (В-120, Ц-5 и Ц-4) 
имеют достоверно монгольское происхождение, для еще двух (Z-12 и 10230) высокое сходство с монгольскими 
штаммами показано в настоящей работе. Выявлено, что 87 локусов штамма 16050 имели новые аллели, что мо-
жет послужить в качестве маркера при проведении геномного надзора и расследования заносных случаев сапа. 
Полученные данные позволяют с высокой долей вероятности предположить, что штамм B. mallei, вызвавший в 
2023 г. вспышку сапа лошадей в г. Чите, имеет монгольское происхождение.
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Abstract. The aim of the study was to determine the phylogeographic and phenotypic characteristics of the 
Burkholderia mallei that caused an outbreak of equine glanders in the Trans-Baikal Territory in 2023. Materials and 
methods. The B. mallei culture was isolated from section material according to Methodological Regulations 4.2.3744-22.  
Phenotypic characteristics were investigated bacteriologically and using the VITEK®2 GN. Analysis of the B. mallei 
genomes from public databases was performed using the PubMLST, NGphylogeny, and iTOL v6 resources. Results and 
discussion. Strains of B. mallei 16050 and 15747, isolated from the horse affected by glanders, identified using PCR, 
differed in morphological features, but had identical atypical biochemical profiles which lead to misidentification by 
VITEK®2 GN system as Sphingomonas paucimobillis. Shotgun analysis of the whole genome sequences confirmed the 
identity of those strains; a subsequent study was performed using a higher quality sequence of B. mallei strain 16050. 
Phylogenetic analysis based on the results of cgMLST showed the inclusion of the strain B. mallei 16050 in a separate 
cluster, grouped near the cluster of 5 strains, three of which (B-120, Ц-5, Ц-4) are reliably of Mongolian origin, the other 
two strains (Z-12 and 10230) have high similarity to Mongolian strains which is demonstrated in the current work. It has 
been revealed that 87 loci of the strain 16050 have new alleles, which can serve as a marker in genomic surveillance and 
investigation of imported cases of glanders. The data obtained allow us to assume with a high degree of probability that 
the outbreak of equine glanders in Chita in 2023 was caused by a strain of Mongolian origin.
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Сап – одно из старейших известных забо-
леваний, описанное еще Гиппократом примерно  
в 425 г. до н. э. Это зооантропонозная инфекция, вы-
зываемая Burkholderia mallei, поражает непарноко-
пытных, а также ряд других семейств млекопитаю-
щих, в том числе людей. Летальность при сапе до-
стигает 50 % при адекватном лечении и превышает 
95 % при его отсутствии. Лицензированных вакцин 
против сапа нет. Возбудитель сапа является факуль-
тативным внутриклеточным патогеном и обладает 
естественной резистентностью к большинству анти-
биотиков. В связи с этим возбудитель сапа отнесен 
ко второй группе патогенных биологических аген-
тов (ПБА) и входит в список потенциальных средств 
биотерроризма. Сап включен в перечень инфекци-
онных болезней, требующих проведения мероприя-
тий по санитарной охране территории Российской 
Федерации, и обязателен к уведомлению Всемирной 
организации по охране здоровья животных (WOAH, 
ВОЗЖ).

Основным резервуаром и источником инфек-
ции для животных, как правило, являются непарно-
копытные с субклинической формой инфекции; для 
человека – больные животные с острыми формами 
болезни. Заражение человека чаще происходит кон-
тактно, реже алиментарным путем или аэрогенно. 
Не исключена передача инфекции от человека к че-
ловеку [1]. 

