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Цель работы – филогеографический и эволюционный анализ штаммов Brucella melitensis генетической ли-
нии II, выделенных на территории Российской Федерации, в контексте изучения глобальной популяции вида. 
Материалы и методы. В исследовании использовали 282 штамма B. melitensis из коллекции патогенных микро-
организмов ФКУЗ Ставропольский противочумный институт Роспотребнадзора. Полногеномное секвенирова-
ние осуществляли с помощью секвенатора DNBSEQ G50RS (MGI, Китай) с использованием набора реагентов 
MGIEasy FAST FS DNA Library Prep Set V2.1 (MGI, Китай) по стандартному протоколу. Эволюционный и фи-
логеографический анализ проводили на базе программного пакета BEAST v2.7.5. Результаты и обсуждение. 
Установлено, что штаммы B. melitensis в Российской Федерации принадлежат к четырем субгенотипам генети-
ческой линии II, дивергировавшей предположительно в XVI в.: IIb, IIg, IIh и IIi. Единичные случаи выявления в 
России изолятов субгенотипов IIb и IIg указывают на завоз инфекции из стран Ближнего Востока. Субгенотип IIh 
распространен в Сибири, Монголии, Китае и Казахстане. Варианты наиболее представительного и генетически 
гетерогенного субгенотипа IIi циркулируют на обширной территории от Северного Кавказа до Северного Китая 
и, как правило, выделяются в ходе эпидемиологических расследований вспышек бруцеллеза в европейской ча-
сти страны. Полученные результаты указывают на перспективу использования полногеномного SNP-анализа как 
эффективного инструмента для своевременного выявления неэндемичных или атипичных вариантов возбудителя 
бруцеллеза в ходе геномного профилирования отдельных регионов.
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Abstract. The aim of the work was to conduct phylogeographic and evolutionary analysis of Brucella melitensis 
strains of genetic lineage II, isolated in the territory of the Russian Federation in the context of studying the global 
population of the species. Materials and methods. The study used 282 strains of B. melitensis from the collection of 
pathogenic microorganisms at the Stavropol Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor. Whole-genome sequencing 
was performed using the DNBSEQ G50RS sequencer (MGI, China) and the MGIEasy FAST FS DNA Library Prep Set 
V2.1 kit (MGI, China) according to the standard protocol. Evolutionary and phylogeographic analysis was carried out 
applying the BEAST v2.7.5 software package. Results and discussion. It has been established that the B. melitensis 
strains in the Russian Federation belong to four sub-genotypes of the genetic line II, which presumably diverged in the 
16th century: IIb, IIg, IIh, and IIi. The singular cases of sub-genotypes IIb and IIg detection in Russia indicate the im-
portation of infection from the Middle East. Sub-genotype IIh is prevalent in Siberia, Mongolia, China, and Kazakhstan. 
Variants of the most representative and genetically heterogeneous sub-genotype IIi circulate in a vast area from the North 
Caucasus to Northern China and are usually identified during epidemiological investigations of brucellosis outbreaks in 
the European part of the country. The results indicate the prospect of using genome-wide SNP analysis as an effective 
tool for timely detection of non-endemic or atypical variants of the causative agent of brucellosis during genomic profi
ling of individual regions.
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Бруцеллез – зоонозное инфекционное забо-
левание, эндемичное во многих регионах мира. 
Количество ежегодно регистрируемых случаев забо-
левания бруцеллезом людей превышает 2,1 млн [1].

В соответствии с данными Международного 
комитета по систематике прокариот (ICNP), после 
объединения известных видов бруцелл и охробакте-
рий в единую таксономическую группу род Brucella 
включает 25 самостоятельных видов [2]. В то же 
время многие известные исследователи в области 
бруцеллеза считают, что указанные изменения в 
номенклатуре рода на основании геномных данных 
возбудителя бруцеллеза и почвенных бактерий не 
вполне обоснованы, принимая во внимание прин-
ципиальные различия в физиологии и экологии этих 
микроорганизмов [3].

