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в обзоре представлен анализ эпидемиологической и эпизоотологической ситуации по крымской геморраги-
ческой лихорадке (кгл) в российской Федерации в 2022 г. зарегистрированный в 2022 г. уровень заболеваемости 
кгл (59 случаев) в 1,2 раза выше по сравнению с 2021 г., однако ниже среднемноголетних значений. уровень 
летальности составил 10,2 %, что превышает показатели многолетних наблюдений (в 2012–2021 гг. – 3,2 %).  
в результате эпизоотологического обследования стационарных пунктов наблюдения установлено, что числен-
ность имаго Hyalomma marginatum в 2022 г. в целом соответствовала среднемноголетним показателям. изоляты 
вируса крымской-конго геморрагической лихорадки (ккгл), циркулировавшие в российской Федерации в 2017–
2022 гг., принадлежали к генетическим линиям «европа-1» (V), «европа-2» (VI) и «европа-3» (VII). соотношение 
геновариантов вируса ккгл в популяции на территории россии в 2017–2022 г. не изменялось. на основе ана-
лиза показателей природно-климатических факторов составлен прогноз по заболеваемости кгл в российской 
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Abstract. The review presents an analysis of the epidemiological and epizootiological situation on  Crimean-Congo 
hemorrhagic fever (CCHF) in the Russian Federation in 2022. The incidence rate of CCHF registered in 2022 (59 cases) 
was 1.2 times higher as compared to 2021, however, below the long-term average annual values. The mortality rate was 
10.2 %, which exceeds the indicators of long-term observations (in 2012–2021 – 3.2 %). Following epizootiological 
survey of stationary observation points, it was found that the number of Hyalomma marginatum imago in 2022, in gene-
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the population on the territory of the Russian Federation in 2017–2022 didn’t change. Based on the analysis of natural-
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крымская геморрагическая лихорадка (кгл) – 
особо опасная трансмиссивная вирусная инфек-
ция, представляющая серьезную угрозу глобаль-
ному здравоохранению [1]. возбудитель кгл – ви-
рус крымской-конго геморрагической лихорадки 
(ккгл, Crimean-Congo hemorrhagic fever orthonai-
rovirus, семейство Nairoviridae, род Orthonairovirus), 
относящийся к экологической группе арбовирусов, 
основным переносчиком которого являются клещи 
рода Hyalomma. 

для кгл характерна спорадическая заболевае-
мость с возникновением с различной периодично-
стью эпидемических вспышек. случаи заболева-
ния кгл с 1944 г. выявлены более чем в 30 странах 
центральной, западной, восточной и Южной афри-
ки, центральной, западной, восточной и Южной 
азии, восточной и Южной европы. в течение по-
следних десятилетий наблюдается тенденция к росту 
уровня заболеваемости кгл в отдельных регионах 
(иран, турция) [2], также отмечается регистрация за-
возных случаев и аутохтонных случаев заболевания 
на новых, ранее не эндемичных территориях (индия, 
испания, 2016, 2021 гг.) [3, 4]. летальность при кгл 
колеблется от 3,1 до 83,0 %, средний уровень леталь-
ности составляет 10,0 % (в странах африки – 22,0 %, 
азии – 33,5 %, европы – 33,8 %). в отдельных стра-
нах при возникновении эпидемических вспышек ле-
тальность может достигать 64,0–83,0 % [2]. 

в 2022 г. (по данным ProMED-mail) заболевае-
мость кгл регистрировалась в великобритании – 
1 случай (завозной из центральной азии) [5], 
республике кот-д’ивуар – 1 [6], уганде – 2 [7], 
испании – 2 (1 летальный) [8], сенегале – 2 [9], Юар – 
3 (1 летальный) [10], пакистане – 4 (1 летальный), 
мавритании – 6 (2 летальных) [11], казахстане – 33 

(4 летальных) [12], грузии – 45 (3 летальных) [13], 
турции – 27 (1 летальный) [14], иране – 78 (9 леталь-
ных) [15], афганистане – 250 (14 летальных) [16], 
ираке – 299 (55 летальных) [17]. 

постепенное расширение территории природ-
ных очагов кгл в различных регионах мира, в т.ч. на 
территории юга европейской части россии, связан-
ное с глобальными климатическими изменениями 
(повышением средней температуры воздуха, измене-
нием гидрологического режима), интенсивными ан-
тропогенными преобразованиями ландшафтов, рас-
ширением ареала обитания основных переносчиков 
вируса ккгл – клещей рода Hyalomma [18, 19], обу-
словливает необходимость проведения непрерывно-
го эпидемиологического мониторинга за инфекцией 
в эндемичных регионах, в т.ч. анализа структуры 
динамики заболеваемости, показателей численности 
и инфицированности переносчиков вируса, генети-
ческой характеристики вариантов возбудителя, цир-
кулирующих в регионе, прогнозирования развития 
эпидемиологической ситуации.

цель работы – эпидемиологический и эпизоо-
тологический анализ ситуации по кгл в россии в 
2022 г. и прогноз заболеваемости на 2023 г.

Эпидемиологическая ситуация по КГЛ 
в России в 2022 г. кгл на протяжении многих лет 
остается одной из наиболее актуальных природно-
очаговых инфекций для юга россии. эпидемические 
проявления кгл в субъектах Южного и северо-
кавказского федеральных округов россии (ЮФо и 
скФо) ежегодно регистрируются с 1999 г. наиболее 
высокий уровень заболеваемости отмечен в 2005–
2009 гг., в 2015–2016 гг., а также в 2019 г., в 2020 г. 
число случаев кгл снизилось, с 2021 г. отмечается 
рост числа заболеваний (рис. 1).

Volynkina A.S., ORCID: https://orcid.org/0000-0001-5554-5882  Shaposhnikova L.I., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-3207-6742
Tkachenko N.O., ORCID: https://orcid.org/0000-0001-6196-2308  Rostovtseva D.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0003-0979-433X
Maletskaya O.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-3003-4952  Manin E.A., ORCID: https://orcid.org/0000-0001-8163-7844
Tishchenko I.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-8723-8489  Prislegina D.A., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-9522-129X
Zhirova A.A.,ORCID: https://orcid.org/0000-0002-5498-2498  Petrovskaya V.V., ORCID: https://orcid.org/0009-0006-5714-4998
Lisitskaya Ya.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0003-0025-1793  Kulichenko A.N., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-9362-3949

рис. 1. динамика заболеваемости кгл  
в российской Федерации в 1999–2022 гг.

Fig. 1. Dynamics of CCHF incidence in the 
Russian Federation in 1999–2022
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в 2022 г. в российской Федерации выявлено 
59 случаев кгл, что в 1,2 раза больше, чем в 2021 г. 
(49 случаев), однако на 35 % ниже среднемноголет-
них значений (в 2012–2021 гг. – в среднем 90,7 слу-
чая в год). Шесть случаев заболевания в 2022 г. за-
вершились летальным исходом и составили 10,17 % 
от общего количества больных (средний уровень ле-
тальности в 2012–2021 гг. – 3,2 %). случаи заболева-
ния кгл регистрировались в шести субъектах ЮФо 
и скФо, преимущественно в ростовской области 
(24 случая, 3 летальных) и ставропольском крае 
(16 случаев, 2 летальных). кроме того, 12 случаев 
кгл (1 летальный) выявлено в республике дагестан, 
3 – в республике калмыкия, по 2 – в волгоградской 
и астраханской областях. 

в большинстве субъектов российской Федера-
ции в 2022 г. отмечалось снижение числа заболеваний 
кгл по сравнению со среднемноголетними значения-
ми: в волгоградской области – в 2,5 раза (в 2012–
2021 гг. регистрировались в среднем 5 случая в год),  
ростовской области – в 1,7 раза (41,4 случая/год), 
республике калмыкия – в 3,1 раза (9,2 случая/год), 
ставропольском крае – в 1,8 раза (28,5 случая/год). 
рост количества случаев кгл относительно сред-
немноголетних значений отмечался в республике 
дагестан – в 4,1 раза (2,9 случая/год).

наиболее высокие показатели заболевае-
мости на 100 тыс. населения в 2022 г. отмечены  
в республике калмыкия – 1,11, ставропольском 
крае – 0,57 и ростовской области – 0,57.

территориальное распространение случаев кгл 
в российской Федерации в 2022 г. представлено на 
рис. 2. наибольшее количество больных (3–5  случа-
ев) выявлено в целинском и пролетарском районах 
ростовской области, г. махачкале и гумбетовском 
районе республики дагестан, апанасенковском и 
ипатовском районах ставропольского края. 

наиболее высокие среднемноголетние показате-
ли заболеваемости кгл (за период с 2012 по 2022 г.) 

отмечались в яшалтинском районе республики 
калмыкия (2 случая/год), котельниковском районе 
волгоградской области (2,5 случая/год), арзгирском 
(2 случая/год), красногвардейском (2,6 случая/год), 
нефтекумском (3,3 случая/год), апанасенковском 
(3,7 случая/год), ипатовском (4,5 случая/год) райо-
нах ставропольского края, пролетарском (3,1 слу-
чая/год), зимовниковском (3,3 случая/год), сальском 
(10,4 случая/год) районах ростовской области 
(рис. 3). 

сезонность заболеваемости кгл в 2022 г. в 
целом соответствовала многолетним показателям. 
первый случай заболевания выявлен в республике 
дагестан (с. читль гумбетовского района) в 3-й де-
каде марта. заболеваемость нарастала в апреле и мае 
(5,1 и 20,3 % от всех больных соответственно), пик 
заболеваемости пришелся на июнь (54,2 %), спад – 
на июль и август (17,0 и 1,7 % соответственно). 
последний случай заболевания отмечен в 3-й декаде 
августа в ставропольском крае (с. большая джалга, 
ипатовского района).

случаи заболевания регистрировалась у людей 
всех возрастных групп, чаще – среди лиц 40–49 и 
50–59 лет – 25,4 и 27,12 % от всех случаев заболе-
вания соответственно. в республике дагестан вы-
явлено 2 случая заболевания кгл лиц в возрастной 
группе 15–19 лет.

в профессиональном составе больных кгл 
преобладали безработные (47,5 %) и люди пенси-
онного возраста (17,0 %), как правило, являющиеся 
владельцами индивидуального поголовья сельскохо-
зяйственных животных. также отмечались случаи 
заболевания кгл работников, занятых в сельском 
хозяйстве: механизаторов, разнорабочих сельхоз-
предприятий, чабанов.

наиболее часто инфицирование людей проис-
ходило при реализации трансмиссивного механизма 
передачи вируса ккгл (84,7 % случаев), при укусе 
клеща (62,7 %) и контакте с клещом (22,0 %) при 

рис. 2. территориальное распределение 
случаев заболевания кгл в рФ в 2022 г.

Fig. 2. Territorial distribution of CCHF cases 
in the Russian Federation in 2022
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снятии их незащищенными руками, раздавливании, 
наползании. в большинстве случаев заражение про-
изошло при уходе за сельскохозяйственными живот-
ными, при выполнении сельскохозяйственных работ 
и нахождении в природных биотопах. в ростовской 
области отмечен один случай инфицирования при 
реализации контактного механизма передачи вируса 
(1,7 %) при уходе за больным кгл. в 13,6 % случаев 
путь заражения не установлен.

анализ клинических проявлений кгл показал, 
что у 71,2 % больных наблюдалась клиническая фор-
ма без геморрагических проявлений. преобладающей 
была среднетяжелая форма заболевания (74,6 % от 
всех случаев заболевания), также наблюдались слу-
чаи тяжелого течения болезни (16,9 % от всех слу-
чаев заболевания). в одном случае зарегистрирована 
микст-инфекция кгл в сочетании c COVID-19, за-
болевание закончилось выздоровлением. 

Эпизоотологический мониторинг природного 
очага КГЛ. погодно-климатические условия зимнего 
периода 2021/22 г. на территории ареала основного 
переносчика вируса ккгл в рФ – иксодового клеща 
H. marginatum – были в пределах среднемноголетнего 
температурного оптимума для прохождения им зим-
ней диапаузы. в точках долговременного наблюдения 
(восточные районы ставропольского края) среднесу-
точная температура воздуха декабря составила плюс 
3,1 °с, января – плюс 1,4 °с, февраля – плюс 4,9 °с. 
средняя температура зимних месяцев в 2021/22 г. со-
ставила плюс 3,1 °с, что выше, чем зимой 2020/21 г. 
(минус 0,3 °с). среднемесячная температура воздуха 
в марте в 2022 г. составила плюс 3,3 °с, в 2021 г. – 
плюс 5,2 °с, 2020 г. – плюс 10,6 °с. 

нарастание среднесуточных температур возду-
ха, необходимое для выхода из диапаузы и активиза-
ции имаго H. marginatum, началось в конце 3-й дека-

ды марта (не менее +8 °с на протяжении 3–5 дней). 
в апреле 2022 г. отмечено стремительное повыше-
ние температуры воздуха – среднемесячная темпера-
тура составила +16,1 °с. активизация половозрелых 
клещей H. marginatum произошла в конце 3-й дека-
ды марта – 1-й декаде апреля 2022 г. во 2-й декаде 
апреля 2022 г. индекс встречаемости H. marginatum 
на крупном рогатом скоте (крс) составил 90,0 %, 
индекс обилия – 5,6. пик активности клещей этого 
вида пришелся на май 2022 г. (индекс встречаемости 
на сельскохозяйственных животных – 100 %, сред-
ний индекс обилия – 12,1), что в целом соответствует 
показателям многолетних наблюдений. 

по результатам проведенного эпизоотологи-
ческого обследования стационарных точек долго-
временного наблюдения (полупустынные ландшаф-
ты на востоке и севере ставропольского края) в 
весенний период 2022 г. на крс иксодовые клещи 
представлены следующими видами: H. scupense, 
H. marginatum, Rhipicephalus turanicus, R. rossicus, 
R. bursa, Dermacentor marginatus, Boophilus annulatus. 
доминирующим видом в ранневесенний период 
(март) являлся однохозяинный паразит крс – клещ 
H. scupense (до 90 % от всех собранных). показатели 
численности остальных видов клещей соответство-
вали среднемноголетним значениям.

Мониторинг инфицированности популяции 
переносчиков вируса ККГЛ. на базе лабораторий 
противочумных учреждений и Фбуз «центр гигие-
ны и эпидемиологии» в субъектах ЮФо, скФо в 
2022 г. методами иФа и пцр на наличие антигена 
и рнк вируса ккгл исследованы 4364 пробы от 
иксодовых клещей, выявлено 197 положительных 
(4,5 %), что соответствует среднемноголетним зна-
чениям (в 2012–2021 гг. – 4,4 % положительных пу-
лов иксодовых клещей). 

рис. 3. территориальное распределение 
случаев заболевания кгл в рФ в 2012–
2021 гг.

