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Цель работы – определить эволюционно-филогеографическое происхождение штаммов возбудителя сибир-
ской язвы, вызвавших вспышки заболевания в Центральном федеральном округе Российской Федерации в 2023 г. 
Материалы и методы. Выполнено полногеномное секвенирование 13 штаммов возбудителя сибирской язвы, 
выделенных в Рязанской и Воронежской областях. Полногеномное секвенирование осуществляли с использо-
ванием платформ высокопроизводительного секвенирования Ion GeneStudio S5 Plus System (Life Technologies, 
США) и DNBSEQ-G50 (MGI, Китай). Выполнен полногеномный SNP-анализ 1245 штаммов Bacillus anthracis из 
50 стран, включая 304 штамма из 44 субъектов Российской Федерации. Результаты и обсуждение. Установлено, 
что штаммы возбудителя сибирской язвы, выделенные на территории субъектов Центрального федерального 
округа в 2023 г., относятся к филогенетической ветви A.Br.117, принадлежащей к монофилетической кладе TEA 
Tsiankovskii. Штаммы 1394, 1395 (Рязанская область) и 1402, 1404 (Воронежская область, Панинский район) 
относятся к генотипу A.Br.117-2, а штаммы 1405–1420 (Воронежская область, Богучарский район) – к генотипу 
A.Br.117-4. Штаммы, вызвавшие случаи заболевания в Панинском районе, имеют общее происхождение со штам-
мами 988/717 и 546/714, выделенными на территории области в 1980–1990-х гг., а штаммы из Богучарского райо-
на филогенетически близки со штаммом 991/178, выделенным в 1991 г. в Днепропетровской области Украины. 
Описана максимально детализированная на данный момент топология филогенетической ветви A.Br.117, вклю-
чающая четыре генотипа, для которых определены вероятные временные интервалы дивергенции и описаны 
особенности филогеографического распространения 165 штаммов B. anthracis. Штаммы, относящиеся к гено-
типу A.Br.117-1, обнаружены в Молдавии и на Украине, штаммы генотипа A.Br.117-2 преобладают на террито-
рии Центрального и Южного федеральных округов, штаммы генотипа A.Br.117-3 – в Приволжском, Южном и 
Северо-Кавказском федеральных округах, а штаммы генотипа A.Br.117-4 – в Северо-Кавказском и Южном феде-
ральных округах.
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Abstract. The aim of the work is to determine an evolutionary and phylogeographic origin of Bacillus anthracis 
strains that caused large-scale outbreaks of anthrax in the Central Federal District in 2023. Materials and methods. 
Whole genome sequencing of 13 strains of the anthrax pathogen isolated in the Ryazan and Voronezh Regions was per-
formed. It was conducted using the Ion GeneStudio S5 Plus System (Life Technologies, USA) and DNBSEQ-G50 (MGI, 
China) high-throughput sequencing platforms. A whole-genome SNP analysis of 1245 Bacillus anthracis strains from 
50 countries, including 304 strains from 44 constituent entities of the Russian Federation, was carried out. Results and 
discussion. It has been established that the anthrax strains isolated in the Central Federal District in 2023 fall under the 
phylogenetic branch A.Br.117, which belongs to the monophyletic clade TEA Tsiankovskii. Strains 1394, 1395 (Ryazan 
Region), 1402, 1404 (Voronezh Region, Paninsky District) belong to the genotype A.Br.117-2, and strains 1405–1420 
(Voronezh Region, Bogucharsky District) – to the genotype A.Br.117-4. The strains that caused the cases of the disease in 
Paninsky District have a common origin with strains 988/717 and 546/714 isolated in the region in the 1980–1990s, and 
the strains from Bogucharsky District are phylogenetically close to strain 991/178 isolated in 1991 in Dnepropetrovsk 
Region of Ukraine. The most detailed, to date, topology of the phylogenetic branch of A.Br.117 is described, including 
four genotypes for which probable time intervals of divergence are determined and the features of the phylogeographic 
distribution of 165 B. anthracis strains are provided. Strains belonging to the genotype A.Br.117-1 were isolated in 
Moldova and Ukraine, strains of the genotype A.Br.117-2 predominate in the Central and Southern Federal Districts; 
strains of genotype A.Br.117-3 – in the Volga, Southern and North Caucasian Federal Districts, and strains of genotype 
A.Br.117-4 – in the North Caucasian and Southern Federal Districts.
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Систематический мониторинг и анализ геном-
ных профилей патогенных микроорганизмов, цир-
кулирующих на территории Российской Федерации, 
является одной из первостепенных задач глобальной 
национальной стратегии геномного эпидемиологиче-
ского надзора. Накопление данных об особенностях 
геномов штаммов патогенных микроорганизмов, 
характерных для территории отдельных регионов, 
сведений о филогеографическом распространении 
отдельных генотипов и определение эволюционных 
связей – важные этапы совершенствования системы 
геномного мониторинга за возбудителем сибирской 
язвы.