Представители вида Brucella melitensis имеют 
наибольшее эпизоотическое и эпидемическое зна-
чение среди всех известных видов патогенных для 
человека бруцелл. Именно с B. melitensis связано 
большинство случаев тяжелого течения бруцеллеза 
у людей, ассоциированных с полиорганным пораже-
нием репродуктивной, костно-суставной, сердечно-
сосудистой, нервной систем организма [4]. B. me-
litensis принято считать этиологическим агентом 
бруцеллеза мелкого рогатого скота (МРС). Однако в 
2019 г. были описаны случаи инфицирования круп-
ного рогатого скота (КРС) бактериями этого вида 
в Африке, вероятно, вследствие распространения 
практики совместного содержания КРС и МРС [5]. 

Оперативная индикация и идентификация воз-
будителя бруцеллеза базируются на применении 
чувствительных и производительных молекулярно-
генетических методов исследования. В целях вну-
тривидовой дифференциации штаммов бруцелл 
по-прежнему широко применяются мультилокус-
ный анализ вариабельного числа копий тандемных 
повторов (MLVA) [6] и мультилокусное сиквенс-
типирование (MLST) [7]. Однако решение актуаль-
ных задач молекулярной эпидемиологии бруцеллеза 
фактически невозможно без использования методов 
высокопроизводительного секвенирования, обла-
дающих наивысшей разрешающей способностью 
[8, 9]. Кроме того, следует отметить, что активное 
внедрение в практику методов секвенирования нук
леиновых кислот привело к существенному сни-
жению актуальности дифференциации штаммов 
B. melitensis на основе определения биовара. Этот 
факт связан в первую очередь с отсутствием кор-
реляции биоварной принадлежности изолятов с их 

филогенетическим положением в случае мультило-
кусного сиквенс-анализа (MLSA) [10].

В настоящее время полногеномный анализ одно-
нуклеотидных полиморфизмов (wgSNP) – главный 
инструмент углубленного молекулярно-генетическо
го анализа выделенных штаммов бруцелл при рас-
следовании вспышек бруцеллеза, который позволяет 
исследовать структуру мобильных генетических эле-
ментов, генов, ассоциированных с вирулентностью, 
установить филогенетическое положение изолята, 
провести реконструкцию эпидемиологических свя-
зей между очагами инфекции [11].

Современное представление о генетической 
структуре глобальной популяции основано на срав-
нительном анализе данных полногеномного секве-
нирования штаммов B. melitensis. Согласно ему вид 
B. melitensis можно разделить на пять главных гене-
тических линий, характеризующихся определенной 
географической приуроченностью. Так, представи-
тели генетической линии I распространены главным 
образом в странах Средиземноморского бассейна, 
линии II – в Евразии, III – Африке, IV – Европе, V – 
Северной и Южной Америке [12].

Принимая во внимание высокий эпидемиоло-
гический потенциал B. melitensis и существующие 
риски, связанные с завозом/заносом на территорию 
России возбудителя бруцеллеза из эндемичных ре-
гионов, в частности Ближнего Востока и Юго-
Восточной Азии, актуальным является совершен-
ствование геномного мониторинга патогенных для 
человека бруцелл на основе новых данных о фило-
генетической структуре и эволюции возбудителя.

В 2018 г. нами был проведен филогенетиче-
ский и эволюционно-филогеографический анализ 
доступных полногеномных последовательностей 
B. melitensis, в результате которого определены вре-
менные интервалы дивергенции описанных ранее 
генотипов и установлено, что штаммы B. melitensis, 
циркулирующие на территории России, относятся к 
генетической линии II [13]. 

Известно, что объем и состав выборки иссле-
дуемых геномов оказывает значительное влияние 
на результаты байесовского филогенетического ана-
лиза и топологию филогении. Так, использование 
большего числа геномов позволяет увеличить охват 
генетических вариаций внутри и между таксонами, 
что способствует более точному восстановлению 
эволюционной истории, обеспечивая лучшую ста-
тистическую поддержку узлов для определения наи-
более вероятной топологии филогении. Реализация 
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федерального проекта «Санитарный щит страны –  
безопасность для здоровья (предупреждение, вы-
явление, реагирование)» позволила значительно 
увеличить за последние три года количество иссле-
дуемых геномных последовательностей штаммов 
возбудителя бруцеллеза из Российской Федерации, 
что создает предпосылки для глубокого анализа до-
ступных метаданных и получения новых знаний о 
филогеографии B. melitensis. 