Fig. 3. Territorial distribution of CCHF  
cases in the Russian Federation in 2012–
2021
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Молекулярно-генетический мониторинг ви-
руса ККГЛ в РФ. на базе референс-центра по мо-
ниторингу за возбудителем кгл выполнено генети-
ческое типирование 17 рнк-изолятов вируса ккгл, 
выявленных в образцах клинического материала от 
больных кгл (9 проб) и пулах иксодовых клещей 
(8 проб), собранных на территории ставропольского 
края, ростовской, астраханской, волгоградской об-
ластей, республик дагестан и калмыкия в 2022 г. 
установлено, что на территории российской 
Федерации в указанный период циркулировали 
штаммы вируса ккгл, относящиеся к генетической 
линии «европа-1», генетическим вариантам VaVaVa 
(16 рнк-изолятов; 94,12 %), VaVbVa (1; 5,88 %). 

в 2017–2021 гг. на территории российской 
Федерации циркулировали варианты вируса ккгл, 
относящиеся к генетическим линиям «европа-1» 
(94,3 %), «европа-2» (0,5 %) и «европа-3» (5,2 %). 
в пределах генотипа «европа-1» выявлены генети-
ческие варианты VaVaVa (70,8 %), VbVbVb (16,5 %), 
VdVdVd (2,2 %), реассортантные варианты, содер-
жащие последовательности S-, M- и L-сегментов ге-
нома, относящиеся к подгруппам Va и Vb (10,5 %). 
генетический вариант VaVaVa генетической линии 
«европа-1» наиболее широко распространен и в пе-
риод с 2017 по 2021 г. выявлен на территории всех 
эндемичных по кгл субъектов рФ. 

Штаммы вируса ккгл генетической линии 
«европа-1» являются характерными для территории 
юга европейской части россии и вызывают 99,0 % 
случаев заболевания кгл в регионе [20–23]. 

рнк-изолят генетической линии «европа-2» 
выявлен в одном пуле клещей H. marginatum, со-
бранных на территории республики крым в 2017 г. 
Штаммы данного генотипа встречаются на террито-
рии турции, греции, болгарии [24–27], на террито-
рии россии выявлены впервые. 

рнк-изоляты генетической линии «европа-3» 
выявлены в сыворотке крови больного кгл в 
ставропольском крае в 2019 г. и 9 пулах иксодовых 
клещей H. marginatum, собранных на территории 
ставропольского края в 2021–2022 гг.

соотношение генетических вариантов вируса 
ккгл в рФ в 2017–2022 гг. существенно не изме-
нялось. 

Прогноз заболеваемости КГЛ на 2023 г. кли-
матические особенности 2022 г. были благопри-
ятными для активной жизнедеятельности основ-
ных переносчиков вируса ккгл в рФ – клещей 
H. marginatum. так, согласно докладу «основные 
погодно-климатические особенности северного по-
лушария земли» (росгидромет) прошедший год был 
для россии аномально теплым (аномалии среднего-
довой температуры превышали норму на 2 °с и бо-
лее). в скФо среднегодовые температуры воздуха 
за 2022 г. вошли в первую пятерку самых высоких 
значений за 132 года наблюдений (1891–2022 гг.), 
ранг составил 5–6, в ЮФо – 7. наиболее высокими 
значениями характеризовалась температура воздуха 

2022 г. в феврале (что обеспечило сохранение жиз-
неспособности зимующих особей предшествую-
щей генерации) и августе 2022 г. – благоприят-
ный фактор для развития нимф и голодных имаго  
клещей.

температурные значения воздуха весной 2022 г. 
в 1-й декаде марта превзошли нормы. в апреле на 
территории волгоградской, астраханской областей 
и скФо регистрировались максимумы температу-
ры, превышающие +30 °с. осадков меньше нормы 
выпало в субъектах ЮФо (астраханская область, 
республика калмыкия) и скФо. 

положительное влияние на развитие преима-
гинальных фаз оказывали погодные условия конца 
мая – июля. так, в последние дни мая новые рекор-
ды максимальной температуры воздуха были уста-
новлены в ставропольском крае. аномалии летней 
температуры (плюс 3–5 °с) в первой декаде июня 
зарегистрированы в ЮФо и скФо. в республике 
дагестан столбики термометров поднимались к от-
метке +35 °с, и в некоторых пунктах были уста-
новлены новые суточные максимумы температуры 
(махачкала, дербент). количество выпавших осад-
ков в июле на территории юга россии не превышало 
норму, а в ряде субъектов скФо отмечался их де-
фицит, что также является благоприятным фактором 
для развития личинок и нимф. 

погодные условия осени обеспечивали сохра-
нение жизнедеятельности нимф и имаго новой ге-
нерации клещей. в сентябре – октябре и 1-й декаде 
ноября в ЮФо отрицательных температурных ано-
малий не регистрировалось, температура воздуха в 
скФо превышала норму на 2 °с и более. некоторое 
похолодание отмечалось лишь в феврале 2023 г., но 
высокий снежный покров, создавая благоприятные 
микроклиматические условия для зимующих осо-
бей, обеспечивал сохранение их жизнеспособности.

таким образом, в 2023 г. следует ожидать высо-
кую численность клещей H. marginatum на террито-
рии юга россии, в связи с чем рост заболеваемости 
кгл вероятен на территории всех субъектов ЮФо и 
скФо, эндемичных по этой инфекции.

таким образом, в 2022 г. в российской Федерации 
отмечен рост заболеваемости кгл в 1,2 раза по срав-
нению с 2021 г., однако количество выявленных 
больных в большинстве субъектов (за исключением 
республики дагестан) не превышает среднемного-
летних значений. отмечено увеличение доли леталь-
ных случаев кгл в российской Федерации в 2022 г. 
до 10,2 %, (уровень летальности в 2012–2021 гг. – 
3,2 %), что, вероятно, связано с низким уровнем на-
стороженности медицинских работников и жителей 
эндемичных регионов, поздним обращением за ме-
дицинской помощью и несвоевременной постанов-
кой диагноза. 

на стационарных точках долговременного на-
блюдения за природным очагом кгл в 2022 г. чис-
ленность имаго H. marginatum в целом соответство-
вала среднемноголетним показателям.



11

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2023; 2       Reviews

сохраняющиеся высокие показатели численно-
сти иксодовых клещей, в т.ч. H. marginatum, а также 
выявленный уровень инфицированности переносчи-
ков вируса ккгл могут способствовать развитию не-
благоприятной эпидемиологической обстановки на 
юге российской Федерации с возможным ростом за-
болеваемости кгл в российской Федерации в 2023 г., 
что требует повышенного внимания специалистов, а 
также проведения информационно-разъяснительной 
работы среди населения и медицинского персонала.
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в обзоре собрана информация по палеогеномным исследованиям возбудителя чумы Yersinia pestis, охваты-
вающим доисторическую эпоху, периоды первой и второй пандемий чумы, эпидемий и вспышек чумы конца 
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с совершенствованием молекулярно-генетиче-
ских технологий и методов секвенирования боль-
шое развитие получила наука палеогенетика. 
палеогенетика (палеогеномика) – раздел эволюци-
онной генетики, исследующий древнюю днк из 
археологических, палеонтологических и музейных 
образцов. это молодая область науки, возникшая 

на границе молекулярной биологии, археологии и 
биоинформатики. термин «палеогенетика» ввели в 
1963 г. биолог эмиль цукеркандль и химик лайнус 
полинг. в рамках этой дисциплины возникло новое 
направление науки – палеомикробиология, иссле-
дующая древнюю днк микроорганизмов в целях 
понимания их эволюции, а также анализа историче-
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ских вспышек заболеваний и роли патогенов в исто-
рии человечества. методы исследования древней и 
современной днк микроорганизмов продолжают 
развиваться быстрыми темпами, что в ближайшем 
будущем приведет к увеличению геномной базы 
данных. это позволит сформулировать более точные 
модели эволюционных изменений, построенные на 
основе интегративного включения древних и совре-
менных микробиологических данных [1]. бурный 
рост палеомикробиологии в последнее десятилетие 
внес значительный вклад в наше понимание истории 
и эволюции болезней.

наиболее часто для получения древней днк 
бактерий используют костные останки, зубы, шерсть, 
мумифицированные ткани. сложность выделения 
древней бактериальной днк связана с ее низким 
содержанием, химической модификацией и дегра-
дацией. кроме того, возможна контаминация ис-
следуемых археологических образцов современной 
днк. сохранность бактериальной днк определя-
ется условиями ее хранения на протяжении многих 
лет. оптимальным является сохранение при низкой 
температуре, низкой влажности и минимальном за-
грязнении современной днк, т.е. в условиях геогра-
фических регионов с холодным и сухим климатом, в 
высокогорных регионах. изучение древних патогенов 
необходимо для выяснения направлений их прошлой 
и современной эволюции, оценки опасности появле-
ния в будущем новых высокопатогенных вариантов. 

наиболее широко изученным древним патоге-
ном является возбудитель чумы – Yersinia pestis, что 
объясняется тем беспрецедентным следом, который 
оставила чума в истории человечества, а также вы-
соким содержанием и хорошей сохранностью днк 
возбудителя в археологических образцах. бактерия 
Y. pestis, как уже показано палеомикробиологами, за-
ражает людей с доисторических времен [2–4]. она 
явилась этиологическим агентом трех разрушитель-
ных пандемий, поразивших население европы и дру-
гих континентов в современную эру. первая пандемия 
чумы началась с чумы Юстиниана (541–543 гг. н.э.) и 
унесла, по данным историков, около 100 млн челове-
ческих жизней, включая половину населения европы, 
хотя в настоящее время ее масштабы оспариваются 
некоторыми исследователями [5]. первая пандемия 
продолжалась с перерывами до 750 г. н.э. и оказала 
существенное влияние на распад восточной римской 
империи, сасанидской империи и на портовые горо-
да по всему средиземноморью [6].

вторая пандемия чумы началась с эпидемии, 
получившей название «черная смерть» (1348–
1354 н.э.), и унесла от 30 до 50 % населения европы. 
последующие вспышки продолжались и далее, 
в XIV–XVIII вв. первый древний бактериальный ге-
ном, опубликованный в 2011 г., был геномом Y. pes-
tis из жертв «черной смерти» [7]. третья пандемия 
чумы зародилась в 1855 г. в провинции Юньнань. 
оттуда через гонконг чума была разнесена торговы-
ми кораблями по всему миру и спровоцировала се-

рию эпидемий и вспышек, продолжавшихся вплоть 
до середины XX в. проведенные исследования по-
казали, что эволюция вида Y. pestis была очень слож-
ной и, вероятно, вызвана не только взаимодействия-
ми хозяина и патогена, но и массовыми миграциями 
и торговыми связями людей. 

доисторическая чума. S. Rasmussen et al. 
впервые сообщили о присутствии днк Y. pestis в ге-
номах людей из азии и европы возрастом от 2800 
до 5000 лет [2]. ее секвенирование показало, что 
эти штаммы были базальными по отношению ко 
всем известным штаммам Y. pestis. оказалось, что 
чума была эндемичной в человеческой популяции 
евразии по крайней мере за 3000 лет до первых исто-
рических сведений о ней. сделан вывод, что предок 
современных штаммов существовал уже в 4-м тыся-
челетии до н.э. и был широко распространен по всей 
евразии [4]. древняя днк возбудителя чумы обна-
ружена в доисторических останках людей, живших в 
скандинавии, прибалтике, западной, центральной и 
восточной европе, Южной россии, сибири, якутии 
и на урале в эпоху позднего неолита и бронзового 
века (5000–3700 лет назад). реконструкция днк 
Y. pestis из зубов доисторических индивидуумов об-
наружила наличие различных ветвей эволюции воз-
будителя по всей евразии в эпоху неолита. в настоя-
щее время известны три разные линии Y. pestis, дати-
руемые 5300 гг. до н.в. (нашего времени), включаю-
щие самый древний из известных геномов RV2039 
из латвии, геном Gok2 из Швеции и собственно 
линию LNBA (от англ. Late Neolithic / Bronze Age), 
наиболее ранние геномы RK1001 и RISE509 кото-
рой происходят с северного кавказа и алтайских 
гор (рис. 1). отличительными особенностями этих 
штаммов было отсутствие гена ymt, необходимого 
для трансмиссии с помощью блох, наличие функ-
ционального гена ureD, продукт которого токсичен 
для блох, и функциональность rcsA – отрицатель-
ного регулятора образования биопленки (чумной 
блок) в блохах. эти штаммы не были адаптированы 
к эффективной трансмиссии с помощью блох [8]. 
ген ymt расположен на плазмиде pFra и необходим,  
в соответствии с современными представлениями, 
для трансмиссивного пути передачи с помощью 
блох и развития бубонной формы болезни. древние 
LNBA-штаммы вызывали легочную или септиче-
скую чуму, но не были приспособлены к переносу 
блохами, хотя они все-таки могли переноситься ими 
с помощью менее эффективного механизма транс-
миссии на ранней фазе [9]. кроме того, недавнее ис-
следование показало, что важность гена ymt для вы-
живания в кишечнике блох зависит от происхожде-
ния кровяной пищи [10]. однако LNBA-штаммы, 
по-видимому, не обеспечивали эффективной транс-
миссии чумы, поскольку не могли длительно сохра-
няться и образовывать чумной блок в блохах. 

у этих древних штаммов часть генов, таких как 
ген pla активатора плазминогена (отсутствие I259T 
мутации) и флагеллярный ген fihD, а также гены ureD 
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и pde2 и регион DFR4 находились в интактном со-
стоянии, в отличие от современных штаммов, у кото-
рых эти гены редуцированы [3]. предполагается, что 
доисторические штаммы были менее вирулентными 
по сравнению с современными, поэтому гибель на-
ступала только при достижении высоких концентра-
ций возбудителя в органах жертвы. обилие Y. pestis, 
обнаруженной в экстрактах аднк (a – от англ. an-
cient), свидетельствует о высокой бактериальной 
нагрузке в кровотоке больного в момент смерти. 
это объясняет возможность обнаружения днк воз-
будителя в костных останках 5000-летней давности 
методом shotgun даже без предварительного обога-
щения археологического материала. представители 
древней LNBA-ветви были рассеяны по территории 
всей евразии, что свидетельствует об интенсивных 
и регулярных контактах между группами людей в 
эту доисторическую эпоху. необходимо отметить, 
что модель эволюции линии LNBA отличается от 
таковой более поздних и современных штаммов 
Y. pestis. Филогения LNBA монофилетична, характе-
ризуется низким уровнем генетической диверсифи-
кации (“clockwise” evolution – эволюция по часовой 
стрелке, отсутствие параллельной диверсификации), 
многочисленными эволюционными тупиками, а так-

же полным исчезновением, о чем можно судить по 
ее отсутствию в современных природных резер-
вуарах (рис. 1). по-видимому, линия LNBA имела 
единое происхождение и ограниченный резервуар в 
природе [8, 11]. эти данные предполагают наличие 
существенных различий в экологии и трансмиссии 
штаммов Y. pestis в эпоху LNBA по сравнению с бо-
лее поздними доисторическими и современными 
штаммами. 