Люди к сапу восприимчивы, но считаются слу-
чайными хозяевами. Локальная инфекция без пра-
вильного лечения приводит к септицемии и колониза-
ции внутренних органов, таких как селезенка, печень 
и легкие, с развитием абсцессов, септического шока 
и смерти. Анализ литературных данных за период 
значительного распространения сапа в Европе (1831–
1923 гг.) показал, что медики того времени считали, 
что факт контакта пациента с больными лошадьми 
в случае наличия воспалительного поражения сли-
зистой оболочки полости рта или носа, абсцессов в 
подкожных или мышечных тканях дает основание 
для подозрения на сап. В настоящее время считается, 
что зоонозная передача B. mallei человеку происхо-
дит редко, даже в случаях частых и тесных контактов 
с инфицированными животными. Однако тщательно-
го изучения этого вопроса не проводилось в связи с 
редкостью этой инфекции среди людей. За последние  
20 лет описано 4 случая сапа у людей: один произо-
шел вследствие внутрилабораторного заражения в 
США, остальные – после контакта с больными ло-
шадьми в Иране, Бразилии и Китае [2–5].

Сап был ликвидирован в СССР, Северной 
Америке, Австралии и Европе к середине прошло-
го века. В настоящее время болезнь встречается в 

ряде стран Ближнего и Среднего Востока, Азии, 
Центральной и Южной Америки [6, 7], среди которых 
имеются сопредельные с Россией: Монголия, Турция 
и Китай. Важным фактором риска распространения 
сапа в свободные от этой инфекции регионы являет-
ся импорт животных из эндемичных по сапу регио-
нов, а также международные перемещения скаковых 
лошадей [8]. Наблюдается тенденция к расширению 
территорий эндемичности сапа, что представляет 
значительный риск для здоровья населения и суще-
ственную угрозу для популяций лошадей. 

Целью работы являлось определение филогео-
графических и фенотипических характеристик штам-
ма Burkholderia mallei, вызвавшего в 2023 г. вспышку 
сапа лошадей на территории Забайкальского края.

Материалы и методы

Поиск случаев и анализ глобальной ситуа-
ции по сапу проводили с использованием данных 
ВОЗЖ (https://wahis.woah.org/#/dashboards/country-
or-disease-dashboard) и публикаций в рецензируемых 
научных журналах. Исследован секционный мате-
риал от четырех лошадей с подозрением на сап, на-
правленный из ФКУЗ «Читинская противочумная 
станция» Роспотребнадзора в Референс-центр по 
мониторингу за возбудителями мелиоидоза и сапа 
(ФКУЗ Волгоградский научно-исследовательский 
противочумный институт Роспотребнадзора), иссле-
дование проводили в соответствии с МУ 4.2.3744-22. 
Выделенные штаммы идентифицировали методом 
ПЦР, описанным ранее [9]; ДНК выделяли с ис-
пользованием набора для выделения геномной ДНК 
из клеток, тканей и крови (Biolabmix, Россия); био-
химическое профилирование проводили на анализа-
торе VITEK® 2 с картами для идентификации кли-
нически значимых грамотрицательных палочек GN 
(bioMerieux, Франция). Расширенный молекулярно-
генетический анализ шотган полногеномной после-
довательности (WGS) вновь выделенного штамма 
B. mallei 16050 (VGARus id: Vnip002404) проводили 
в сравнении со всеми геномами B. mallei, представ-
ленными на момент исследования в базе данных  
PubMLST (n=101, id: 1–101), и двумя из базы 
данных GenBank NCBI (GCF_028621665.1 и 
GCF_028621495.1). Внутривидовое типирование по 
схеме B. mallei cgMLST [10] проводили с исполь-
зованием инструментария базы данных PubMLST 
(https://pubmlst.org/bigsdb?db=pubmlst_bmallei_
isolates). Выравнивание конкатенированных после-
довательностей и анализ полученных данных осу-
ществляли при помощи геномного компаратора [11]. 
Филогенетический анализ проводили по алгорит-
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му PhyML методом максимального правдоподобия 
(параметры по умолчанию, количество бутстреп-
реплик – 100) на основании 3328 кодирующих после-
довательностей, входящих в состав основного генома, 
с использованием веб-сервиса https://ngphylogeny.fr/. 
Филогенетическое дерево визуализировали с исполь-
зованием онлайн-инструментария Интерактивное 
древо жизни (iTOL v6) (https://itol.embl.de/tree/).