Цель исследования – филогеографический и 
эволюционный анализ штаммов B. melitensis ге-
нетической линии II, выделенных на территории 
Российской Федерации, в контексте изучения гло-
бальной популяции вида.

Материалы и методы

Геномные последовательности 690 штаммов 
B. melitensis, выделенных из разных образцов био-
материала в период с 1952 по 2023 г., получены из 
баз данных GenBank и VGARus. 

Геномы 282 штаммов B. melitensis (269 выделе-
ны от людей и 13 – от животных) из коллекции па-
тогенных микроорганизмов ФКУЗ Ставропольский 
противочумный институт Роспотребнадзора секве-
нированы в ходе выполнения данной работы. В чис-
ле прочих исследуемых штаммов 219 были изоли-
рованы в разное время на территории Российской 
Федерации: 87 штаммов – Республика Калмыкия 
(1957–2024 гг.); 62 – Ставропольский край (1957–
2024 гг.); 22 – Республика Дагестан (1963–2019 гг.); 
3 – Чеченская Республика (1960–2014 гг.); 2 – 
Кабардино-Балкарская Республика (2024 г.); 2 – 
Карачаево-Черкесская Республика (2023, 2024 гг.); 
1 – Астраханская область (2023 г.); 5 – Самарская 
область (2022, 2023 гг.); 2 – Саратовская область 
(1948, 2024 гг.); 1 – Свердловская область (2019 г.); 
4 – Оренбургская область (2011 г.); 1 – Орловская 
область (2011 г.); 6 – Республика Тыва (1956–
2010 гг.); 5 – Республика Бурятия (1970–2024 гг.);  
5 – Красноярский край (1995–2024 гг.); 3 – Иркутская 
область (1942–1965 гг.); 1 – Новосибирская об-
ласть (1993 г.); 1 – Республика Хакасия (1959 г.); 1 – 
Забайкальский край (1956 г.); 1 – Читинская область 
(2025 г.); 1 – Хабаровский край (2019 г.); 3 – г. Санкт-
Петербург (2023 г.).

Сведения о штаммах B. melitensis, геномные по-
следовательности которых использованы для фило-
генетического и эволюционного анализа, представ-
лены в Дополнительном файле 1 (ссылка в конце 
статьи).

Штаммы из коллекции патогенных микроорга-
низмов ФКУЗ Ставропольский противочумный ин-
ститут Роспотребнадзора были идентифицированы с 
использованием стандартных биохимических мето-
дов в соответствии с требованиями МУК 4.2.3010-12.  
Все изоляты проявляли типичные культурально-
морфологические и биохимические свойства. В со-
ответствии с МР 4.2.0288-22 «Идентификация и 

типирование штаммов бруцелл с использованием 
молекулярно-биологических методов», методом 
ПЦР подтверждена принадлежность штаммов к роду 
Brucella на основании наличия продуктов амплифи-
кации фрагментов генов wboA, bcsp31 и abc. 

Бактерии культивировали на бруцелла-агаре при 
37 °С в течение 48 ч. К микробной взвеси с концен-
трацией 2·109 м.к./мл добавляли мертиолят натрия 
до конечной концентрации 0,01 % и инкубировали 
при температуре 56 °С в течение 30 мин. Геномную 
ДНК выделяли из 0,5 мл обеззараженной микробной 
взвеси с использованием набора PureLink Genomic 
DNA Kits (Life Technologies, США). Концентрацию 
ДНК количественно определяли с помощью флуо-
риметра Qubit 4.0 (Thermo Fisher Scientific, США). 
Оценку чистоты геномной ДНК осуществляли с 
использованием спектрофотометра NanoDrop 2000 
(Thermo Fisher Scientific, США). Образцы геномной 
ДНК хранили при минус 20 °С до дальнейшего ис-
пользования.