Штаммы LNBA не показывают корреляции меж-
ду генетическими и географическими расстояния-
ми. интересно, что два самых ранних генома LNBA 
из центральной сибири (RISE509) и северного 
кавказа (RK1001) совпадают хронологически (при-
мерно от 4836 до 4622 лет до н.в.) и имеют одинако-
вое филогенетическое положение. с учетом того, что 
они выделены на расстоянии 4600 км друг от друга, 
кажется, что линия LNBA демонстрировала быстрое 
и широкое распространение, предположительно, 
сначала благодаря появлению запряженных волами 
повозок, а затем приручению лошадей и верблюдов. 
период времени около 5000 лет назад характеризу-
ется возрастанием мобильности людей в евразии, 
экспансией скотоводческих групп как на восток, 
так и на запад от евразийских степей. евразийская 

рис. 1. Филогения и радиоуглеродные диапазоны дат исторических и современных геномов Y. pestis. дерево ML, по данным анализа 
SNPs Y. pestis (n=7506), построено с помощью FigTree v1.4.4. цветом отмечены исчезнувшие древние ветви: синим – геномы пре-
LNBA, фиолетовым – геномы LNBA, зеленым – геномы LBA, красным – геномы первой пандемии чумы. нанесенный интервал дат 
справа соответствует радиоуглеродным 2σ диапазонам дат (C14; темно-оранжевый) или 95 % HPD (highest posterior density) интерва-
лам дат (светло-оранжевый), полученным с помощью BEAST для геномов периода LNBA (Late Neolithic / Bronze Age) [8]

Fig. 1. Phylogeny and radiocarbon date ranges of historical and contemporary Y. pestis genomes. ML tree based on SNPs in Y. pestis (n=7,506) 
was designed in FigTree v1.4.4 software. The branches that appear to be extinct today are marked with color: blue indicates the pre-LNBA 
lineages, violet – the LNBA genomes, green – the LBA lineage, and red the genomes from the first plague pandemic. The plotted date interval 
on the right corresponds to radiocarbon 2σ date ranges (C14; dark orange) or 95 % HPD (highest posterior density) date intervals (light orange) 
inferred by BEAST for the genomes from the LNBA period (Late Neolithic / Bronze Age) [8]
места изоляции штаммов древних линий / Sites of isolation of ancient lineage strains: pre-LNBA – RV2039 (Latvia) and GOK2 (Sweden); LNBA – 
RK1001 (Russia), RISE509 (Russia), VLI (Czech Republic), KNK001 (Russia), GRS004 (Germany), GEN72 (Croatia), Gyvakarai1 (Lithuania), VEL003_c 
(Czech Republic), I5884 (Ukraine), GLZ001 and GLZ002 (Russia), Kuninall (Estonia), 1343 UNTAL85 (Germany), HOP004 and HOP001 (Czech Republic), 
KLZ001 (Russia), CHC (Poland), 6POST (Germany), KLE048 and KLE031 (Germany), MIB054 (Czech Republic), RISE505 (Russia), OOH003 (Germany), 
ARS007 (Mongolia), GRH001 (Russia), KZL002 (Kazakhstan); LBA – I2470 (Spain), RT5 (Russia); first pandemic – EDI001 A shotgun_(Germany), 
Altenerding2018 (Germany) [8]
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степь служила коридором, связывающим географи-
чески удаленные человеческие популяции, особенно 
в сочетании с развитием скотоводства в этот период; 
обеспечивала увеличенный контакт или пересечение 
мест обитания диких животных (грызуны), людей и 
их домашнего скота. домашний скот также может 
поражаться чумой [12]. 

между 5000 и 6000 гг. до н.в. многие неолити-
ческие сообщества по всей западной евразии приш-
ли в упадок из-за комбинации факторов, которые все 
еще широко дискутируются. поскольку проведенные 
исследования показали, что множественные и неза-
висимые линии Y. pestis во время неолитического 
упадка получили распространение по всей евразии, 
то эти данные согласуются с существованием до-
исторической пандемии, которая внесла свой вклад 
в упадок населения европы в неолите [4].

недавно реконструирован древний геном Y. pes-
tis RV2039 (5300–5050 гг. до н.в.) из захоронения в 
латвии охотников-собирателей, которые населяли 
обширные пространства от балтийского моря до 
понтийско-каспийских степей. эти штаммы эво-
люционировали вскоре после отделения Y. pestis от 
Y. pseudotuberculosis (7000 лет назад). они были, ве-
роятно, менее трансмиссивны и менее вирулентны, 
чем более поздние штаммы возбудителя чумы. этот 
геном оказался базальным по отношению к геномам 
LNBA-линии и так же не содержал гена ymt. по мне-
нию авторов, полученные данные не поддерживают 
сценарий о доисторической пандемии чумы, связан-
ной с упадком в неолите. географическое и времен-
ное распределение доисторических случаев выде-
ления Y. pestis, описанных до настоящего времени, 
больше соответствует единичным зоонозным собы-
тиям [13]. недавно реконструированы геномы линии 
LNBA из археологических образцов, полученных на 
территории россии (кавказ, озеро байкал, алтай), 
германии, польши, хорватии, эстонии, литвы, 
а также чехии, украины, восточного казахстана и 
монголии [8, 14]. наиболее молодой геном KZL002 
линии LNBA из казахстана датируется 2736–2457 гг. 
до н.в., что относит его к железному веку. это озна-
чает, что эта линия сохранялась, по крайней мере, 
в течение 2500 лет. несмотря на ее длительное су-

ществование, современные потомки линии LNBA 
отсутствуют, что предполагает ее полное исчезнове-
ние после железного века. для штаммов LNBA вы-
явлены существенные генетические потери, в том 
числе несколько делеций размером более 500 п.н., 
касающихся в основном мембранных и жгутиковых 
белков.

за линией LNBA на филогенетическом дереве 
Y. pestis расположены две линии сохранившихся к 
настоящему времени неосновных подвидов 0.PE7 
(тибетский подвид) и 0.PE2 (кавказский подвид) 
(рис. 1). интересно, что активатор плазминогена Pla, 
ключевой фактор вирулентности, ответственный за 
фульминантную легочную инфекцию, специфичную 
для Y. pestis, содержался в линиях Gok2, LNBA, как 
и в 0.PE2 и 0.PE7 в своем исходном виде (I259), ко-
торый ассоциируется со сниженной бактериальной 
диссеминацией в млекопитающих [15]. это говорит 
о том, что эти штаммы могли иметь ограничения в 
передаче с помощью блох и сниженную инвазив-
ность внутри хозяина.

большой интерес проявляют зарубежные иссле-
дователи к изучению древних геномов Y. pestis, полу-
ченных на территории россии и республик бывшего 
советского союза (таблица). на основе биоинфор-
матического анализа двух древних LNBA-геномов 
Y. pestis, секвенированных с хорошим покрыти-
ем генома: RISE505 (культура андроново, 1686 г. 
до н.э., покрытие генома 8,7X) и RISE509 (культура 
афанасьево, 2746 г. до н.э., 29,7X), – возраст послед-
него общего предка – MRCA (от англ. most recent 
common ancestor) – всех известных штаммов Y. pestis 
составил 5783 года [2] (рис. 1 и 2). 

самые древние следы чумы в северо-восточной 
азии были выявлены у индивидуумов возрастом 
4400 лет из прибайкалья, аносово-1 (9395 специ-
фичных для Y. pestis секвенационных прочтений; 
3,66 % покрытия генома по штамму CO92), и возрас-
том 3800 лет из якутии, каменка-2 (4176 специфич-
ных секвенационных прочтений; 1,65 % покрытия 
генома) [16]. присутствие Y. pestis в менее насе-
ленном районе якутии и тесно связанном регионе 
прибайкалья свидетельствует о том, что бактерия 
могла оказать влияние на сокращение численности 

рис. 2. места выделения древних геномов Y. pestis фило-
генетических линий LNBA (Late Neolithic / Bronze Age), 
LBA (Late Bronze Age) и второй пандемии чумы (Second 
plague pandemic) в россии и сопредельных странах

Fig. 2. Sites of isolation of ancient Y. pestis genomes of the 
LNBA (Late Neolithic / Bronze Age), LBA (Late Bronze 
Age) and Second plague pandemic phylogenetic lineages 
from Russia and neighboring countries
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и уровня генетического разнообразия населения в 
обоих регионах около 4400 лет назад. присутствие 
древней днк Y. pestis было выявлено у двух чело-
век из раннего бронзового века – GLZ001 и GLZ002 
(глазковское предместье, байкал), датируемых в 
среднем 4556 и 4430 гг. до н.в. секвенирование 
GLZ001 и GLZ002 с 7,2х- и 12,8х-покрытием сгруп-
пировало их с ранее описанной LNBA-линией [14]. 

M.а. Spyrou et al. провели реконструкцию двух 
древних геномов Y. pestis – RT5 и RT6, полученных 
на территории современной самарской области 
россии и датируемых поздним периодом бронзового 
века (~3800 лет назад) [17]. эти штаммы четко отли-
чались от линии LNBA и уже были полностью спо-
собны к трансмиссии с помощью блох, что доказыва-
ет появление бубонной чумы более чем на 1000 лет 
ранее, чем предполагалось. авторы идентифициро-
вали линию LBA (Late Bronze Age – поздний брон-
зовый век), которая существовала одновременно с 
LNBA-штаммами, но уже была совместима с транс-
миссией с помощью блох. в сравнении с опубли-
кованными LNBA-изолятами, LBA-штаммы RT5 и 
RT6 образуют отдельную ветвь филогении Y. pestis и 
происходят от политомии, которая дала начало трем 
различным линиям, две из которых сохранились до 
сегодняшних дней (рис. 1). приобретение гена ymt и 
инактивация генов ureD, rcsA, flhD, pde2, pde3, flhD 

внесли решающий вклад в трансмиссивность Y. pestis 
блохами [18, 19]. предок, который дал начало RT5 и 
RT6, появился около 4000 лет назад и имел все жиз-
ненные генетические характеристики, необходимые 
для трансмиссии с помощью блох животным и че-
ловеку и способности вызывать бубонную чуму. 
реконструирован геном I2470 из испании, который 
является базальным к геному RT5 из самары [8]. по-
видимому, разделение этих древних адаптированных 
к блохам штаммов произошло между 3957 и 3723 гг. 
до н.в., что подтверждает их одновременное сосуще-
ствование с линией LNBA. 

таким образом, в эпоху бронзы совместно цир-
кулировали две линии Y. pestis: LNBA и LBA – с раз-
личными свойствами с точки зрения их передачи и 
потенциала вызывать болезнь. более того, в эпоху 
бронзового века, по-видимому, установилось не-
сколько линий Y. pestis, некоторые из которых суще-
ствуют и сейчас. анализ ранее опубликованного ге-
нома железного века штамма RISE397 с территории 
современной армении показал, что он близок RT5 и 
RT6. Филогенетический анализ на основе Bayesian 
skyline model (байесовская модель горизонта) пока-
зал, что 0.PE2 (кавказский подвид) и 0.PE7 (тибет-
ский подвид) являются предковыми по отношению 
к RT5, RT6 и RISE397 и произошли в бронзовом 
веке, примерно между 4474 и 5237 гг. до н.в. [17].  

древние геномы Y. pestis из археообразцов, полученных на территории россии и сопредельных государств
Ancient genomes of Y. pestis from archaeological samples obtained in Russia and neighboring states

Штаммы
Strain

страна, регион
Country, region

годы
Years

Филогения
Phylogeny

ссылка
Reference

RISE386 Russia, Bulanovo 2280–2047 BC*

LNBA Rasmussen et al., 2015
RISE397 Armenia, Kapan 1048–885 BC
RISE505 Russia, Kytmanovo, Altai 1746–1626 BC
RISE509 Russia, Afanasievo Gora, Altai 2887–2677 BC
RISE511 Russia, Afanasievo Gora, Altai 2909–2679 BC

RK1001 Russia, North Caucasus, 
Rasshevatskiy 4836–4622 BP** LNBA Andrades Valtueña et al., 2017

GLZ002 Russia, Baikal 4518–4300 BP
LNBA Yu et al., 2020

GLZ001 Russia, Baikal 4788–4445 BP
Kamenka-2 Russia,Yakutia 3800 BP

LNBA Kılınç et al., 2021
Anosovo Russia, Cis-Baikal 4400 BP
KZL Kazakhstan, Kyzyl 2736–2457 BP

LNBA Andrades Valtueña et al., 2022
ARS Mongolia, Arbulag soum 3500–2700 BP
RT5

Russia, Samara 3868–3704 BP LBA Spyrou et al., 2018
RT6
DA101 Kyrgyzstan, Tyan Shan 180 AD*** Before first plague pandemic Damgaard et al., 2018
BSK001 Kyrgyzstan, Kara-Jigach,  

Issyk-Kul Early XIV century Before second plague pandemic Spyrou et al., 2022
BSK003
2370 Russia, Bolgar City 1382–1400 BP Second plague pandemic Spyrou et al., 2016
CHE1 Maist Russia, Chechnya 1720+ BP Second plague pandemic Guellil et al., 2020

LAI009 Russia, Middle Volga,  
Laishevo 1300–1400 BP Second plague pandemic Spyrou et al., 2019

Rostov2039
Russia, Rostov-on-Don 1762–1773 AD

Second plague pandemic Morozova et al., 2020Rostov2033
Azov38 Russia, Azov XV–XVII century

Note: *BC – Before Christ; **BP – Before Present; ***AD – Anno Domini.
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по-видимому, эти линии могли циркулировать одно-
временно со штаммами LNBA и, значит, признак 
адаптации к блохам мог возникнуть у Y. pestis более 
чем 5000 лет назад. центральный степной регион 
играл значительную роль как миграционный кори-
дор на протяжении всего бронзового века и способ-
ствовал распространению связанных с человеком 
патогенов, таких как Y. pestis, по всей евразии. 

Геномы Y. pestis первой пандемии чумы. 
изучение древней днк из скелетных останков с ран-
несредневекового кладбища в баварии (германия) 
установило присутствие в них Y. pestis и ее принад-
лежность к основной ветви 0 на филогенетическом 
дереве между узлами NO2 и NO5 [20]. проведенная 
реконструкция двух геномов (A-120 и A-76) с клад-
бища местечка ашхайм (бавария, германия) при-
близительно 504 и 533 гг. н.э. периода первой панде-
мии показала, что они составляют отдельную ветвь 
античного биовара, обозначенную как 0.ANT4 и 
расположенную между филогенетическими ветвями 
0.ANT1 и 0.ANT2, штаммы которых встречаются в 
настоящее время в китае [21]. из этого сделано пред-
положение, что штаммы, вызвавшие Юстинианову 
чуму (541–543 гг. н.э.), могли быть занесены из 
китая. с 17,9х-покрытием был реконструирован 
другой геном из скелета VI в., полученного из захо-
ронения в альтенердинге в Южной германии, неда-
леко от мюнхена. геном принадлежал к той же ветви 
0.ANT4 [22].