Сибирская язва – особо опасное зоонозное за-
болевание, вызываемое палочковидной, грамполо-
жительной, спорообразующей бактерией Bacillus 
anthracis [1]. В Российской Федерации в 2023 г. от-
мечено увеличение числа случаев заболевания си-
бирской язвой относительно среднего пятилетнего 
показателя. Крупные вспышки сибирской язвы ре-
гистрировались в пяти субъектах трех федеральных 
округов: Приволжского (ПФО), Сибирского (СФО) и 
Центрального (ЦФО). Причем подавляющее число 
случаев заболевания отмечено на территории ЦФО. 
Однако имеющиеся сведения о филогенетической 
принадлежности штаммов из этого региона, вви-
ду ограниченного количества изученных штаммов, 
имеют фрагментарный характер и не отображают 
целостной картины. Данные о том, какие штаммы 
являются эндемичными в настоящее время для тер-
ритории ЦФО, позволят существенно повысить ка-
чественный уровень эпидемиологических расследо-
ваний в будущем.

Цель работы – определить эволюционно-
филогеографическое происхождение штаммов воз-
будителя сибирской язвы, вызвавших вспышки забо-
левания в ЦФО в 2023 г.

Материалы и методы

В исследовании использовались геномные по-
следовательности 13 штаммов B. anthracis, изолиро-
ванных в ЦФО в июле – сентябре 2023 г., о секвени-
ровании которых сообщалось ранее [2]. Исследуемые 
штаммы изолированы в разных районах двух регио-
нов Российской Федерации: 2 штамма – в Захаров-
ском районе Рязанской области, 2 – в Панинском  

райо не Воронежской области, 9 – в Богучарском рай-
оне Воронежской области. Идентификацию выде-
ленных культур осуществляли методами лаборатор-
ной диагностики в соответствии с МУ «Лабораторная 
диагностика и обнаружение возбудителя сибирской 
язвы» (МУК 4.2.2413-08), ПЦР в реальном време-
ни выполняли с использованием набора реагентов 
«АмплиСенс® Bacillus anthracis-FRT» (ФБУН ЦНИИ 
Эпидемиологии Роспотребнадзора, Россия). 

Бактерии культивировали на агаре BHI (HiMedia 
Laboratories Pvt Ltd, Индия) при 37 °С в течение 
18–20 ч. Геномную ДНК выделяли из 0,5 мл мик-
робной взвеси с использованием набора QIAamp 
DNA Mini Kit (Qiagen, Германия) по протоколу для 
грамположительных бактерий. Все манипуляции 
с бактериальными культурами выполняли в соот-
ветствии с требованиями МУК 4.2.2413-08 и МУК 
4.2.2941-11.  Стерильность образцов ДНК подтверж-
дали культивированием 5 % конечного объема ДНК 
в течение 5 суток на агаре Хоттингера при 37 °С. 
Концентрацию ДНК количественно определяли с 
помощью флуориметра Qubit 4.0 (Thermo Fisher 
Scientific, США). Образцы геномной ДНК хранили 
при минус 20° С.

Подготовку библиотек парных фрагментов 
ДНК осуществляли по стандартному протоколу с 
использованием набора реагентов FAST FS DNA 
Library Prep Set V2.1. Библиотеки парных фрагмен-
тов ДНК исследовали с использованием секвенатора 
DNBSEQ-G50 (MGI, Китай). Подготовку библиотек 
одиночных фрагментов ДНК выполняли, как было 
описано ранее [3]. Секвенирование одиночных фраг-
ментов ДНК проводили с использованием секвена-
тора Ion GeneStudio S5 Plus System (Thermo Fisher 
Scientific, США). Сборку геномных последователь-
ностей выполняли с использованием программного 
обеспечения SPAdes v3.15.3 [4]. Оценку качества 
сборки геномов осуществляли с помощью програм-
мы Quast 5.2.0 [5]. Для аннотации полученных гено-
мов использовали программу Dfast [6].