Подготовку библиотек фрагментов ДНК прово-
дили по стандартному протоколу для набора реаген-
тов FAST FS DNA Library Prep Set V2.1 (MGI, Китай). 
Секвенирование проводили с использованием секве-
натора DNBSEQ G50RS (MGI, Китай), а также ре
агентов и проточной ячейки FCL для запуска секве-
натора DNBSEQ-G50 High-throughput Sequencing Set 
(FCL, PE100, 100 Гб).

Сборку геномных последовательностей осу-
ществляли с использованием программного обеспе-
чения SPAdes v3.15.3 [14]. Оценка качества сборки 
геномов выполнена с помощью программы Quast 
5.2.02 [15]. Для аннотации полученных геномов ис-
пользовали программу Dfast [16].

Филогенетический анализ проводили на выбор-
ке геномов, включающей 282 геномные последова-
тельности штаммов B. melitensis, секвенированные 
в ходе выполнения данной работы, и 690 геномов из 
баз данных NCBI (National Center for Biotechnology 
Information) и VGARus ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии 
Роспотребнадзора. Для анализа были отобраны завер-
шенные и фрагментированные геномы, отвечающие 
следующим критериям: число контигов <100, глуби-
на прочтения >30х, обязательное наличие сведений о 
дате выделения штамма (год). 

Эволюционный и филогеографический анализ 
проводили с использованием программного пакета 
BEAST v2.7.5 [17]. Множественное выравнивание 
972 геномов B. melitensis выполняли с помощью про-
граммы REALPHY (Reference Sequence Alignment-
based Phylogeny Builder) [18]. Полученная таким 
образом матрица множественного выравнивания ге-
номов (коровый геном) включала как обнаруженные 
SNP, так и инвариантные сайты гомологичных по-
следовательностей всех геномов выборки. 

Выбор оптимальной эволюционной модели 
проводили с использованием программы ModelTest-
NG [19]. Оптимальная модель нуклеотидных замен 
(GTR+I+G4) определена на основе значений крите-



111

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2026; 1 		        Original articles

рия BIC (Bayesian Information Criterion) [20]. Оценка 
времени дивергенции ветвей филогенетического 
дерева выполнялась на основе сведений о дате вы-
деления штаммов с использованием некоррелиро-
ванной модели строгих молекулярных часов, что 
предполагает равную скорость эволюции каждой 
из ветвей. Консенсусное филогенетическое дерево, 
представленное в Дополнительном файле 2 (ссылка 
в конце статьи), визуализировали с использованием 
программы FigTree [21]. 

Результаты и обсуждение

В целях описания филогеографического рас-
пространения и эволюции штаммов B. melitensis 
генетической линии II, выделенных на территории 
Российской Федерации, изучены последователь-
ности полных геномов 219 российских штаммов и 
753 – из разных регионов мира, в том числе 690 ге-
номов, представленных в базах данных GenBank 
NCBI и VGARus (все доступные черновые и полные 
геномы соответствующего качества на момент про-
ведения исследования). 

В соответствии с ранее полученными данными 
[7, 8], структура консенсусного филогенетического 
дерева, построенного на основании данных полно-
геномного SNP-анализа, включает пять основных ге-
нетических линий, обозначенных I–V (рисунок). 

В ходе геномного анализа изолятов из Африки 
установлено, что 11 штаммов из ЮАР, изолиро-
ванные от черной антилопы (сейбл) в 2017 г. и 
впервые описанные в 2024 г. в статье K.D. Mazwi 

et al. [11], относятся к отдельной генетической груп-
пе в составе генотипа III, обозначенной нами IIIb  
(см. Дополнительный файл 2). 

Размер корового генома, включающего кодирую
щие и некодирующие гомологичные области, соста-
вил 1 460 574 п.н. Анализ комплекса однонуклео-
тидных полиморфизмов, специфичных для каждой 
из описанных генетических ветвей B. melitensis, на 
основе сравнения соответствующих геномов с ре-
ференсной геномной последовательностью штам-
ма B. melitensis 16M (GCF_000007125.1) позволил 
выявить 10 244 однонуклеотидных полиморфизма 
(таблица).