в 2017 г. среди современных штаммов из тянь-
Шаньского высокогорного очага (кыргызстан, 
казахстан) была идентифицирована сохранившая-
ся в настоящее время и ранее неизвестная ветвь 
античного биовара 0.ANT5, которая оказалась 
близка штаммам Юстиниановой чумы (рис. 1) [23]. 
предположено, что местом происхождения штам-
мов, вызвавших первую пандемию чумы, являются 
горы тянь-Шаня. эта гипотеза получила подтверж-
дение при реконструкции 137 геномов древних лю-
дей из евразийских степей, которая выявила присут-
ствие Y. pestis у гунна из тянь-Шаньских гор, отно-
симого к 180 г. н.э. этот геном DA101 филогенети-
чески предшествует реконструированным геномам 
Юстиниановой чумы из ашхайма и альтенердинга в 
германии. геном содержит ген ymt, который, как со-
общалось, еще отсутствует у более ранних штаммов 
из бронзового века. у него также утрачены функции 
продуктов генов pde2, pde3, rcsA и ureD, что необ-
ходимо для реализации пути трансмиссии с помо-
щью блокированных блох. это, наряду с наличием 
функционального гена активатора плазминогена, 
доказывает способность штамма DA101 вызывать 
бубонную форму чумы и переноситься с помощью 
блох [24]. эти факты свидетельствуют в пользу того, 
что предки штаммов Юстиниановой чумы ведут свое 
происхождение из тянь-Шаньских гор.

Геномы второй пандемии чумы. наиболее из-
вестна вторая пандемия чумы, которая началась с 
эпидемии «черной смерти» в 1346–1353 гг. и бушева-

ла в европе и за ее пределами между XIV и XVIII вв. 
демографические, экономические и политические 
последствия пандемии чумы были драматичными 
и они хорошо задокументированы. исторически 
первые вспышки второй пандемии произошли в 
1346 г. на нижней волге и в причерноморье. в те-
чение следующих семи лет бактерия рассеялась по 
всей европе, унеся миллионы человеческих жизней. 
геномы, реконструированные из Южной Франции, 
барселоны, лондона и осло, оказались идентичны, 
что подтверждает быстрый разнос одного штамма 
по всей европе во время «черной смерти».

происхождение этой средневековой эпидемии 
является предметом постоянных исследований. 
анализ исторических, генетических и экологиче-
ских данных показал, что появление четырех со-
временных филогенетических линий античного 
биовара 1.ANT – 4.ANT высоковирулентных штам-
мов Y. pestis, отходящих от базовой линии 0.ANT в 
узле NO7 (Big Ban) на дереве эволюции возбудителя 
произошло более чем за столетие до начала «черной 
смерти» (рис. 3) [7, 25]. предполагалось, что эта 
первоначальная диверсификация была опосредована 
людьми и связана с территориальными экспансия-
ми монгольской империи через евразию в начале 
XIII в. однако проведенная недавно реконструкция 
двух геномов Y. pestis BSK001/003 из кладбищ кара-
джигач и бурана в окрестностях озера иссык-куль в 
северном тянь-Шане в кыргызской республике по-
казала, что эти штаммы, датируемые первой полови-
ной XIV в., являются предшественниками штаммов 
«черной смерти» и что этот регион центральной азии 
может быть источником второй пандемии чумы [26]. 
удивительно, но еще в конце XIX в., в отсутствие 
каких-либо генетических данных, русские археоло-
ги пришли к выводу, что будущая «черная смерть», 
опустошительной волной прокатившаяся практиче-
ски по всей евразии, зародилась около 1338–1339 гг. 
в районе озера иссык-куль, где в эти два года в кара-
джигач прошла эпидемия чумы [27]. расположение 
поселения кара-джигач вблизи трансазиатских тор-
говых путей указывает на роль торговли в распро-
странении Y. pestis. двигаясь по караванным путям 
на запад, чума к середине 40-х гг. XIV в. достигла 
поволжья и опустошила сердце золотой орды, за-
тем перекинулась через крым на византию, Южную 
грецию и сицилию, далее в Южную Францию, 
италию и северную испанию, после чего началось 
ее смертоносное шествие по европе. на рубеже 
40–50-х гг. XIV в. чума появилась в скандинавии и 
северной германии, затем повальный мор начался в 
ливонии, а оттуда ей осталось сделать один шаг до 
русской земли [28]. 

реконструкция древнего генома Y. pestis жертв 
чумы периода «черной смерти» в лондоне, 1348–
1350 гг., показала, что он очень близко расположен 
к ключевому узлу NO7 филогенетического дерева, 
от которого отошли все современные вирулентные 
штаммы Y. pestis. этот штамм относится к антично-
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му, но не к средневековому биовару, и, следователь-
но, вторая пандемия чумы не была вызвана средне-
вековым биоваром, как считалось ранее. сравнение 
с современными геномами не выявило никаких уни-
кальных изменений в реконструированном геноме, 
что указывает на то, что высокая смертность во время 
«черной смерти» не была обусловлена бактериаль-
ным фенотипом/генотипом, но могла быть связана с 
такими факторами, как окружающая среда, динамика 
переносчиков и восприимчивость хозяина [7].

Филогенетический анализ реконструирован-
ных геномов из барселоны (1300–1420 гг.), лондона 
(1348–1400 гг.), эльвангена (германия, 1485–1627 гг.) 
и, наконец, из болгара (столица средневековой 
волжской булгарии) в поволжье (1362–1400 гг.) сви-
детельствуют о том, что штаммы второй пандемии 
чумы предшествовали филогенетической линии 1 
античного биовара Y. pestis и что они распростра-
нились после «черной смерти» из европы в азию, 
дав начало как линии 1.IN из провинции Юньнань 
в китае (1.IN3), так и штаммам 1.ORI, связанным с 
третьей пандемией чумы [29].

для объяснения длительного существования 
чумы в европе во время второй пандемии было пред-
ложено два возможных сценария. по первому чума 
периодически выплескивалась из одного или более 

резервуаров, расположенных в западной европе, от-
куда она позже была завезена в китай и дала начало 
третьей пандемии чумы [7, 21, 29]. по второму сце-
нарию чума повторно заносилась в западную европу 
из восточной европы / центральной азии [30, 31].

реконструкция пяти геномов из последних вспы-
шек второй пандемии чумы – в марселе в 1722 г. – 
показала, что их штаммы ведут свое начало непо-
средственно от штаммов «черной смерти» XIV в. эти 
данные свидетельствуют о существовании историче-
ского очага чумы, в котором возбудитель сохранялся 
без значимых изменений генома по крайней мере в 
течение трех столетий [32]. поскольку марсель яв-
ляется большим портом на средиземном море, чума 
могла быть завезена туда из разных географических 
регионов. в 2020 г. был реконструирован геном 
CHE1 Maist 1720 г. (чечня, россия), который вошел в 
тот же филогенетический кластер, что и штаммы из 
вспышки в марселе. это дало повод авторам пред-
положить возможность существования не европей-
ского резервуара чумы, подпитывавшего западную 
европу несколькими волнами. с учетом социально-
экономических, экологических и климатических 
факторов авторы указали на необходимость приме-
нения не евроцентрического подхода к дискуссии по 
второй пандемии чумы в европе [33].

рис. 3. Филогенетическое дерево Maximum-likelihood Y. pestis периода второй пандемии чумы [33]

Fig. 3. Maximum-likelihood phylogenetic tree of Y. pestis strains dated back to the Second Plague Pandemic [33]
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анализ генетического разнообразия Y. pestis у 
жертв чумы в разные моменты второй пандемии с 
XIV по XVIII в. показал генетическую преемствен-
ность между штаммами в течение почти пяти сто-
летий в западной и центральной европе [29, 32]. 
используя метод пцр SNP-типирования материала 
из Южной и северо-восточной германии L. Seifert 
et al. определили идентичные профили SNP в штам-
мах чумы, циркулировавших в европе между «черной 
смертью» и XVII в., что подразумевает единый ис-
точник происхождения популяции для европейских 
эпидемий того периода времени [25]. исследователи 
предположили, что штамм Y. pestis, ответственный 
за «черную смерть», однажды появился в каком-
то резервуаре в европе, на кавказе или в западной 
азии, а затем эволюционировал локально в течение 
нескольких столетий. однако до сих пор не было вы-
явлено ни одного исторического источника для ев-
ропейской чумы. в продолжение этого M.а. Spyrou 
et al., используя новые данные полногеномного сек-
венирования из 20 археологических памятников, 
определили, что все геномы, связанные с последовав-
шими после «черной смерти» вспышками в европе, 
произошли от одного предкового штамма, который 
присутствовал в южной, центральной, западной и се-
верной частях европы во время этой эпидемии [34]. 
по мнению авторов, это подтвердило однократный 
вход Y. pestis во время «черной смерти». после этого 
произошло формирование двух родственных линий. 
первая линия отвечает за возможное распростране-
ние бактерии на восток после «черной смерти». эта 
линия содержит штаммы с конца XIV в. (берген-
оп-зом, лондон и болгар), а также сохранившиеся 
штаммы из африки (1.ANT) и, что наиболее важно, 
мировой набор изолятов, связанных с третьей пан-
демией (1.ORI, XIX–XX вв.). вторая линия после 
«черной смерти» характеризуется глубоким геном-
ным разнообразием, выявленным в европе, которое, 
по-видимому, было ограничено второй пандемией, 
поскольку на сегодняшний день для этой линии не 
выявлено современных потомков. она представлена 
историческими геномами, выделенными с XIV по 
XVIII в. в германии (MAN, STA, ELW, LBG и BRA), 
Швейцарии (STN), англии (NMS, BED) и Франции 
(OBS) (рис. 3), что свидетельствует о том, что она со-
хранялась в европе или ее окрестностях и вызыва-
ла чуму в широком географическом диапазоне. это 
предполагает наличие исторического европейского 
очага чумы, вовлеченного во вспышки чумы после 
«черной смерти», который в настоящее время исчез. 

в противоположность этому некоторые иссле-
дователи оспаривают однократный завоз чумы в 
период «черной смерти». ими обнаружено, что об-
разцы после «черной смерти» (с XV по XVIII в.) об-
разуют довольно компактный кластер, в то время как 
образцы «черной смерти» (с XIII по XIV в.) не груп-
пируются вместе, что указывает на более высокое ге-
нетическое разнообразие. в совокупности это может 
свидетельствовать либо о нескольких независимых 

интродукциях чумы, либо о существовании различ-
ных резервуаров чумы в восточной европе в эпоху 
средневековья и раннего нового времени. такие 
сценарии могут быть дополнительно подкреплены 
наблюдениями за климатическими колебаниями в 
европе, создающими возможности для повторной 
интродукции  Y. pestis в европу из различных живот-
ных резервуаров [30, 31]. 

после «черной смерти» чума продолжала пора-
жать европу еще в течение четырех столетий вплоть 
до начала XIX в. причины внезапного исчезновения 
чумы в европе неизвестны. природные очаги чумы 
сегодня присутствуют почти во всем мире, но отсут-
ствуют в европе [35]. 

Чума в Восточной европе и россии. восточная 
европа – один из ключевых регионов для изучения 
распространения чумы. находясь на стыке европы 
и азии, восточная европа является вероятными во-
ротами для проникновения чумы в европу, и рекон-
струкция древних геномов может дать чрезвычайно 
важную информацию о циркуляции и возможных 
экологических нишах Y. pestis в этом регионе. в на-
стоящее время источник происхождения и путь, по 
которому бактерия следовала во время своего про-
никновения в европу во время второй пандемии, 
остаются гипотетическими, поскольку геномные 
данные о ранних вспышках в западной россии до 
сих пор малочисленны.

анализ исторического генома из г. болгар в 
поволжье в россии (1362–1400 гг.) позволил под-
твердить связь между второй и третьей пандемиями 
чумы, которую предполагали ранее. в соответствии 
с этой моделью Y. pestis распространилась из европы 
в азию после «черной смерти», дав начало линии 
1.ORI – этиологическому агенту третьей пандемии 
чумы. тот факт, что штамм из г. болгар расположен 
на дендрограмме на одну позицию выше штамма, 
циркулировавшего в лондоне во время второй поло-
вины XIV в., является твердым доказательством дви-
жения чумы в восточном направлении после «чер-
ной смерти» [29]. 

первые сведения по чуме на руси относятся к пе-
риоду между двумя первыми пандемиями. летописец 
нестор сообщил, что в 1090 г. в киеве от «черного 
мора» за две недели погибло 7 тыс. человек [36]. 
в 1229–1230 гг. в смоленске от чумы погибло до 
32 тыс. человек. в XIV в. в россии было несколько 
волн появления чумы. чума проникла в россию с 
северо-запада между 1351 и 1353 гг. через балтийское 
море. в 1352 г. болезнь объявилась в пскове, затем в 
новгороде. весной 1353 г. чума поразила москву, за-
тем до 1355 г. опустошала нижний новгород, ростов, 
суздаль, рязань, смоленск [28]. Филогенетическая 
реконструкция раннего изолята LAI009 из лаишево 
из среднего поволжья (1300–1400 гг.) установила, 
что он является предковым по отношению к изоля-
там «черной смерти» из центральной, западной и 
северной европы [34]. геном LAI009 имеет только 
1 SNP, отличающий его от NO7 политомии, давшей 
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начало линиям 1–4. из этого следует, что LA1009 яв-
ляется наиболее древней предковой формой штамма, 
который вошел в европу во время исходной волны 
второй пандемии. 

в 1364–1365 гг. чума вновь пришла в россию, 
охватив нижний новгород, поволжье, переяславль-
залесский, а в следующем году начала опустошать 
москву, кострому, ярославль, рязань, владимир, 
суздаль, дмитров, можайск, волок ламский, ростов, 
тверь, торжок, псков. в 1374 г. болезнь поразила 
золотую орду и русь. последняя эпидемия XIV в. 
(1387–1391 гг.) в основном затронула запад и северо-
запад руси. в 1424 г. бубонная и легочная чума вновь 
проявилась в новгороде, пскове, карелии, а также в 
«литве и немцах». в 1601–1603 гг. большая вспыш-
ка произошла в москве. от чумы вновь пострадали 
псков, новгород, ржев и смоленск. эпидемии сле-
довали одна за другой [36]. в 1620 г. чума затронула 
псков, новгород, смоленск. в 1654–1655 гг. боль-
шая эпидемия в москве унесла жизни около 300 тыс. 
человек. чумой были охвачены кострома, тверь, 
коломна, торжок, звенигород, кашин, переславль-
рязанский, переславль-залесский, суздаль, тула, 
калуга, углич. по мнению м.в. супотницкого, в этот 
период проявлял активность реликтовый северо-
западный природный очаг чумы, который представ-
ляет собой восточную оконечность цепочки очагов 
чумы, тянущихся от побережья северной Франции 
(пролив ла-манш), через территории голландии, 
дании, германских государств, балтийское побере-
жье Швеции и польши, прибалтику и по карелии до 
южного побережья белого моря [37]. активизация 
очага зафиксирована в русских летописях XIII в. и 
приходится на начало малого ледникового периода. 
последняя эпидемия чумы в пскове пришлась на 
1711 г., в новгородской области – на 1606 г. 