Филогенетическую принадлежность иссле-
дуемых штаммов к ветви A.Br.117 определяли на 
основе результатов полногеномного SNP-анализа 
1245 штаммов B. anthracis с использованием про-
граммного обеспечения ParSNP [7]. Выборка вклю-
чала 866 геномов возбудителя сибирской язвы 
из базы NCBI (National Center for Biotechnology 
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Information) и 379 геномов из коллекции геномов 
ФКУЗ Ставропольский противочумный институт 
Роспотребнадзора. В анализе использовали завер-
шенные геномы и полногеномные сборки, отвечаю-
щие следующим критериям: число контигов <100, 
глубина прочтения >30х, наличие сведений о гео-
графическом местоположении и времени выделения 
штамма. 

Дальнейший эволюционный и филогеографиче-
ский анализ проводили среди геномов 165 штаммов 
B. anthracis, относящихся к ветви A.Br.117, с исполь-
зованием программного пакета BEAST v2.7.5 [8]. 
Множественное выравнивание геномов 165 штаммов 
B. anthracis, относящихся к ветви A.Br.117, и штам-
ма Larissa (занимающего ближайшую соседнюю 
ветвь филогенетического дерева), представляющего 
внешнюю группу, выполняли с помощью програм-
мы REALPHY (Reference Sequence Alignment-based 
Phylogeny Builder) [9]. Полученная таким образом 
матрица множественного выравнивания геномов (ко-
ровый геном) включала как обнаруженные SNP, так и 
инвариантные сайты гомологичных последователь-
ностей всех геномов выборки. Выбор оптимальной 
эволюционной модели осуществляли с использова-

нием программы ModelTest-NG [10]. Оптимальную 
модель нуклеотидных замен (GTR+I+G4) определя-
ли на основе значений информационного критерия 
BIC (Bayesian Information Criterion) [11]. Оценку 
времени дивергенции ветвей филогенетического 
дерева выполняли на основе сведений о времени 
выделения штаммов с использованием некоррели-
рованной модели расслабленных молекулярных ча-
сов, что предполагает независимую скорость эволю-
ции каждой из ветвей, рассчитываемую из единого 
общего парамет рического распределения скорости. 
Консенсусное филогенетическое дерево визуализи-
ровали с использованием программы FigTree [12]. 

Сравнительный SNP-анализ геномов выполняли 
с использованием программы ParSNP с параметрами 
по умолчанию [7].

Результаты и обсуждение

Получены геномные последовательности 
13 штаммов B. anthracis, выделенных в июле – сен-
тябре 2023 г. на территории ЦФО. Метаданные 
штаммов и основные характеристики геномов при-
ведены в таблице. 

Метаданные штаммов и основные характеристики геномных последовательностей
Strain metadata and basic characteristics of genomic sequences

№
Штамм
Strain

Географическое местоположение 
Geographic location

Дата  
выделения

Isolation  
date

Размер  
генома, п.о.
Genome size,  

bp

Число  
фрагментов

Number  
of fragments

Гены 
Genes

Технология  
секвенирования

Sequencing  
technology

1 1394
Рязанская область, Захаровский район, с. Старое Зимино

Ryazan Region, Zakharovsky District, v. Staroe Zimino
13.07.2023 5 469 317 37 5894 Ion Torrent

2 1395
Рязанская область, Захаровский район, с. Старое Зимино

Ryazan Region, Zakharovsky District, v. Staroe Zimino
13.07.2023 5 468 306 40 5888 Ion Torrent

3 1402
Воронежская область, Панинский район, с. Красные Холмы

Voronezh Region, Paninsky District, v. Krasnye Kholmy
21.08.2023 5 458 414 36 5912 Ion Torrent

4 1404
Воронежская область, Панинский район, с. Красные Холмы

Voronezh Region, Paninsky District, v. Krasnye Kholmy
21.08.2023 5 455 176 32 5903 Ion Torrent

5 1405
Воронежская область, Богучарский район, х. Батовка

Voronezh Region, Bogucharsky District, farmstead Batovka
08.09.2023 5 457 379 36 5871 Ion Torrent