Следует отметить, что на основе анализа SNP-
профилей нельзя сделать вывод о функциональных 
отличиях штаммов в составе различных генетических 
линий. Подавляющая часть описанных SNP не при-
водит к изменению аминокислотных последователь-
ностей белков. Кроме того, генотип-специфичные 
полиморфизмы относительно равномерно локали-
зованы на обеих хромосомах, что свидетельствует 
об отсутствии четко выраженных «горячих» точек 
мутаций, ассоциированных с дивергенцией генети-
ческих групп бруцелл разного географического про-
исхождения.

Установлено, что штаммы, выделенные в раз-
ное время на территории Российской Федерации, 
относятся к генетической линии II глобальной по-
пуляции, в том числе к подгенотипам IIb (1 штамм), 
IIg (4), IIh (18) и IIi (195). Исключение составляет 
B. melitensis С-459, выделенный из крови ребенка 
(М., 14 лет) в 1999 г. в г. Элисте (Республиканский 

Структура филогенетического дерева на основе кластерного анализа коровых SNP штаммов B. melitensis и карта-схема филогеогра-
фического распространения генетической линии II

Structure of phylogenetic tree based on cluster analysis of core SNPs of B. melitensis strains and a map diagram of the phytogeographic dis-
tribution of the genetic lineage II
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центр ГСЭН), Республика Калмыкия. Установлено, 
что в 1998 г. М. в течение трех месяцев проживал у 
родственников в г. Кизляре, Республика Дагестан. 
Указанный изолят принадлежит к подгенотипу Ia и 
генетически наиболее близок штамму NCTC10509 
(Италия, 1961 г.). 

Клинический изолят B. melitensis C-636 (г. Хаба
ровск, 2019 г.) относится к подгенотипу IIb в составе 
общей генетической группы со штаммами из Сирии 
и Турции. Поскольку штаммы подгенотипов Ia и IIb 
больше не выявлялись на территории России, можно 
предположить, что причиной приведенных двух слу-
чаев стал завоз бруцеллезной инфекции. 

В структуре генетической ветви IIg, сформи-
ровавшейся предположительно в XVI в., можно 
выделить две группы, одна из которых включает 
штаммы из Российской Федерации. Первая груп-
па сформирована двумя штаммами из провинций 
Шаньдун и Внутренняя Монголия Китая (1957, 
1991 гг.) и 11 – из Индии (2006–2022 гг.). В со-
став второй входят штаммы С-655 (г. Екатеринбург, 
2019 г.), С-709 (Астраханская область, 2023 г.) и 
изолят BwIM IRN 28 (Иран, 2015 г.). К этой же 
группе относятся I-308 (Республика Тыва, 1986 г.), 
C-704 (г. Санкт-Петербург, 2023 г.) вместе с BwIM 
TKM 56 (Туркменистан, 2015 г.), восемью штамма-
ми из Казахстана (372, 1985 г.; 101, 103, 131, 137, 
139, 140, 149, 1986 г.), а также изолятами из Кувейта, 
Саудовской Аравии, Турции, Сирии, Афганистана, 
Азербайджана. Имеющиеся данные позволяют 

предположить, что редкие случаи выявления штам-
мов подгенотипа IIg в Российской Федерации свя-
заны с завозом инфекции из эндемичных регионов 
Ближнего Востока. 

Подгенотипу IIg принадлежат и штаммы 
1_45, 1_47, выделенные в Норвегии в 2016 г. 
Предположение о происхождении указанных штам-
мов из стран Азии вследствие миграции населения 
или туризма было выдвинуто T.B. Johansen et al. на 
основании результатов анализа полных геномов и 
отнесения к генетической линии II [22].

Основу подгенотипа IIh, сформировавшего-
ся предположительно в XVI в., составляют штам-
мы, изолированные в Китае и Индии. В составе 
подгенотипа встречаются также ветви, в которых 
китайские штаммы соседствуют с изолятами из 
Монголии, Казахстана и России. Так, B. melitensis 
I-136 (Республика Хакасия, 1959 г.) входит в со-
став ветви вместе с группой штаммов из северных 
и восточных провинций Китая (Хэбэй, Внутренняя 
Монголия, Хэнань, Цзянсу). Аналогично штамм 
I-280 (Республика Бурятия, 1983 г.), 5 изолятов 
из Республики Тыва (I-73, 1956 г.; I-163, 1958 г.; 
I-160, 1961 г.; I-235, 1975 г.; I-370, 2010 г.) и 5 – из 
Красноярского края (I-340, 1995 г.; С-752, С-753, 
С-754, С-755, 2024 г.) образуют общую группу со 
штаммами из Китая (Внутренняя Монголия, 1990 г.; 
Харбин, 2018 г.) и Монголии (1976 г.). B. meliten-
sis I-94, выделенный из клинического материала, 
полученного из Читинской области, обладает наи-