в XV–XVII вв. чума проявляла себя и на юж-
ных рубежах россии. в 1769 г. она занесена в 
россию из турции во время русско-турецкой вой-
ны. зародившись в молдавии, чума проникла в 
центр россии, послужив причиной эпидемии в 
москве в 1770–1772 гг. [38]. чума вызвала в им-
перии настоящий политический кризис; апогеем 
его стал знаменитый чумной бунт в москве в сен-
тябре 1771 г. по задокументированным данным, 
от болезни скончались 56907 жителей москвы. 
по указу екатерины II в 1771 г. в пригородах 
москвы выделены места для устройства специаль-
ных погостов, где хоронили умерших от чумы. это 
мазиловское, дегунинское, кожуховское, холерное, 
дорогомиловское, Филевское, армянское, миусское, 
пятницкое, даниловское, калитниковское, преобра-
женское, рогожское и ваганьковское кладбища. 
на месте некоторых из них впоследствии были воз-
ведены жилые районы, но армянское, миусское, 
пятницкое, даниловское, калитниковское, преобра-
женское, рогожское и ваганьковское кладбища 
функционируют до сих пор (https://argumenti.ru/
history/2020/09/689159).

причины чумы XV–XVII вв. на юге россии 
не очень хорошо известны, поскольку выдвигают-
ся гипотезы как внешних (т.е. европейских, через 
украину или крым, или азиатских, вероятно, пер-
сидских), так и внутренних (некоторые остаточные 
природные) резервуаров [39]. сборка трех гено-
мов Y. pestis с юга россии: Rostov2033, Rostov2039 
(1762–1773 гг.) и Azov38 (XV–XVII вв.) – показала, 
что они филогенетически близки к ранее найденным 
штаммам из западной и Юго-восточной европы. 
анализ полиморфизмов в этих геномах и их филоге-
нетических отношений с другими древними и совре-
менными штаммами Y. pestis указывает на несколько 
независимых заносов чумы в восточную европу или 
их существование в разных резервуарах. наиболее 
вероятным источником эпидемии чумы XVIII в.  
в Южной россии было возвращение русских солдат 
после русско-турецкой войны 1768–1774 гг. в то же 
время филогенетическое положение двух южнорус-
ских геномов Y. pestis – Rostov2033 и Rostov2039 – 
подтверждает связь южнорусской чумы XVIII в.  
с западноевропейскими эпидемиями [39]. 

в целом полученные данные демонстрируют 
важность добавления информации по историческим 
восточноевропейским штаммам для построения бо-
лее полной картины разнообразия Y. pestis в европе. 
дальнейшая выборка из различных регионов 
восточной европы и западной азии углубит знания 
об источниках чумы и путях ее передачи в европе. 
для выяснения направлений движения чумы в пе-
риод второй пандемии, а также доисторических пу-
тей переноса инфекции по торговым путям важным 
регионом для исследования является полуостров 
крым. известно, что через крым в европу пришла 
эпидемия «черной смерти» в 1346 г. во время осады 
крепости кафа (Феодосия) татарский хан джанибек 
впервые применил бактериологическое оружие. тела 
умерших от чумы с помощью катапульт забрасыва-
лись в осажденный город. в крыму в этот период, 
по признанию путешественника, «вымерли бесчис-
ленные племена татар и сарацинов от неожиданной 
и необъяснимой болезни... огромные пространства 
земли опустели, наиболее населенные города поч-
ти обезлюдели. в кафе из тысячи умерших в жи-
вых оставалось не более 10 человек» (цит. по [40]). 
оставшиеся в живых вынуждены были обратить-
ся в бегство. однако спасшиеся продолжали сеять 
чуму среди жителей тех мест, где останавливались 
торговые суда. так чума попала в константинополь, 
египет и сицилию [40, 41]. исходя из приведенных 
источников, можно сделать определенные выводы о 
происхождении крымской чумы. согласно им, по-
следняя пришла на полуостров через волго-донские 
степи около 1346 г., то есть через 15 лет после первых 
вспышек данной болезни, произошедших в районе 
среднеазиатского озера иссык-куль. реконструкция 
древних геномов из чумных захоронений в крыму 
периода 1346 г. и сравнение с геномами этого периода 
из чумных захоронений кара-джигач на иссык-куле 
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необходимы для аргументированного подтвержде-
ния заноса средневековой чумы с тянь-Шаньских 
гор в европу и для выяснения причин такой высокой 
скорости развития пандемии чумы.

чума неоднократно заносилась на юг россии 
солдатами, воевавшими на полях русско-турецких 
войн. однако геномы второй пандемии чумы и дру-
гих исторических периодов из крыма отсутствуют. 
недавно в крыму около г. армянска нашли большое 
армейское кладбище XVIII в., где захоронено около 
860 погибших. в центральном музее тавриды, куда 
передали найденные предметы, пришли к выводу, что 
там похоронены солдаты армии князя долгорукова 
периода крымского похода 1771 г., скончавшиеся от 
болезней, а не павшие в сражении. в это время север 
турции был поражен чумой, и она добралась и до 
крыма. 

в дальнейшей истории россии на первую по-
ловину XIX в. пришелся ряд эпидемий, включая 
чуму 1812 г. в одессе и Феодосии, чуму во время 
русско-турецкой войны 1828–1830 гг., одесскую 
чуму 1837 г., чуму на российско-турецкой границе 
в 1838–1843 гг., несколько раз затронувших грузию 
и армению. к середине XIX в. эпидемии чумы в 
россии, как и по всему миру, прекратились. о чуме 
забыли на несколько десятилетий, до событий на 
станции ветлянка в 1878–1879 гг. в астраханской 
губернии. 

Чума на кавказе. согласно историческим хро-
никам, вспышки и эпидемии чумы происходили на 
кавказе на протяжении всего нового времени и в 
доисторические времена. реконструирован геном 
RK1001 с северного кавказа периода позднего нео-
лита / бронзового века, возраст которого составляет 
около 5000 лет. он принадлежит к древней ветви 
LNBA, которая является базовой для всех современ-
ных штаммов Y. pestis [3]. реконструирован геном 
RISE397, относящийся к линии LBA, с территории 
современной армении периода бронзового века [2]. 
также был реконструирован геном штамма DA147, 
датируемого VI–IX вв. из северной осетии [24]. 
определен последний геном второй пандемии чумы 
и первый не европейский образец в линии после 
«черной смерти», датируемый 1720+, из северной 
осетии [33]. 

одно из наиболее ранних упоминаний о чуме 
в исторических армянских хрониках относится к 
363 г., в котором от чумы вымер недавно основанный 
город аршакаван. в 374 г. чума опустошила селения 
на юго-западном склоне г. арарат. в период первой 
пандемии чума Юстиниана проникла в армению и 
на протяжении полувека опустошала страну. в 791 г. 
чума появляется на тридцать лет в эрзуруме с ты-
сячами заболевших. первое упоминание о чуме 
в азербайджане относится к 901 г., а следующая 
вспышка, о которой дошли сведения, произошла в 
1013 г. «черная смерть» не затронула закавказья, но 
в XV в., в 1431 и 1469 гг., две эпидемии прошли в 
армении. начиная со второй половины XVI в. чум-

ные вспышки регулярно отмечаются как в армении, 
так и в азербайджане. крупная эпидемия произо-
шла в азербайджане (г. Шемаха) в XVIII в. в 1717–
1716 гг. погибло 70 тыс. человек. с 1770 г. чума часто 
регистрируется в грузии. в 1771 и 1781 гг. вспышки 
произошли в тифлисе. в конце XVIII в. болезнь ши-
роко распространилась по закавказью, появилась в 
гандже, затем прошла в тифлис [36]. последние чум-
ные эпидемии произошли на кавказе в первой поло-
вине XIX в. в 1828 г. чума охватила карс, эрзурум и 
появилась в русских владениях в закавказье. среди 
заболевших чумой преобладали военнослужащие, 
вернувшиеся с театра военных действий в северной 
персии (карс, ардаган, эрзурум), поэтому эти слу-
чаи заболевания считают заносными [37]. в 1835–
1836 гг. отдельные случаи чумы регистрировались 
в станице баталпашинская (ныне город черкесск – 
прикаспийский северо-западный очаг чумы) и в 
дагестане, в области гимры (восточно-кавказский 
природный очаг чумы). последние три большие эпи-
демии чумы на кавказе произошли в 1838–1843 гг. 
последняя из них унесла жизни 36 тыс. человек. 
в дальнейшем до конца XIX столетия чума на 
кавказе стала редким явлением. 

имеются ограниченные сведения об истории 
чумы на северном кавказе. по данным арабских 
надписей на камнях, в начале XV в. чума была в 
ауле кабачи и широко распространена в дагестане 
в 1684–1689 гг. имеются свидетельства о чуме в 
1096–1097, 1098 гг. сохранились также сведения о 
чуме в XVII столетии в пределах терской области. 
из карачаевского фольклора ясно, что именно от 
чумы погибли селения джамагат, джазлык, джалай-
кол, джурт, индиш и др. вымерли целые роды. 
вниз на несколько километров от джамагата в уще-
лье р. амагат находится пещера с огромным коли-
чеством скелетов. заболевшие люди во время мора 
приходили сюда умирать. сохранилось предание о 
существовании здесь аула «эмина къырылгъан» – 
«уничтоженный чумой». строились скальные ката-
комбы для умирающих, как правило, на солнечных 
склонах гор в труднодоступных местах [36].

одним из наиболее перспективных регионов 
сбора образцов для реконструкции древних гено-
мов возбудителя чумы на кавказе является терри-
тория кисловодской котловины, расположенной в 
центральной части северного кавказа, а также цен-
тральной части главного кавказского хребта (гор-
ные районы кабардино-балкарской и карачаево-
черкесской республик). в различных районах 
центрального и северного кавказа проводятся ин-
тенсивные археологические исследования. на тер-
ритории кисловодской котловины наблюдается 
самая высокая в мире плотность археологических 
памятников – в основном укрепленных и неукре-
пленных поселений эпохи раннего средневековья и 
кобанской культуры позднего бронзового – раннего 
железного века, а также многочисленных курганных 
групп. 
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считается, что населявшие эти территории ала-
ны покинули их в связи с массовыми эпидемиями 
(предположительно чумы). сохранившиеся здесь 
многочисленные могильники, в том числе и на со-
временной территории центрально-кавказского вы-
сокогорного природного очага чумы, косвенно под-
тверждают факт массовой гибели людей («города 
мертвых»). предпринятые в 1972 г. первые попытки 
выяснить причины гибели населения, выполненные 
сотрудниками ставропольского противочумного 
института [36], подтвердили наличие антигена Ф-1 
в трубчатых костях, взятых из могильников воз-
раста 165 лет и 1200–1400 лет. все это представ-
ляет несомненный интерес для изучения геномов 
штаммов чумного микроба, циркулировавших на 
центральном кавказе в последние 1,5–2,0 тыс. лет 
(и ранее). предполагается также, что чума была за-
несена в кисловодскую котловину в период первой 
пандемии в европе в 541–543 гг. (чума Юстиниана). 
в последующем здесь могли иметь место вспышки, 
совпадающие по времени со второй пандемией чумы. 
при исследовании проб материала из могильников 
центрального кавказа можно получить качествен-
но новую информацию о древних геномах чумного 
микроба, открывающих новый взгляд на закономер-
ности пространственно-временного распростране-
ния и эволюции возбудителя чумы начиная с эпохи 
позднего неолита / бронзового века и заканчивая по-
следними вспышками чумы на кавказе в XIX в. 

Чума в россии, странах Прикаспия и кавказа 
в конце XIX – начале XX в. в середине и до кон-
ца XIX в. чума в европе, россии, на кавказе и в 
прикаспии не регистрировалась. неудивительно, что 
ветлянская чума, которая произошла в 1878–1879 гг. 
в астраханской губернии после длительного отсут-
ствия чумы в россии, грянула неожиданно (444 за-
болевших, 363 умерших) [42]. в последующие двад-
цать лет чума в россии отсутствовала. однако в июне 
1899 г. совершенно неожиданно вспыхнула эпиде-
мия чумы в селении колобовка, в следующем году – 
вблизи от нее во владимировке. два этих события 
стали началом почти беспрерывных и ежегодных 
вспышек чумы в астраханской губернии и соседней 
с ней уральской области. за период 1899–1916 гг. 
среди населения на территории сел правобережья 
волги в астраханской губернии зарегистрировано 
1758 случаев заболевания чумой, 1582 из них закон-
чились смертью [37]. 

вспышка в 1878–1879 гг. на станции ветлянка 
астраханской губернии могла быть вызвана за-
носом чумы через порты Южного прикаспия из 
персии (иран) морским путем, поскольку именно 
там в 1871–1877 гг. после длительного отсутствия 
про изошли вспышки чумы. в других регионах 
прикаспия и соседних странах чума отсутствова-
ла. известно, что именно через порт астрахань на 
территорию российской империи из мусульманских 
стран часто заносилась «зараза», от которой страда-
ло население железнодорожной станции ветлянка.

другой вспышке чумы, 1899 г., в астраханской 
губернии так же предшествовала вспышка в персии, 
которая произошла там так же после 20-летнего пере-
рыва. вспышки чумы в персии имели место в 1871–
1877, 1899 гг., затем в 1906–1924 гг. [43]. откуда 
чума пришла в персию, неизвестно, поскольку с 
середины XIX в. чума в этой стране отсутствовала. 
стоит лишь упомянуть, что в начале XIX в. вновь 
резко активизировалась чума в индии. бубонная и 
легочная чума появились в 1815 г. в горной провин-
ции куче и на юго-востоке провинции гузерат (штат 
гуджарат). в 1850 г. легочная чума вновь вспыхнула 
на южных склонах гималаев (в гурвале и камауне). 
сначала власти посчитали ее заносной, но потом все 
же пришли к выводу, что она была эндемичной для 
этого региона [37]. с учетом того, что иран и индию 
связывают торговые пути, нельзя исключить, что 
чума пришла в иран в конце XIX в. из индии.

в 1910 г., после того как разразилась очередная 
эпидемия чумы в одессе, правительство обратило 
внимание и на чуму в астраханских степях. по мне-
нию русского эпидемиолога д.к. заболотного, мно-
жественные вспышки в астраханской области могли 
быть вызваны как заносом из персии, так и местны-
ми факторами.

остается неясным, какой филогенетической 
линией Y. pestis была вызвана эта волна чумы в 
россии в конце XIX – начале XX в. считается, что 
вторая пандемия чумы закончилась к концу XVIII в. 
данными палеогеномики доказано, что она была вы-
звана штаммами античного биовара, лежащими в 
основании линии 1.ANT античного биовара. нами 
на основе изучения большого числа штаммов пе-
риода с 1912 по 1950 г. было показано, что вспышки 
в прикаспийской низменности в первой половине 
XX в. были вызваны средневековым биоваром, его 
филогенетическими ветвями 2.MED1 и 2.MED4 
[44, 45]. Штаммы 2.MED4 филогенетически пред-
шествуют более поздним штаммам 2.MED1 средне-
векового биовара, и во второй половине XX в. они 
уже не выделялись. в то же время штаммы 2.MED1 
получили в XX в. беспрецедентное распространение 
в очагах прикаспия, кавказа и центральной азии.  
из региона северного прикаспия последняя ветвь 
средневекового биовара – 2.MED1 начала распростра-
няться вокруг каспийского моря на юг до кавказа, на 
восток до восточного прикаспия и на северо-восток 
до северного приаралья на фоне благоприятных 
климатических условий начала XX в. в это время 
погода была холодная, влажная, уровень каспия был 
высоким, что оказывало благоприятное влияние на 
очаги прикаспия и кавказа. Штаммы средневеково-
го биовара вызвали многочисленные вспышки чумы 
в северо-западном и северном прикаспии, а также 
вспышки и случаи чумы в центральной и восточной 
азии в XX – начале XXI в.