Результаты и обсуждение

Глобальная ситуация по сапу лошадей. Во 
многих странах за последнее столетие сап был ис-
коренен благодаря развитию средств диагностики и, 
в немалой степени, потере ведущей роли лошадей и 
других непарнокопытных в хозяйственной деятель-
ности. Анализ данных, доступных на сайте ВОЗЖ, 
показал, что за последние 20 лет наблюдается уве-
личение частоты вспышек, затронувших несколько 
тысяч домашних и диких животных не менее чем 

в 20 странах, прежде всего в Индии, Бразилии и 
Иране, и наблюдается тенденция к расширению тер-
риторий эндемичности сапа, имеют место случаи за-
носа инфекции, в том числе и на территорию России 
(Забайкальский край, 1985, 2007, 2013 и 2023 гг.), 
что позволяет отнести сап к возвращающимся ин-
фекциям. Динамика вспышек носит волнообразный 
характер с периодом в 4 года (рис. 1). 

Наблюдаемое с 2022 г. снижение количества 
вспышек, скорее всего, не отражает реальное со-
стояние, поскольку ряд эндемичных по сапу стран 
не предоставили в ВОЗЖ данные за 2022–2023 гг. и 
первую половину 2024 г. По-видимому, также имеют 
место факты неинформирования – по официальной 
информации ВОЗЖ, Монголия с 2012 г. не сообщала 
о случаях сапа. В то же время анализ литературных 
данных показал, что в районе Улан-Батора и грани-
чащей с Забайкальским краем провинции Хэнтий в 
2019 и 2022 гг. были вспышки сапа, подтвержденные 
выделением культур сапного микроба [12].

Рис. 1. Глобальная ситуация по 
сапу лошадей

Fig. 1. Global situation on equine 
glanders
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Фенотипическая характеристика штам-
мов B. mallei, выделенных при вспышке сапа ло-
шадей в Забайкальском крае в 2023 г. В феврале 
2023 г. в Референс-центр по мониторингу за возбу-
дителями мелиоидоза и сапа (ФКУЗ Волгоградский 
научно-исследовательский противочумный институт 
Роспотребнадзора) поступил секционный материал 
от четырех лошадей с подозрением на сап, направлен-
ный из ФКУЗ «Читинская противочумная станция» 
Роспотребнадзора (идентификатор вспышки в базе 
WAHIS WOAH – IN_159397, report id FUR_163071, 
https://wahis.woah.org/#/in-review/4915?reportId= 
163071&fromPage=event-dashboard-url).

Из секционного материала от павшей лошади 
№ 643110000010443 выделены две бактериальные 
культуры, идентифицированные методом ПЦР как 
B. mallei. Оба штамма резистентны к полимиксину, 
слабоположительны в тесте на оксидазу и представ-
лены двумя морфологическими вариантами: коло-
нии в S-форме диаметром 1,5–3 мм и микроколонии 
диаметром менее 0,5 мм. Поскольку для возбудите-
ля сапа морфологическая диссоциация возможна, 
но не характерна, каждому из вариантов присвоен 
собственный номер – B. mallei 15747 и 15747мк, 
B. mallei 16050 и 16050мк. Анализ изолированных 
колоний каждого из вариантов бактериологическим 
методом показал стабильную морфологическую 
диссоциацию штаммов серии 15747, то есть полу-
чено подтверждение, что штамм 15747 выделен в 
виде чистой культуры, тогда как у штаммов серии 
16050 выраженной диссоциации не наблюдали и ва-
рианты росли в виде исходных колоний. В связи с 
этим далее анализировали штаммы B. mallei 15747, 
16050 и 16050мк. Анализ спектра биохимической 
активности выделенных штаммов с использовани-
ем автоматического анализатора Vitek 2 (GN) по-
казал идентичность их биохимических профилей с 
нетипичными для B. mallei результатами отдельных 
тестов (способность к утилизации сахарозы, отсут-
ствие L-пролинариламидазы и тирозинариламида-
зы), вследствие чего все три штамма идентифици-
рованы ошибочно как Sphingomonas paucimobillis. 
Необходимо отметить, что ошибочная идентифи-
кация возбудителя сапа с использованием автома-
тических биохимических анализаторов – неред-
кое явление. Так, штаммы Ц-5 (Монголия), Z-12 и 
Zagreb (Югославия) идентифицированы системой 
Vitek 2 (GN) с низкой дискриминацией между видами 
S. paucimobilis и B. mallei, а штамм В-120, выделен-
ный в г. Улан-Удэ от импортированных из Монголии 
лошадей, – как S. paucimobilis [13]. Учитывая общий 
источник выделения и идентичность биохимиче-
ских профилей штаммов B. mallei 15747, 16050 и 
16050мк, был сделан вывод, что перечисленные изо-
ляты являются изогенными (по сути, одним и тем же 
штаммом), а различия в морфологии, по-видимому, 
обусловлены разным количеством пассажей ис-
ходного материала через биопробы (15747 выделен 
после второго пассажа, 16050 – после третьего). 