Специфичные SNP-маркеры B. melitensis
Specific SNP markers for B. melitensis

№
Генотип 
Genotype 

Общее количество SNP для 
генотипа

Total number of SNPs for 
a genotype

Подгенотип 
Sub-genotype

Количество SNP для подгенотипа 
Number of SNPs for a sub-genotype

Хромосома 1
Chromosome 1

Хромосома 2
Chromosome 2

1
I 67

Ia 7 6

2 Ib 37 17

3

II 316

IIа 86 43

4 IIb 9 8

5 IIc 8 –

6 IId 6 2

7 IIe – –

8 IIf 41 21

9 IIg – –

10 IIh 9 5

11 IIi 1 1

12 IIj 46 30

13
III 420

IIIa 53 34

14 IIIb 226 107

15 IV 55 н/и / n/i 39 16

16
V 0

Va (референс / reference) – –

17 Vb – –

П ри мечан и е :  н/и – не идентифицирован.

N o te :  n/i – not identified.
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большим генетическим сходством со штаммами 
из Китая (53, 57, 59, 71, Внутренняя Монголия, 
2014–2017 гг.; Bru_18_06, Bru_18_21, Bru_18_22, 
Bru_18_32, Bru_18_37, Харбин, 2018 г.). В другую 
группу со штаммами из северо-восточных провин-
ций Китая вошел B. melitensis I-53 (Забайкальский 
край, 1956 г.). Отдельные кластеры в составе подге-
нотипа сформировали штаммы I-216, I-217 и I-219, 
выделенные в Республике Бурятия (1970 г.), а также 
I-349 (Республика Тыва, 1999 г.). 

Одной из вероятных причин продолжительной 
циркуляции штаммов одного подгенотипа B. meliten-
sis на территориях северного и северо-восточного 
Китая, Монголии, южной части Казахстана и Сибири, 
наряду с многократным завозом зараженных живот-
ных и продуктов животного происхождения по из-
вестным торговым маршрутам, является высокий 
риск передачи бруцеллеза при контакте домашнего 
скота с дикими животными, особенно в степях на 
границе Китая и Монголии. Распространению бру-
целлеза в регионе благоприятствует контаминация 
инфицированными животными почвы и немного-
численных водных источников [23].

Подгенотип IIi, сформировавшийся предполо
жительно в XVI в., составляют изоляты из стран Азии 
и 89 % исследуемых штаммов (n=195), выделенных 
на территории Российской Федерации. Указанный 
подгенотип можно разделить на две основные гене-
тические ветви, которые дивергировали предполо-
жительно в начале XVII в. 

Первая ветвь подгенотипа разделена на две 
группы. В состав одной входят штаммы, выделен-
ные на территории Сибири (Новосибирская область, 
1993 г.; Иркутская область, 1942, 1958 и 1965 гг.), се-
верных провинций Китая (2007–2015 гг.), Казахстана 
(1986 г.) и регионов Северного Кавказа: 22 штам-
ма из Республики Калмыкия (2000–2020 гг.) и 1 –  
из Республики Дагестан (2014 г.). Основу другой 
группы составляют 36 штаммов, изолированных в 
Казахстане в 1986 г. К ней также относятся по одному 
изоляту из Узбекистана (1971 г.), Саратовской обла-
сти (1948 г.), Республики Бурятия (2024 г.) и 4 штам-
ма, выделенные в Оренбургской области (2011 г.). 