где и когда возник средневековый биовар основ-
ного подвида, остается неизвестным. вспышки 
чумы, которые происходили в россии, сопредельных 
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странах, иране в начале XIX в., могли быть вызваны 
остатками античных штаммов второй пандемии или 
вновь возникшими штаммами средневекового био-
вара. на филогенетическом дереве средневековый 
биовар принадлежит к одной из наиболее молодых 
ветвей эволюции Y. pestis 2.MED, которая произошла 
от линии 2.ANT античного биовара. в центрально-
кавказском высокогорном очаге чумы в россии со-
хранилась наиболее ранняя ветвь средневекового 
биовара 2.MED0, геном которой еще содержит при-
знаки античного биовара. по-видимому, вспышки в 
ветлянке и колобовке были вызваны одной из фило-
генетических ветвей (2.MED4 или 2.MED1) средне-
векового биовара. для установления происхожде-
ния волн распространения средневекового биовара, 
поразившего прикаспий, кавказ и центральную 
азию в XX в., необходимо исследование кост-
ных образцов из чумных захоронений в селениях 
ветлянка, колобовка, владимировка и других мест 
астраханской области. перспективным местом ис-
следования являются чумные кладбища в этом ре-
гионе последних лет XIX в. и первых лет XX в. в тех 
селениях, где происходили большие вспышки чумы, 
например: в станице сарайчик (ныне в волгоградской 
области), 1903–1905 гг. (216 заболевших и умер-
ших); бекетай, астраханская область, 1905–1906 гг. 
(659 заболевших, 621 умерший) и др.

исследование закономерностей распростране-
ния средневекового биовара и его эволюции важ-
но, поскольку штаммы средневекового биовара в 
XX в. образовали многочисленные очаги чумы в 
восточной европе и центральной азии в различных 
ландшафтах степей, пустынь, предгорий и высоко-
горий, в том числе в условиях с высокоаридным кли-
матом, где до сих пор не встречались другие популя-
ции возбудителя чумы. часть этих природных очагов 
проявляют эпизоотическую активность и сохраняют 
свой эпидемический потенциал и в настоящее вре-
мя. это очаги северного приаралья и прибалхашья. 
средневековый биовар распространен в 33 из 
45 природных очагов чумы россии и стран снг на 
разных видах носителей и переносчиков: песчанках, 
сусликах, сурках, полевках и других видах грызунов. 
сравнение современных и исторических геномов 
средневекового биовара необходимо для выяснения 
молекулярных механизмов образования этих высоко-
патогенных штаммов с широкими адаптационными 
способностями. Формирование средневекового био-
вара и его распространение на обширных простран-
ствах восточной европы и центральной азии про-
изошло быстро, а скорость распространения даже 
превышала таковую восточного биовара, вызвавше-
го третью пандемию чумы. исследование чумных 
кладбищ конца XIX – начала XX в. в астраханской 
области перспективно с точки зрения реконструкции 
геномов, поскольку возраст захоронений c истори-
ческой точки зрения небольшой и днк возбудителя 
чумы может содержаться там в детектируемой кон-
центрации. 

перспективными местами палеомикробиоло-
гических исследований являются также чумные 
кладбища в районах центральной азии, где про-
изошли известные вспышки чумы. в 1898 г. в глу-
хом кишлаке на южном склоне близ анзобского пе-
ревала произошла вспышка чумы (249 заболевших, 
238 умерших). этиологический агент этой вспышки 
неизвестен. позже было установлено, что кишлак 
расположен на территории гиссарского высокогор-
ного очага чумы. эпизоотическая активность в этом 
очаге выявлена с 1970 г. все выделенные из природы 
в этом очаге штаммы относились к гиссарскому под-
виду, который авирулентен для людей и не мог вы-
звать такую вспышку чумы. возможно, чумные за-
болевания были и до анзобской вспышки в соседней 
бухаре, куда с товарами болезнь могла быть занесе-
на через афганистан из бомбея [37]. не исключено, 
что чума распространялась и в других кишлаках 
самаркандского уезда. возможен также иной вари-
ант происхождения вспышки чумы: на территории 
гиссарского очага есть эндемичный участок с цирку-
ляцией Y. pestis основного подвида, периодическое 
расширение территории которого под действием 
климатических изменений может приводить к кон-
такту возбудителя с людьми. реконструкция исто-
рических геномов Y. pestis может дать ответ на эту 
давнюю загадку анзобской вспышки в гиссаре.

перспективными для палеомикробиологиче-
ских исследований являются также очаговые тер-
ритории кыргызской республики. в 1928 г. в уро-
чище баш-каинда в нарынском кантоне произошла  
вспышка чумы (56 заболевших, 55 умерших). про-
веден ное полногеномное секвенирование имевшего-
ся в нашем распоряжении штамма из этой вспышки 
позволило установить его принадлежность к филоге-
нетической линии 0.ANT3 античного биовара. линия 
0.ANT3 дивергировала от ствола эволюции позже 
линии 0.ANT4 чумы Юстиниана, но раньше фило-
генетического узла NO7, от которого дивергировала 
линия 1.ANT, давшая начало штамму второй панде-
мии чумы. актуальным является исследование архе-
ологических памятников чуйской долины, поскольку 
реконструированные геномы периода 1300–1400 гг. 
указали на то, что естественный резервуар возбуди-
теля второй пандемии чумы находился или в чуйской 
долине, или в более широком регионе, включающем 
окрестности тянь-Шаня. недавно проведенная ре-
конструкция двух геномов Y. pestis BSK001/003 из 
кладбищ кара-джигач и бурана в окрестностях озе-
ра иссык-куль в северном тянь-Шане в кыргызской 
республике показала, что эти штаммы, датируемые 
первой половиной XIV в., являются предшественни-
ками штаммов «черной смерти» и что этот регион 
центральной азии может быть источником второй 
пандемии чумы [26]. кыргызстан, благодаря свое-
му расположению в самом сердце центральной 
азии, всегда имел чрезвычайно важное значение на 
великом шелковом пути. северная ветвь Шелкового 
пути проходила по берегам озера иссык-куль, да-
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лее через боомское ущелье и чуйскую долину вела 
на территорию казахстана и уходила в узбекистан. 
Южная ветвь пролегала сквозь перевал иркештам, 
вдоль реки кызыл-суу вела к алаю и городу ош, 
затем через территорию современного душанбе сле-
довала к узбекским городам самарканд и термез. 
эти маршруты оставались неизменными в течение 
многих веков и проходили через крупные города 
и крепости (https://triptokyrgyzstan.com/silk-road).  
исследование археологических образцов из этих ре-
гионов кыргызской республики чрезвычайно важ-
но для выявления пространственных и временных 
закономерностей и направлений распространения 
первой и второй пандемий чумы на пространствах 
евразии, основ эволюционных преобразований 
древних и современных штаммов Y. pestis. также но-
вую информацию о доисторических представителях 
чумного микроба эпохи позднего неолита / бронзо-
вого века можно получить при реконструкции гено-
мов из могильников сибири. низкие температуры 
долговременного сохранения образцов способству-
ют хорошей сохранности днк возбудителя. нами 
выполнено полногеномное секвенирование и фило-
генетический анализ штамма Y. pestis, выделенного 
в забайкальском крае в 1912 г. на границе с китаем, 
где в 1910–1911 гг. в маньчжурии прошла послед-
няя эпидемия чумы XX в. предположительно этот 
штамм относится к этиологическим агентам этой 
эпидемии чумы или очень близок к ним. это один 
из наиболее старых сохранившихся штаммов линии 
2.ANT3 античного биовара. необходима реконструк-
ция геномов Y. pestis из жертв маньчжурской эпи-
демии для выяснения причин эпидемиологических 
особенностей этой большой эпидемии легочной 
чумы, унесшей около 60 тыс. человеческих жизней.

подводя итоги, следует подчеркнуть, что появ-
ление новых патогенов, приобретение новых свойств 
уже известными патогенами заставляет возвращаться 
к истокам образования высокопатогенных бактерий, 
которые оказались на самом деле не такими древними, 
как считалось ранее. развитие высокоразрешающих 
генетических технологий позволило установить, что 
возбудитель чумы – молодой патоген, возраст кото-
рого не превышает нескольких тысяч лет, в то время 
как раньше считалось, что чумной микроб появился 
в глубокой древности (несколько десятков миллио-
нов лет назад) и эволюционировал одновременно с 
грызунами и блохами-переносчиками. возбудитель 
чумы прошел непростой, но быстрый путь преоб-
разования в высокопатогенную бактерию, оставив-
шую беспрецедентный след в истории человечества. 
реконструкция этих преобразований позволит нам 
понять, чего ожидать в будущем от этой бактерии, 
все еще не закончившей свой процесс эволюции. 
дальнейшее развитие методов получения древней 
днк и ее биоинформатического анализа будет со-
провождаться увеличением геномной базы данных 
патогенных бактерий, а также углублением нашего 
понимания истории болезней и эволюции патогенов. 

важно, чтобы российские исследователи не оста-
лись в стороне от быстрого развития палеогеноми-
ки, этой захватывающей, многообещающей и муль-
тидисциплинарной области науки, успехи которой 
внесут неоценимый вклад в понимание коэволюции 
возбудителей инфекционных болезней и человека  
и, в конечном итоге, послужат главной задаче – 
укреп лению охраны здоровья населения и эффектив-
ной санитарной охране территории россии.
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В.П. Зюзина, о.а. якушева, л.П. алексеева, В.В. евдокимова, д.и. симакова

роль везикул в транспорте холерного токсина
ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт», Ростов-на-Дону, Российская Федерация

в обзоре освещены пути секреции основного фактора вирулентности холерного вибриона – холерного токси-
на – как через двухступенчатую Sec-зависимую систему секреции 2-го типа, так и с помощью везикул наружной 
мембраны Vibrio cholerae. обсуждаются пути транспорта токсина в организм хозяина в зависимости от его фор-
мы. хорошо изученный свободный холерный токсин секретируется внеклеточно и передается GM1-зависимым 
путем через богатые холестерином липидные рафты. передача холерного токсина, связанного с везикулами, имеет 
преимущества по сравнению со свободным, так как вещества, находящиеся внутри везикул наружной мембраны, 
защищены от внешних протеаз и антител хозяина мембраной, формирующей везикулу. везикулярный транспорт 
холерного токсина в клетку-мишень происходит по клатрин-зависимому и кавеолин-зависимому путям, а также 
посредством зависимого от липидных рафтов эндоцитоза, при этом конкретный путь определяется строением 
везикул. клатрин-зависимый эндоцитоз описан для штаммов V. cholerae, культивируемых при низкой осмомо-
лярности среды, везикулы наружной мембраны которых содержали внутри субъединицу а холерного токсина. 
эндоцитоз, зависимый от липидных рафтов, характерен для везикул, у которых холерный токсин расположен на 
поверхности. кроме того, описан эндоцитоз везикул наружной мембраны V. cholerae с помощью структур, из-
вестных как кавеолы. 

Ключевые слова: Vibrio cholerae, холерный токсин, секреция холерного токсина, транспорт холерного токсина, 
везикулы наружной мембраны.
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Abstract. The review reports on the secretion pathways of the main virulence factor of Vibrio cholerae, cholera toxin, 
both through the two-stage Sec-dependent type 2 secretion system and with the help of vesicles of the outer membrane 
of V. cholerae. The ways of toxin transfer into the host organism, depending on its form, are discussed. The well-studied 
free soluble cholera toxin is secreted extracellularly and transmitted in a GM1-dependent manner through cholesterol-
rich lipid rafts. The transfer of cholera toxin associated with vesicles has advantages over free toxin, because substances 
inside the outer membrane vesicles are protected from external proteases and host antibodies by the membrane that forms 
the vesicle. Vesicular transporting of cholera toxin into the target cell occurs via clathrin-dependent, caveolin-dependent 
and lipid raft-dependent endocytosis. The specific transport route is determined by the structure of the vesicles. Clathrin-
dependent endocytosis is described for V. cholerae strains cultivated at low osmolarity of the medium, whose outer mem-
brane vesicles contain the cholera toxin subunit A inside. Lipid raft-dependent endocytosis is characteristic of vesicles in 
which cholera toxin is located on the surface. In addition, endocytosis of V. cholerae outer membrane vesicles through 
structures known as caveolae is presented.
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холерный вибрион вызывает опасное заболева-
ние человека. заражение обычно происходит после 
приема пищи или воды, контаминированной Vibrio 
cholerae. в организме человека патоген, пройдя 

желудок, колонизирует тонкую кишку. заселившие 
тонкий кишечник холерные вибрионы продуциру-
ют холерный токсин, который вызывает сильную 
диарею [1]. 
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холерный токсин (хт), основной фактор пато-
генности возбудителя холеры, представляет собой 
классический пример ав-токсина. исследования 
структуры, биологической активности холерного 
токсина, а также механизмов его интернализации и 
внутриклеточного превращения ведутся с 80-х гг. 
прошлого столетия. однако, несмотря на достиг-
нутые успехи, некоторые аспекты взаимодействия 
«токсин – клетка – мишень» до сих пор остаются до 
конца не выясненными. способы секреции хт и его 
передачи в клетку хозяина играют важную роль в 
этом процессе [2]. 

в последние годы резко возрос интерес иссле-
дователей к такому явлению, как везикулы холерных 
вибрионов. образование везикул наружной мембра-
ны (внм) у V. cholerae является нормальным физио-
логическим проявлением их жизнедеятельности и 
не связано с деградацией. везикулы представляют 
собой отпочковывающиеся во внешнюю среду сфе-
рические частицы диаметром 50–250 нм, состоящие 
из участков наружной мембраны с захватом части 
периплазматического пространства. они доставля-
ют различные макромолекулы к клеткам-мишеням. 
везикулярный транспорт имеет большие преимуще-
ства по сравнению с обычным, так как вещества, на-
ходящиеся внутри внм (бактериальные ферменты 
и токсины), защищены от внешних протеаз чужерод-
ного происхождения и антител хозяина мембраной, 
формирующей везикулу. внм вносят свой вклад в 
патогенез, так как переносят продуцируемые бак-
териями факторы вирулентности, которые обеспе-
чивают прикрепление, повреждение клеток-хозяев, 
устойчивость к противомикробным препаратам, 
модуляцию иммунного ответа и повышенную виру-
лентность [3, 4]. 

в недавних исследованиях E.S. Rasti et al. [5, 6] 
показали, что биологически активный хт, помимо 
свободной формы, секретируемой с помощью систе-
мы секреции 2-го типа (T2SS), может либо ассоции-
роваться с поверхностью везикул наружной мембра-
ны, либо находиться внутри везикул и секретиро-
ваться в везикуло-ассоциированной форме.