6 1406
Воронежская область, Богучарский район, с. Лебединка

Voronezh Region, Bogucharsky District, v. Lebedinka
08.09.2023 5 457 171 35 5895 Ion Torrent

7 1408
Воронежская область, Богучарский район, с. Лебединка

Voronezh Region, Bogucharsky District, v. Lebedinka
08.09.2023 5 456 352 37 5943 Ion Torrent

8 1410
Воронежская область, Богучарский район, х. Батовка

Voronezh Region, Bogucharsky District, farmstead Batovka
10.09.2023 5 457 134 34 5886 Ion Torrent

9 1411
Воронежская область, Богучарский район, с. Лебединка

Voronezh Region, Bogucharsky District, v. Lebedinka
10.09.2023 5 459 442 38 5903 Ion Torrent

10 1412
Воронежская область, Богучарский район, с. Лебединка

Voronezh Region, Bogucharsky District, v. Lebedinka
11.09.2023 5 455 041 32 5873 Ion Torrent

11 1416
Воронежская область, Богучарский район, с. Поповка

Voronezh Region, Bogucharsky District, v. Popovka
11.09.2023 5 456 116 31 5884 Ion Torrent

12 1419
Воронежская область, Богучарский район, х. Дядин

Voronezh Region, Bogucharsky District, farmstead Dyadin
13.09.2023 5 453 701 22 5818 MGI

13 1420
Воронежская область, Богучарский район, х. Дядин

Voronezh Region, Bogucharsky District, farmstead Dyadin
13.09.2023 5 454 183 22 5808 MGI
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Геномы всех исследуемых штаммов обладают 
идентичными наборами 13 генов вирулентности, ха-
рактерными для вида B. anthracis: capA, capB, capC, 
dep/capD, capE, lef, pagA, cya, inhA, nheA, nheB, nheC, 
alo; а также генов, ассоциированных с устойчиво-
стью к антибактериальным препаратам: клиндами-
цину (lsa(B)), фосфомицину (fosB1, fosB2), ванкоми-
цину (vanR­M, vanZ­F).

Определение филогенетического положения и 
эволюционных связей штаммов B. anthracis, изоли-
рованных в ЦФО в 2023 г., выполняли в два этапа. 
На первом этапе на основании результатов полно-
геномного SNP-анализа 1245 штаммов возбудителя, 
выделенных в 1935–2023 гг., проводили филогене-
тическую реконструкцию по методу максимального 
правдоподобия, что позволило определить принад-
лежность исследуемых штаммов к филогенетиче-
ской ветви A.Br.117. 

Ветвь A.Br.117 принадлежит к монофилетиче-
ской кладе TEA Tsiankovskii (A.Br.105) [13], которая 
включает четыре генетических линии: L1 – L4 [14]. 
Штаммы генетических линий L1 – L3 в разное время 
выявлялись на территории трех европейских стран: 
Болгарии, Греции и Албании. Согласно результатам 
недавних исследований (V. Timofeev et al., 2021), 
ветвь A.Br.117 соответствует генотипу L4, который 
представляет собой политомию с четырьмя ветвями, 
L4a – L4d [15].

На втором этапе анализировали 165 геномных 
последовательностей штаммов B. anthracis, принад-
лежащих к ветви A.Br.117, и геном штамма внешней 
группы с применением наиболее эффективного байе-
совского метода филогенетической реконструкции, 
позволяющего использовать сложные модели эволю-
ции. Размер корового генома 165 штаммов, принад-
лежащих к ветви A.Br.117, составил 4 967 574 п.о., 
что соответствует ~91 % среднего размера генома 
(5,45 Мб) штаммов ветви A.Br.117 и свидетельствует 
о достаточно высокой степени однородности иссле-
дуемых геномов. 

Полученные в результате анализа сведения о 
структуре филогенетической ветви A.Br.117 согла-
суются с недавними исследованиями. Структура 
ветви A.Br.117 представлена четырьмя кластерами 
A.Br.117-1 – A.Br.117-4, которые соответствуют ра-
нее описанным генотипам L4a – L4d. Использование 
байесовского метода филогенетического анализа 
позволило разрешить политомию и определить ве-
роятный временной интервал событий дивергенции 
для генотипов A.Br.117-1 – A.Br.117-4 (рис. 1), меди-
анное значение которого соответствует второй по-
ловине XVIII в. (1767–1779 гг., 95 % HPD интервал: 
1675–1865 гг.). 