Вторая ветвь подгенотипа состоит главным 
образом из штаммов, выделенных в южных и цен-
тральных регионах европейской части Российской 
Федерации, в частности: 62 – Республика Калмыкия 
(1957–2024 гг.), 62 – Ставропольский край (1957–
2024 гг.), 22 – Республика Дагестан (1963–2019 гг.), 
3 – Чеченская Республика (1960, 1970, 2014 гг.), 2 – 
Карачаево-Черкесская Республика (2023, 2024 гг.), 
2 – Кабардино-Балкарская Республика (2024 г.), 5 – 
Самарская область (2022, 2023 гг.), 1 – Саратовская 
область (2024 г.), 1 – Орловская область (2011 г.). 
К этой же ветви относятся штаммы, изолирован-
ные в Санкт-Петербурге в 2023 г. (С-698, С-699) 
от больного, инфицированного, вероятно, при упо-
треблении непастеризованных молочных продук-
тов во время пребывания в Чеченской Республике. 

Представители описанной генетической ветви возбу-
дителя бруцеллеза встречаются и в других странах, 
в том числе в Азербайджане (1985 г.), Грузии (2002, 
2010, 2011, 2012 гг.), Казахстане (1986 г.), Турции 
(2014 г.), Австрии (2012, 2019 гг.), Португалии (2006, 
2009 гг.). 

Состав и география распространения штаммов 
подгенотипа IIi свидетельствуют о продолжитель-
ной циркуляции B. melitensis на юге европейской ча-
сти Российской Федерации, где развито содержание 
и разведение МРС. Постоянное перемещение МРС 
и активная торговля, в том числе продуктами сель-
ского хозяйства, на территории субъектов Северного 
Кавказа способствовали формированию генетиче-
ски гетерогенной популяции возбудителя бруцелле-
за, которая регулярно служит источником заноса ин-
фекции в относительно благополучные по бруцелле-
зу регионы страны. Имеющиеся данные о штаммах 
генотипа IIi, изолированных на территории регио-
нов Сибири, Китая, Казахстана, подтверждают про-
исхождение соответствующих генетических групп 
возбудителя бруцеллеза от общего предка предполо-
жительно с Иранского нагорья. 

Таким образом, результаты масштабного ис-
следования позволили подтвердить, что основу по-
пуляции B. melitensis в Российской Федерации со-
ставляют два субгенотипа генетической линии II, 
сформировавшиеся предположительно в XVI в.: 
IIh и IIi. Штаммы наиболее представительного и 
генетически гетерогенного субгенотипа IIi цир-
кулируют на обширной территории от Северного 
Кавказа до Северного Китая и, как правило, выде-
ляются в ходе эпидемиологических расследований 
вспышек бруцеллеза на европейской части страны. 
Субгенотип IIh распространен в Сибири, Монголии, 
Китае и Казахстане.

Единичные случаи выявления в России изолятов 
субгенотипов IIb и IIg указывают на завоз инфекции 
из стран Ближнего Востока. 

Новые данные о структуре, эволюции и фило-
географии штаммов B. melitensis генетической ли-
нии II, циркулирующих на территории Российской 
Федерации, могут служить одним из базовых эле-
ментов проактивной системы геномного мониторин-
га за возбудителем бруцеллеза.

Полногеномный SNP-анализ изолята – эффек-
тивный способ установления наиболее вероятного 
источника происхождения и путей передачи возбу-
дителя в ходе эпидемиологического расследования 
вспышки бруцеллеза. В прикладном аспекте принад-
лежность нескольких штаммов к общей генетиче-
ской группе на соответствующем филогенетическом 
дереве может служить основанием для вывода об 
общем источнике их происхождения. SNP-генотипы 
B. melitensis остаются стабильными в течение про-
должительного времени, что может быть использо-
вано для своевременного выявления неэндемичных 
или атипичных вариантов патогена в ходе геномного 
профилирования отдельных регионов.
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Необходимо отметить, что подавляющая часть 
исследуемых в данной работе штаммов B. melitensis 
выделена из клинического материала. Несмотря на 
очевидную тесную связь случаев заболевания чело-
века с эпизоотологической ситуацией по бруцелле-
зу в конкретном регионе, существенный недостаток 
информации о геномах бруцелл, циркулирующих 
среди животных, служит главной причиной того, что 
представление о генетической структуре популяции 
B. melitensis остается недостаточно полным.
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