цель работы – обзор имеющихся в современ-
ной литературе сведений о процессе транспорта хт 
в клетку-мишень, его механизмах и о роли везикул 
наружной мембраны возбудителя холеры в этом 
процессе.

Структурная организация  холерного токси-
на. симптомы вызванного возбудителем холеры за-
болевания обусловлены продуцируемым им хт, од-
ним из основных факторов вирулентности V. chole-
rae [7, 8].

холерный токсин – представитель обширной 
группы ав5-токсинов [9]. это олигомерный белок, 
относящийся к ядам биологического происхожде-
ния II группы патогенности, состоящий из двух 
субъединиц – а и в, которые по отдельности вне 
клетки не обладают специфической активностью 
в концентрациях, сравнимых с интактным токси-
ном [10].

субъединица а хт состоит из двух полипеп-
тидных цепей а1 и а2, связанных между собой ди-
су ль фидной связью. первоначально синтезируется 
как единый полипептид, но активность проявляет 
после посттрансляционной модификации под дей-
ствием протеазы, которая образует два фрагмента – 
а1 и а2. полипептид а1 хт отвечает за активность 
аденозиндифосфатрибозилтрансферазы – фермен-
та, который присоединяет адФ-рибозу к G-белкам. 
полипептид а2 – альфа-спиральная цепь, которая 
своим с-концом входит в центральную пору кольца 
субъединицы в [5, 10]. 

субъединица в хт – пентамер, мономеры кото-
рого собраны в кольцо. структура в-субъединицы 
тесно связана со структурой рецепторов-мишеней, 
с которыми взаимодействует токсин. субъединицы 
типа B обеспечивают связь холерного токсина с его 
специфичным рецептором – моносиалоганглиози-
дом GMl (GM1), расположенным в липидных раф-
тах на наружной мембране клеток тонкого кишечни-
ка [11, 12]. каждая субъединица в имеет пять сайтов 
связывания и может одновременно связывать пять 
ганглиозидов GM1, что приводит к одному из са-
мых сильных среди известных углеводно-белковых 
взаимодействий [12]. на клеточной мембране GM1 
служит «посадочной площадкой» для прикрепления 
нижней поверхности пентамера в. помимо взаи-
модействия с рецептором клетки-мишени субъеди-
ница в экранирует ферментативную субъединицу, 
исключая случайное взаимодействие с субстратом 
как собственной клетки, так и за пределами клетки-
мишени. в-субъединичный комплекс нетокси-
чен [2].

заболевание холерой вызывают токсигенные 
штаммы серогрупп о1 или о139. на основании био-
логических свойств представителей о1-серогруппы 
разделяют на биотипы: классический и El Tor, – ко-
торые различаются по типу продуцируемого токси-
на. субъединицы а классического токсина, токсинов 
El Tor и о139 идентичны по аминокислотной после-
довательности, в то время как субъединицы в имеют 
специфические для биотипов аминокислотные заме-
ны в положениях 18 и 47: Tyr-18 и Ile-47, типичные 
для биотипа El Tor и о139, а His-18 и Thr-47 – для 
классического биотипа. однако в последнее время 
в клинических изолятах V. cholerae по всему миру 
наблюдаются изменения в строении в-субъединицы 
хт. современные штаммы о1 El Tor продуциру-
ют хт классического биотипа. вариабельность 
в-субъединицы зависит от фага CTXφ, в котором 
находится генетическая информация о хт. в настоя-
щее время известен ряд фагов, кодирующих 12 раз-
ных генотипов Ctxв [13].

Транспорт токсина холерного вибриона.  
в организм человека V. cholerae проникает через 
пищеварительный тракт. при заражении хозяи-
на холерный вибрион попадает в неблагоприятные 
условия: кислотный стресс в желудке, изменение 
концентрации желчных солей, бикарбонатов, сни-
жение уровня кислорода. поэтому развитие инфек-
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ционного процесса требует координированной экс-
прессии известных факторов вирулентности, среди 
которых важнейшие: токсин-корегулируемые пили, 
участвующие в процессе адгезии вибриона к эпите-
лию тонкого кишечника, и холерный токсин. после 
адгезии возбудитель утрачивает подвижность и уси-
ленно размножается, образуя колонии в виде бляшек 
на поверхности энтероцитов, не проникая при этом 
внутрь них, и продуцирует холерный токсин внутри 
бактериальной клетки [14]. 

токсин секретируется из клетки холерного ви-
бриона через двухступенчатую Sec-зависимую си-
стему секреции 2-го типа. эта система секреции 
широко представлена среди грамотрицательных 
бактерий, в связи с чем ее называют общим секре-
торным путем (GSP – general secretory pathway). 
секреторный механизм V. cholerae кодируется опе-
роном eps (от англ. extracellular protein secretion). 
белки, секретируемые по 2-му пути, проходят через 
внутреннюю и наружную мембраны отдельными 
этапами при участии Sec-белков. изначально на пер-
вом этапе субъединицы а и в хт, независимо друг 
от друга, синтезируются в цитоплазме, затем в фор-
ме мономеров они транслоцируются через цитоплаз-
матическую мембрану и лишь перед секрецией про-
исходит объединение молекулы в токсин внутри пе-
риплазмы [10]. в периплазматическом пространстве 
мономеры с помощью дисульфид-оксидоредуктазы 
собираются в токсиновый комплекс, молекула при-
обретает окончательную структуру ав5 и транс-
портируется через наружную мембрану. все белки, 
секретируемые с помощью системы секреции 2-го 
типа, имеют сигнальный пептид на N-конце, опе-
рон секреции eps его распознает и перемещает хт 
из периплазмы во внеклеточную среду через внеш-
нюю мембрану бактерии на втором этапе [15]. белок 
секретин EpsD у холерных вибрионов принимает 
участие в формировании пор во внешней мембране. 
белок EpsE играет роль атФ-азы, снабжая энерги-
ей пилеподобную структуру и пору для их работы. 
для предотвращения протеолитической деградации 
он формирует стабильный комплекс с белками EpsL 
и EpsM. трипептидный комплекс Eps-белков вовле-
чен в открывание/закрывание секретируемой поры. 
белок EpsG совместно с белками EpsH, EpsI, EpsJ, 
сокращаясь или вытягиваясь, выталкивает молекулу 
холерного токсина наружу [16]. 

после выхода из бактериальной клетки че-
рез 1–3 минуты холерный токсин с помощью 
кольца субъединицы в связывается с рецепто-
ром GMl, расположенным преимущественно в 
богатых гликосфинголипидами микродоменах 
плазматической мембраны (липидных рафтах), 
которые, в свою очередь, играют важную роль 
в процессах клатрин-независимого эндоцитоза. 
обычным средством для проникновения в клет-
ку может быть кластеризация ганглиозидов GMl с 
последующей интернализацией, коррелирующей  
с количеством ганглиозидов GMl, связанных 
с пентамерной субъединицей в: с уменьшени-

ем количества GMl-связанных сайтов от пяти 
до одного или двух ухудшается интернализация 
пентамеров. замедление интернализации хт на-
блюдается также при истощении холестерина в 
липидных рафтах [17]. затем комплекс хт-GM1 
подвергается эндоцитозу, попадает в транспорт-
ную сеть аппарата гольджи и переносится по 
ретроградному пути, минуя аппарат гольджи,  
в эндоплазматический ретикулум (эр) [18].

там протеиндисульфид-изомераза (шаперон эр) 
разрезает дисульфидную связь между полипептида-
ми а1 и а2, отделяет полипептидную цепь A1 от 
остального токсина, в результате чего она спонтанно 
разворачивается, становится ферментативно актив-
ной и перенаправляется далее обратно в цитозоль, 
в то время как цепь а2 остается связанной внутри 
интактного в5-кольца [19].

перенос полипептидной цепи A1 через поры 
транслокона эр осуществляется от N- к C-концу с 
помощью шаперона Hsp90. при этом в процессе вос-
становления структуры полипептидной цепи A1 с по-
мощью Hsp90 ее N-концевой домен сворачивается и 
больше не помещается в пору транслокона, что исклю-
чает ее обратное скольжение в эр, обеспечивая тем 
самым однонаправленное движение полипептидной 
цепи A1 из эр в цитозоль [20]. однонаправленный 
транспорт в цитозоль из поры транслокона продол-
жается последующим связыванием шаперона Hsp70 
с внутренним сегментом полипептидной цепи A1 и 
связыванием шаперона Hsp90 с ее C-концевой об-
ластью [21]. связанный с полипептидной цепью а1 
Hsp90 поддерживает ее в свернутой конформации, 
активной для адФ-рибозилирования ее мишени – 
G-белка [20]. эта связь полипептидной цепи а1 с 
шапероном позволяет токсину избегать протеасом-
ной деградации.

полипептидная цепь A1 связывается с белком-
партнером фактором адФ-рибозилирования 6 
(Arf6), который стимулирует ее каталитическую 
активность, расщепляет никотинамидадениндинук-
леотид, переносит образовавшуюся адФ-рибозу на 
G-белок для активации регуляторной субъединицы 
эндогенной аденилатциклазы Gsα, которая находит-
ся на внутренней стороне мембраны эпителиоцита, 
при этом аденилатциклаза остается в активирован-
ном состоянии – она способна связывать гтФ, но не 
может его гидролизовать [22, 23]. на плазматической 
мембране хозяина активированная аденилатциклаза 
начинает непрерывно синтезировать циклический 
аденозинмонофосфат (цамФ) – внутриклеточный 
стимулятор кишечной секреции. его концентра-
ция в клетке может вырасти более чем в 100 раз. 
повышение концентрации цамФ внутри клеток ин-
дуцирует протеинкиназу а, которая фосфорилирует 
и активирует канал хлорид-иона, перекачивающий 
ионы хлора и других анионов из клеток кишечного 
эпителия в просвет кишечника [22, 23], что приводит 
к клиническим проявлениям в виде жидкого стула и 
тяжелого обезвоживания организма. нарушение вод-
ного баланса вызывает потерю жидкости до 2 лит-
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ров в час. стул больного становится похожим на 
«рисовый отвар» из-за энтероцитов, отделяющихся 
от стенки кишечника. 

в последнее время появились работы, свиде-
тельствующие о роли везикул в доставке хт в ор-
ганизм хозяина, колонизации кишечника, патогенезе 
холеры, а также иммуногенезе и создании вакцин. 
на сегодняшний день помимо секреции через двух-
ступенчатую Sec-зависимую систему 2-го типа [17] 
продемонстрировано явление включения хт в ве-
зикулы. полностью сформированный токсин может 
поступать в периплазму и далее захватываться вези-
кулами. при этом токсин может быть локализован в 
полости везикулы или ассоциирован с ее внутренней 
или наружной поверхностью, причем, по сведениям 
некоторых авторов, большая часть хт, продуцируе-
мого возбудителем холеры, секретируется в форме, 
связанной с внм, а не в виде растворимого белка, 
как считалось ранее [24]. этот способ доставки ток-
сина к клеткам-мишеням не является конкурентным, 
так как реализуется иными механизмами взаимодей-
ствия с рецепторами организма хозяина. однако он 
еще не исследован в должной степени. работы в дан-
ной области активно ведутся. 

Формирование везикул у V. cholerae. процесс 
образования везикул у возбудителя холеры не пас-
сивный, а функционирует как контролируемый ме-
ханизм секреции компонентов клетки или оболочки 
и регулируется малой рнк, получившей название 
VrrA (Vibrio regulatory RNA of OmpA). малая рнк 
VrrA у V. cholerae активируется в условиях, вызываю-
щих мембранный стресс. действие этой регулятор-
ной мрнк направлено на подавление производства 
белка наружной мембраны OmpA, необходимого 
для поддержания связи между наружной мембраной 
бактерий и пептидогликаном, что приводит к по-
вышению продукции везикул у холерного вибрио-
на [4]. помимо малой рнк VrrA формирование вези-
кул регулируется транспортной системой VacJ/Vrb. 
на ранней стадии инфекции происходит подавление 
транспортера фосфолипидов VacJ/Vrb, приводящее к 
стимуляции образования везикул. гипервезикуляция 
позволяет быстро изменить состав бактериальной 
мембраны, накапливая в ней модифицированный 
глицином липополисахарид (лпс), и уменьшить ко-
личество поринов OmpT [25]. такая адаптация по-
вышает устойчивость бактерий к антимикробным 
пептидам и желчи, что способствует колонизации 
кишечника хозяина.

Роль везикул наружной мембраны в транспор-
те холерного токсина. в настоящее время помимо 
систем секреции типа 1–6 предлагается рассматри-
вать внм грамотрицательных бактерий как допол-
нительную систему секреции, которую называют си-
стемой секреции нулевого типа [26]. преимущества 
такой системы секреции разнообразны и направле-
ны на максимальную колонизацию экологической 
ниши, будь то организм хозяина либо условия ми-
кробного сообщества или окружающей среды. эта 
система выделения позволяет снизить реакцию ор-

ганизма хозяина на биологически активные молеку-
лы V. cholerae, обеспечивая ей преимущества выжи-
вания in vitro. например, свободная форма токсина 
в организме стимулирует образование таких цитоки-
нов, как интерлейкин-8 (IL-8), фактор некроза опухо-
ли (TNF) и др. в то же время внм, содержащие ток-
сины, индуцируют продукцию микрорнк miR-146а, 
которая подавляет реакции врожденного иммунного 
ответа и предотвращает развитие воспаления в сли-
зистой оболочке кишечника [27].

дифференцированная упаковка токсинов в 
внм зависит от стадии роста бактерий и может из-
меняться в ответ на условия окружающей среды [28]. 
например, у классического штамма V. cholerae O1 
Inaba 569B в статических условиях культивирова-
ния токсин в внм высвобождается в форме CtxAB5,  
в то же время в условиях низкой осмолярности сре-
ды у этого же штамма только субъединица CtxA упа-
ковывается в внм [6]. 

в настоящее время имеется множество доказа-
тельств того, что внм могут проникать в клетки-
хозяева и высвобождать свой груз, влияя на физио-
логию клеток, при этом специфические механизмы, 
лежащие в основе того, как внм связываются с 
клетками-хозяевами и поглощаются ими, до сих пор 
полностью не изучены. клетки-мишени обладают 
способностью захватывать молекулы из внеклеточ-
ной среды и включать их внутрь через процесс, на-
зываемый эндоцитозом. в свою очередь внм имеют 
специфические сайты узнавания эндоцитарных пу-
тей и способны использовать их для транспортиро-
вания своих грузов.