Генотип A.Br.117-1 образуют 13 штаммов из 
Молдавии (n=9, 1981–1986 гг.) и Украины (n=4, 
1980–2012 гг.). Здесь и далее географическое место 
выделения штаммов указано в соответствии с тер-
риториальными границами государств по состоянию 
на апрель 2024 г. 

Географическое распространение штаммов ге-
нотипа A.Br.117-2 (n=31) охватывает территорию ше-
сти стран: Словакии (n=1), Молдавии (n=1), России 
(n=22), Украины (n=3), Узбекистана (n=2) и Китая 
(n=2). Значительная часть российских штаммов 
(n=19) выявлена в период с 1979 по 2023 г. на тер-
ритории европейской части страны: в ЦФО (n=11), 
Южном (ЮФО, n=6) и Северо-Кавказском (СКФО, 
n=2) федеральных округах (рис. 2). 

Генотип A.Br.117-3 включает изоляты из 
Казахстана (n=8) и Российской Федерации (n=43). 
Подавляющее большинство российских изолятов 
(n=41) выделены на территории европейской части 
страны: ЦФО – 6 штаммов (1981–2000 гг.), ПФО – 
15 (1979–1999 гг.), ЮФО и СКФО – по 11 штаммов в 
1983–2011 гг. и 1968– 2019 гг. соответственно.

Почти все изоляты (n=67), отнесенные к генотипу 
A.Br.117-4, циркулируют на территории европейской 
части Российской Федерации. Исключение состав-
ляют штаммы I-9 (Республика Тыва, 1956 г.), 68/12 
(Азербайджан, 1967 г.) и 997/178 (Украина, 1991 г.). 
Среди российских изолятов наблюдается следую-
щее филогеографическое распределение: СКФО – 
36 штаммов (1956–2007 гг.), ЮФО – 20 штаммов 
(1981–2014 гг.), ЦФО – 11 штаммов (1981–2023 гг.). 

Полученные результаты геномного профилиро-
вания территории позволяют сделать вывод, что для 
штаммов возбудителя сибирской язвы, относящихся 
к ветви A.Br.117, с территории европейской части 
России, закономерно следующее филогеографиче-
ское распределение: генотип A.Br.117-2 – ЦФО и 
ЮФО; генотип A.Br.117-3 – ПФО, ЮФО и СКФО; 
генотип A.Br.117-4 – СКФО и ЮФО.

Штаммы 1394 и 1395 (Рязанская область) и 
штаммы 1402 и 1404 (Воронежская область) отно-
сятся к генотипу A.Br.117-2 (рис. 1). Сравнительный 
анализ геномов обнаруживает 27 SNP (24 хромосом-
ных и 3 плазмидных), отличающих штаммы 1402 и 
1404 от штаммов 1394 и 1395. Из 20 полиморфизмов, 
локализованных в кодирующих областях генома,  
14 (~52 %), являются несинонимичными. Значимые 
мутации затрагивают гены большой рибосомальной 
субъединицы rplC, АТФазы транспорта катионов 
P-типа pacL, иммунного ингибитора А-протеазы 
вирулентности inA, большой субъединицы ацето-
лактатсинтазыпуллуланазы pulA, стрессового белка 
yflT, АВС-транспортера гидроксамата железа fecB, 
FAD-зависимой монооксигеназы ubiH, эффектора 
экстрацитоплазматического сигма-фактора, белка 
клеточного деления ftsZ, метилтрансферазы metH и 
фагового белка.

Установлено, что штаммы 1402 и 1404 из 
Панинского района Воронежской области имеют об-
щее происхождение со штаммами 988/717 и 546/714, 
выделенными на территории области в 1991 и 1982 гг. 
соответственно. Вероятное событие дивергенции 
датируется второй половиной XX в. (1950–1974 гг., 
95 % HPD интервал: 1917–1989 гг.). Штаммы 1402 и 
1404 отличаются от штаммов 988/717 и 546/714 на 
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Рис. 1. Эволюционно-филогеографическая реконструкция ветви A.Br.117. Значения в узлах дерева соответствуют рассчитанному  
медианному времени вероятной дивергенции ветвей от общего предка

Fig. 1. Evolutionary-phylogeographic reconstruction of the branch A.Br.117. The values in the tree nodes correspond to the calculated median 
time of probable divergence of the branches from a common ancestor
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10 SNP (7 хромосомных и 3 плазмидных), доля не-
синонимичных мутаций среди них составляет 70 %. 
Значимые изменения отмечены в структуре генов, 
кодирующих пермеазу АВС-транспортера железа, 
металлозависимую гидролазу yfiT, А-субъединицу 
дипиколинатсинтазы dapA и фаговый белок. 