B. mallei cgMLST. Сравнительный анализ WGS 
B. mallei 16050, 16050мк и 15747 подтвердил иден-
тичность этих штаммов, и, поскольку качество сбор-
ки нуклеотидной последовательности штамма 16050 
оказалось выше, для внутривидового типирования 
использовали WGS B. mallei 16050 (VGARus id: 
Vnip002404).

Возбудитель сапа является монофилетическим 
видом и классическое мультилокусное сиквенс-
типирование (MLST) по схеме D. Godoy et al. [14] 
не обеспечивает внутривидовую дифференциацию, 
поскольку все штаммы относятся к ST 40, за ис-
ключением NCTC 10260 и NCTC 10247 (выделены 
в Турции в 1949 и 1960 гг.), которые относятся к 
ST 100 (однолокусный вариант ST 40). 

Для выяснения филогенетических связей вы-
деленного штамма в контексте глобальной попу-
ляции возбудителя сапа проведено типирование с 
высокой степенью разрешения, основанное на ана-
лизе 3328 кодирующих последовательностей, входя-
щих в состав основного генома – B. mallei cgMLST. 
Поскольку в алгоритме анализа предусмотрено ис-
ключение паралогичных локусов, всего проанализи-
ровано 3311 локусов, из которых у штамма B. mal­
lei 16050 неполных было два, отсутствующих – три. 
Необходимо отметить, что у вновь выделенного 
штамма 87 локусов имели новые, ранее не обнару-
женные аллели, что может послужить в качестве 
маркера при проведении геномного надзора и рас-
следовании заносных случаев сапа на территории 
Российской Федерации. 

Филогенетический анализ на основании ре-
зультатов cgMLST методом максимального правдо-
подобия показал вхождение штамма B. mallei 16050 
в индивидуальный кластер, сформированный с вы-
соким уровнем бутстреп-поддержки (91 %). В бли-
жайший кластер с уровнем бутстреп-поддержки 
100 % вошли пять штаммов из государственной кол-
лекции патогенных микроорганизмов и клеточных 
культур (ГКПМ-Оболенск), номера SCPM-O-B-4682, 
SCPM-O-B-4683, SCPM-O-B-4684, SCPM-O-B-4686, 
SCPM-O-B-7146 присвоены штаммам возбудителя 
сапа Ц-4 и Ц-5 (Монголия), 10230 (нет данных), Z-12 
(Югославия) и В-120 (выделен в г. Улан-Удэ от ло-
шадей, импортированных из Монголии). Штаммы 
SCPM-O-B-7146 (В-120) и SCPM-O-B-4682 (Ц-4) 
расположены на отдельных ветвях (бутстреп-
поддержка – 71 и 99 % соответственно). Штамм 
SCPM-O-B-4683 (Ц-5) также имеет отдельную ветвь, 
а югославский штамм SCPM-O-B-4686 (Z-12) раз-
деляет общую ветвь со штаммом неизвестного про-
исхождения SCPM-O-B-4684 (10230), однако узлы 
ветвей этих штаммов не имеют значимой бутстреп-
поддержки (25 %) (рис. 2). 