Штаммы 1405–1420 из Богучарского райо-
на Воронежской области относятся к генотипу 
A.Br.117-4 (рис. 1). Как было отмечено ранее, боль-
шинство штаммов этого генотипа встречается на 
территории СКФО и ЮФО. На территории ЦФО 
до 2023 г. штаммы этого генотипа выявлялись лишь 
дважды – в Рязанской (1981 г.) и Калужской (1989 г.) 
областях. Штаммы 1405–1420 филогенетически 
близки со штаммом 991/178, выделенным в 1991 г. 
на территории Днепропетровской области Украины. 
Вероятное событие дивергенции от общего предка 
датируется концом XIX в. (1887 гг., 95 % HPD интер-
вал: 1818–1963 гг.).

В результате сравнительного анализа геномов  
обнаружено 15 SNP (13 хромосомных, 2 плаз-

мидных), отличающих штаммы 1405–1420 из 
Воронежской области от штамма 991/178 (Украина), 
из них 10 полиморфизмов являются несинонимич-
ными. Значимые нуклеотидные замены локализова-
ны в генах спорового белка sspF, кардиолипинсин-
тазы clsA, N-ацетилглюкозаминилдифосфоундекап
ренол N-ацетил-бета-D-маннозаминилтрансферазы, 
активатора продукции внеклеточных белков aepA, 
белка рекомбинации и репарации ДНК recA, белка 
инициации репликации ДНК dnaD, 1-дезокси-D-
ксилулозо-5-фосфатсинтазы dxs, гомоцистеинметил-
трансферазы metE, ацетаткиназы ackA и D-аланил-
D-аланинкарбоксипептидазы dacF. Также отмечено, 
что три нуклеотидные замены в генах clsA, metE, 
dacF являются нонсенс-мутациями и приводят к 
преждевременной терминации синтеза соответству-
ющих белков.

Геномное профилирование территорий на осно-
ве филогенетических данных стало удобным инстру-
ментом при эпидемиологических расследованиях 
случаев особо опасных инфекций. Возбудитель си-

Рис. 2. Схема филогографического распределения изолятов на территории европейской части России и стран Восточной Европы:
■ – количество вспышек сибирской язвы, вызванных штаммами генотипа A.Br.117-1; ▲ – A.Br.117-2; ♦ – A.Br.117-3; ● – A.Br.117–4

Fig. 2. Scheme of phylogeographic distribution of isolates in the European part of Russia and Eastern European countries:
■ – the number of anthrax outbreaks caused by strains of the genotype A.Br.117-1; ▲ – A.Br.117-2; ♦ – A.Br.117-3; ● – A.Br.117-4
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бирской язвы B. anthracis является источником по-
стоянной угрозы возникновения эпизоотий и пред-
ставляет собой один из приоритетных объектов науч-
ного исследования. В настоящее время в Российской 
Федерации динамично развивается проактивная 
система геномного эпидемиологического надзора 
за опасными инфекционными болезнями. При этом 
особое внимание уделяется геномному мониторингу 
популяций возбудителей особо опасных инфекций, 
изучению взаимосвязи структуры и функции гено-
ма с целью создания чувствительных, специфичных 
диа гностических тест-систем и эффективных средств 
специфической профилактики инфекционных болез-
ней. Проведенное исследование позволило впервые 
детально описать филогенетическую структуру вет-
ви A.Br.117 и определить вероятные временные ин-
тервалы дивергенции генотипов. Результаты анали-
за свидетельствуют о том, что штаммы B. anthracis, 
принадлежащие к ветви A.Br.117, эндемичные в на-
стоящее время для ЦФО, имеют широкое филогео-
графическое распространение на всей территории 
европейской части Российской Федерации. Штаммы, 
вызвавшие вспышки сибирской язвы в июле – сен-
тябре 2023 г. на территории ЦФО, относятся к двум 
разным генотипам, характерным для данной местно-
сти, и не связаны друг с другом.
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