Расположение штамма SCPM-O-B-4686 (Z-12) 
в одном кластере вместе с монгольскими вызывало 
сомнения в достоверности его паспортных данных. 
Необходимо отметить, что «пересортица» данных о 
происхождении штаммов для возбудителя сапа ха-
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рактерна для подавляющего большинства коллек-
ций и баз данных. Достаточно часто при заполнении 
раздела «Метаданные» не делается различий между 
местом выделения и местом хранения штаммов. Эта 
проблема обозначена публично. Так, в исследовании 
S. Appelt et al. показано, что депонированные в базы 
данных штаммы под одним и тем же собственным 
названием не являются одним и тем же штаммом, 
например, Budapest SAMN04260157 имеет индий-
ское происхождение и не группируется с Budapest 
NCTC_10229 и другими венгерскими штаммами; 
все штаммы возбудителя сапа с указанием США в 
качестве их географического происхождения имеют 
китайское происхождение, за исключением одного 
турецкого [10].

Анализ показал, что разница по количеству от-
личающихся аллелей между SCPM-O-B-4686 (Z-12) 
и монгольскими штаммами SCPM-O-B-4682 (Ц-4) и 
SCPM-O-B-4683 (Ц-5), составившая 227 и 184 алле-
ля, меньше, чем количество аллелей, дифференци-
рующих Ц-4 и Ц-5 (n=280), при этом с югославским 
штаммом SCPM-O-B-4688 (P-1) разница составляет 
495 аллелей. У штамма 10230 также прослеживается 
связь с монгольскими штаммами (таблица). Исходя 
из полученных данных, наиболее вероятным гео-

графическим происхождением штаммов SCPM-O-
B-4686 (Z-12) и SCPM-O-B-4684 (10230) является 
Монголия. 

Подобные же результаты сравнительного ана-
лиза матриц расстояний штамма В-120 и монголь-
ских штаммов (таблица) на геномном уровне под-
тверждают факт заноса сапа в г. Улан-Удэ в 1985 г. 
из Монголии. 

Таким образом, показаны тесные филогенетиче-
ские связи штамма B. mallei 16050 с кластером штам-
мов монгольского происхождения, а также сходство 
биохимических особенностей штаммов B. mallei 
16050, Ц-5, Z-12 и В-120, определяющих автомати-
зированную идентификацию штаммов B. mallei как 
S. paucimobilis. Полученные данные позволяют с вы-
сокой долей вероятности предположить, что штамм 
B. mallei 16050, вызвавший в 2023 г. вспышку сапа 
лошадей в г. Чите, имеет монгольское происхожде-
ние. Определить непосредственный источник ин-
фекции не представлялось возможным в силу отсут-
ствия в Референс-центре данных эпизоотологиче-
ского анамнеза инфицированных лошадей.

Конфликт интересов. Авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.

Рис. 2. Кластеризация штаммов B. mallei на основании сравнительного анализа конкатенированных локусов основного генома ме-
тодом максимального правдоподобия (бутстреп 100). Штаммы, выделенные в России, обозначены красным, Монголии – желтым, 
Югославии – зеленым, нет данных – синим (по паспортным данным)

Fig. 2. Clustering of B. mallei strains based on comparative analysis of concatenated loci of the main genome using the maximum likelihood 
method (bootstrap 100). Strains isolated in Russia are indicated in red, Mongolia – in yellow, Yugoslavia – in green, no data – in blue (accor
ding to passport data)
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П ри мечан и е :  н/д – нет данных; серым цветом выделены наименьшие показатели матрицы расстояний между штаммами.

N o te :  n/d – no data; the lowest values of the distance matrix between strains are highlighted in gray.
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