для грамотрицательных бактерий описано пять 
эндоцитарных путей, с помощью которых внм мо-
гут транспортироваться в нефагоцитарные клетки: 
макропиноцитоз, клатрин-зависимый и кавеолин-
зависимый эндоцитоз, эндоцитоз, зависимый от 
липидных рафтов, и прямое слияние мембран [29]. 
конкретный путь эндоцитоза внм варьирует для раз-
ных бактерий и зависит от размера внм. кроме того, 
для выбора пути проникновения внм в клетки хо-
зяина решающее значение имеют лпс и структурная 
область O-антигена. везикулы наружной мембраны, 
лишенные O-антигена, транспортируются клатрин-
зависимым эндоцитозом, тогда как поглощение внм 
с интактным O-антигеном зависит от липидного раф-
та [30]. транспорт везикул в клетку-мишень проис-
ходит по определенному пути, который определяется 
их строением. существует, однако, неоднозначное 
мнение в отношении исследований, анализирующих 
проникновения внм из бактерий одного и того же 
вида. это может быть обусловлено отличиями в ме-
тодах выделения внм, методах мечения или визуа-
лизации, количественной оценки, а также особенно-
стями используемых штаммов, типов клеток-хозяев 
и клеточных линий [29]. по литературным данным, 
для транспорта холерного токсина в клетку-мишень 
холерные вибрионы используют клатрин-зависимый 
и кавеолин-зависимый эндоцитоз, а также эндоцитоз, 
зависимый от липидных рафтов.
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клатрин-зависимый эндоцитоз запускается по-
сле связывания внм с рецепторами на плазматиче-
ской мембране клетки. внм и рецептор задейству-
ют адапторные белки и клатрин плазматической 
мембраны, что приводит к инвагинации плазмати-
ческой мембраны, которая образует ямку, покрытую 
клатрином. ямка, содержащая внм, формируется в 
покрытый клатрином пузырек, который отделяется 
от плазматической мембраны с помощью мембра-
носвязывающих и расщепляющих белков, таких как 
динамин, переходит в цитоплазму, где сливается с 
эндосомой [29, 31, 32]. 

такой путь транспорта описан для внм, достав-
ляющих субъединицу а холерного токсина у штам-
мов V. cholerae O1 Classical Inaba 569B и V. chole-
rae O1 El Tor C6706 и N16961, культивируемых при 
низкой осмомолярности среды. в таких стрессовых 
условиях у этих штаммов на всех этапах роста по-
казан избирательный экспорт субъединицы а внутрь 
просвета везикул, что позволяет биологически актив-
ному ферменту в концентрированной и защищенной 
форме достигать отдаленных целей. в этом процессе 
задействованные механизмы еще полностью не дета-
лизированы, упаковка в везикулы, по-видимому, про-
исходит в виде избирательного механизма устранения 
токсического материала из клетки в стрессовых усло-
виях. расположенная внутри просвета везикулы субъ-
единица а не обнаруживается традиционными имму-
ноферментными методами. ассоциация с везикулами 
наружной мембраны является важным механизмом 
доставки активной A-субъединицы, не требующим ни 
B-субъединиц, ни рецепторов GM1 [5, 6, 33].

более того, холерный токсин, связанный с внм, 
у клеток штамма V. cholerae 569B, выращенных в 
условиях низкой осмолярности, не существует в 
форме AB5, поскольку везикулы инкапсулируют 
A-субъединицу, но не субъединицу B, т.е. внутри ве-
зикул находится субъединица A [6].

оказавшись внутри клетки-мишени, везику-
лы должны продвигаться по эндолизосомальному 
пути и, в конечном итоге, разрушаться в лизосомах. 
в противоположность этому интернализованная 
субъединица а проявляет свою каталитическую ак-
тивность. вопрос о том, какие механизмы внутри 
клетки-мишени задействованы для предотвращения 
деградации и проявления каталитической активно-
сти субъединицы а, в настоящее время остается не 
выясненным. 

эндоцитоз внм V. cholerae может идти и другим 
путем – посредством структур, известных как кавео-
лы. кавеолы – это стабильные впячивания мембраны 
клетки в форме буквы Ω, диаметром от 50 до 100 нм, 
обогащенные холестерином и сфинголипидами,  
в состав которых входят белки кавеолины и кавины. 
внм связываются с белком кавеолином, формиру-
ется кавеола, которая при участии белка динамина 
и актиновых микрофиламентов клетки-мишени от-
деляется от плазмолемы. отделившаяся кавеола 
направляется к внутренним органеллам клетки, в 
частности в эр. этот путь передачи был обнаружен 

F.G. Zingl et al. [4] у клинически значимого штам-
ма V. cholerae O1 биотипа El Tor SP27. изучаемый 
штамм биотипа El Tor, в отличие от штаммов клас-
сического биотипа, секретировал только от 10 до 
15 % хT, связанного с внм, при этом поглощение 
содержащих хт везикул кавеолин-зависимым эндо-
цитозом происходило при участии белков-поринов 
наружной мембраны V. cholerae OmpU и OmpT. 

в поглощении внм V. cholerae, содержащих хт, 
может быть задействован и эндоцитоз, зависимый от 
липидных рафтов, представляющих собой особые 
участки (микродомены) плазматической мембраны, 
обогащенные гликосфинголипидами и холестери-
ном. так, в работе D. Chatterjee и K. Chaudhuri [24]  
показано, что холерный токсин у штамма V. chole-
rae O1 Classical Ogawa о395 плотно прикреплен к 
поверхности везикул, является биологически актив-
ным, о чем свидетельствует способность несущих хт 
везикул вызывать типично морфологические измене-
ния в клетках CHO. после выделения из бактериаль-
ной клетки через систему секреции T2SS хт связы-
вается с лпс везикулы во время блеббинга. при этом 
о-антиген везикулы играет дополнительную, ранее 
не признанную роль во время взаимодействия бакте-
рии с хозяином, которая заключается в том, чтобы на-
правлять везикулы по рафт-зависимому эндоцитозу, 
ускоряя поглощение и доставку факторов вирулент-
ности [34]. токсичные везикулы V. cholerae O395, 
проникнув в клетки через липидные рафты, связыва-
ются с рецептором GM1 внутри него. кавеолин со-
бирается в эти места. везикулы, связанные с рафтом, 
интернализуются и удерживаются, а токсин транс-
портируется к аппарату гольджи и в эр, как и в слу-
чае с растворимым токсином. необходимо отметить, 
что свободный и связанный с внм холерный ток-
син по-разному активируют цамФ. свободный хT 
интенсивно, но кратковременно повышает уровень 
клеточного цамФ. в то же время хT, связанный с 
внм, вызывает умеренное, но устойчивое повыше-
ние его уровня [4].

таким образом, накопленные к настоящему мо-
менту сведения о транспорте хт дают основание кон-
статировать, что основной фактор вирулентности хо-
лерного вибриона – холерный токсин – сек ретируется 
бактериальной клеткой как через Sec-зависимую си-
стему секреции 2-го типа, так и в ассоциации с вези-
кулами наружной мембраны, и выделяется по нуле-
вому типу секреции. передача хт в энтероциты идет 
в основном по GMl-зависимому пути через богатые 
холестерином липидные рафты. этот путь характе-
рен для свободного токсина и для везикул, несущих 
на своей поверхности хт. помимо эндоцитоза, зави-
симого от липидных рафтов, содержащие холерный 
токсин внм передаются клатриновым или кавеоли-
новым путями. внутри клетки-мишени свободный 
хт и хт, связанный с везикулами, используют путь 
ассоциированной деградации эндоплазматического 
ретикулума для своего продвижения из эндоплазма-
тического ретикулума в цитозоль. остается откры-
тым вопрос сохранения, продвижения и взаимодей-
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ствия с G-белком субъединицы а, находящейся вну-
три везикул, эндоцитированных клатрин-зависимым 
путем. существует пробел в понимании высвобожде-
ния токсина из везикул, доставленных в энтероциты 
кавеолин-зависимым эндоцитозом. 

анализ данных, содержащихся в литературных 
источниках, свидетельствует о сложности взаимодей-
ствия токсина с клетками-мишенями. дальнейшее 
исследование этой проблемы поможет получить но-
вые сведения и позволит расширить границы наших 
знаний о патогенезе холеры.
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цель обзора – охарактеризовать эпидемиологическую ситуацию по клещевым риккетсиозам (кр) в российской 
Федерации в 2022 г. в сравнении с «ковидными» 2020–2021 гг. и допандемическим периодом 2013–2019 гг., дать 
прогноз на 2023 г. на протяжении 2013–2022 гг. в динамике заболеваемости риккетсиозами группы клещевой 
пятнистой лихорадки (за исключением астраханской пятнистой лихорадки – апл) отмечена закономерность, 
характерная и для большинства других природно-очаговых инфекций (пои): резкое снижение показателей ре-
гистрируемой заболеваемости в 2020–2021 гг. с последующим их увеличением в 2022 г. и приближением к по-
казателям допандемического уровня или превышением его в некоторых регионах. отсутствие решающего влия-
ния частоты контактов населения с переносчиками на снижение заболеваемости в период 2020–2021 гг. и рост в 
2022 г. подтверждает регистрационный характер изменений. при условии должного внимания к проблеме эффек-
тивного выявления и регистрации случаев пои, в большинстве эндемичных регионов в 2023 г. следует ожидать 
сохранения заболеваемости клещевыми риккетсиозами в пределах среднемноголетних значений. ослабление 
внимания к проблеме пои может привести к снижению регистрируемой заболеваемости сибирским клещевым 
тифом в красноярском и забайкальском краях, республиках тыва и хакасия, новосибирской и амурской об-
ластях; снижению заболеваемости апл в астраханской области. основная проблема выявления и регистрации 
заболеваемости кр, объективной оценки и прогнозирования эпидемической ситуации по этой группе инфекций 
обусловлена отсутствием отечественных сертифицированных диагностических тест-наборов для их лаборатор-
ной верификации. необходимо тесное взаимодействие эпидемиологов и специалистов клинического профиля для 
установления и регистрации случаев кр на основании клинико-эпидемиологических данных.

Ключевые слова: клещевые риккетсиозы, сибирский клещевой тиф, астраханская пятнистая лихорадка, за-
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Abstract. The aim of the review was to characterize the epidemiological situation on tick-borne rickettsioses (TR) 
in the Russian Federation in 2022 in comparison with the pandemic years of 2020–2021 and the pre-pandemic period 
of 2013–2019, to give the forecast for 2023. During 2013–2022, a pattern was observed in the incidence of rickettsiosis 
of the tick-borne spotted fever group (with the exception of Astrakhan spotted fever – ASF), that is also characteristic of 
most other natural focal infections (NFIs): a sharp decrease in registered incidence rates in 2020–2021 with the subse-
quent increase in 2022 almost up to pre-pandemic levels or even exceedance in some regions. The absence of a defining 
influence of the frequency of contacts of the population with vectors on the decrease in the incidence in the period of 
2020–2021 and the rise in the value in 2022 confirms the registration-related nature of the changes. Given due attention 
to the problem of effective detection and reporting of NFIs, we expect the incidence of tick-borne rickettsioses to remain 
within the confidence intervals of long-term average values in most endemic regions in 2023. Relaxed vigilance to the 
problem of NFIs may lead to a decline in the reported incidence of Siberian tick-borne typhus in the Krasnoyarsk and 
Zabaikalsky Territories, Republics of Tuva and Khakassia, Novosibirsk and Amur Regions; reduction in the incidence of 
ASF in Astrakhan Region. The main issue in detecting and registration of the tick-borne rickettsiosis incidence, objec-
tive assessment and forecasting of the epidemic situation as regards this group of infections is conditioned by the lack of 
domestic certified diagnostic test kits for laboratory verification of rickettsioses. Close cooperation between epidemiolo-
gists and clinicians is required to establish and register cases of TR based on clinical and epidemiological data.
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клещевые риккетсиозы (кр) – группа облигатно-
трансмиссивных природно-очаговых инфекций, вы-
зываемых риккетсиями группы клещевой пятнистой 
лихорадки (кпл) [1]. в мкб-10 (mkb-10.com) кле-
щевым пятнистым лихорадкам соответствует груп-
па заболеваний с кодом а77, включающая четыре 
пятнистые лихорадки с установленными возбудите-
лями: Rickettsia rickettsia (A 77.0), Rickettsia conorii  
(A 77.1), Rickettsia sibirica (A 77.2), Rickettsia australis 
(A 77.3) – и пятнистые лихорадки, вызываемые дру-
гими видами риккетсий: а 77.8 – другие пятнистые 
лихорадки, а 77.9 – пятнистая лихорадка неуточнен-
ная. в 2022 г. всемирная организация здравоохране-
ния объявила о вступлении в силу международной 
классификации болезней 11-го пересмотра (мкб-11).  
в нашей стране, согласно распоряжению прави-
тельства рФ от 15.10.2021 № 2900-р, переход на 
мкб-11 будет завершен к концу 2024 г. в мкб-11 
(mkb11.online или https://icd.who.int/), как и в  
мкб-10, в подклассе «риккетсиозы» выделена 
группа пятнистых лихорадок, но под другим кодо-
вым обозначением (1 с31), и такие же шесть под-
групп (1 с31.0, 1 с31.1, 1 с31.2, 1 с31.3, 1 с31Y 
и 1 с31.Z соответственно). кроме того, в мкб-10 
выделена подгруппа «другие риккетсиозы» (а 79), 
а в мкб-11 – «другие уточненные риккетсиозы» 
(1 с3Y) и «риккетсиозы неуточненные» (1 с3Z).

в форме № 2 государственной статистической 
отчетности «сведения об инфекционных и парази-
тарных заболеваниях» предусмотрена регистрация 
двух нозологических форм риккетсиозов группы 
кпл: «сибирский клещевой тиф» (скт), вызывае-
мый R. sibirica subsp. sibirica, и «астраханская пят-
нистая лихорадка» (апл) с этиологическим агентом 
R. conorii subsp. caspii. 

в течение 2012–2021 гг. скт в рФ ежегодно ре-
гистрировали в субъектах уральского, сибирского и 
дальневосточного федеральных округов (уФо, сФо 
и дФо соответственно). в уФо – это тюменская об-
ласть; в сФо – республики алтай, тыва и хакасия 
(исключение – 2020 г., когда не зафиксировали ни 
одного случая скт), алтайский и красноярский 
края, иркутская, кемеровская, новосибирская обла-
сти; в дФо – республика бурятия, забайкальский, 
приморский и хабаровский края; амурская область 
и еврейская автономная область (ао). в курганской 
области (уФо) скт регистрировали до 2012 г. еже-
годно от 1 (в 2003 г.) до 29 (в 2012 г.) случаев в год,  
с 2013 по 2021 г. регистрация скт была прекращена. 
в омской области (сФо) единичные случаи скт за-
регистрированы в 2014–2017 и 2019 гг. 

по среднемноголетним показателям заболе-
ваемости скт регионы значительно различаются 
между собой, что позволило выделить среди них 
субъекты очень высокой и высокой степени эпиде-
мической опасности (республика алтай, алтайский 
край, республика тыва), выше средней эпидемиче-
ской опасности (республика хакасия, хабаровский 
край, еврейская ао), средней эпидемической опас-
ности (приморский, красноярский, забайкальский 
края, иркутская, новосибирская и амурская об-
ласти, республика бурятия) и низкой степени эпи-
демической опасности (тюменская, кемеровская, 
курганская и омская области) [2].

астраханскую пятнистую лихорадку на про-
тяжении последних десяти лет фиксировали толь-
ко на территории Южного федерального округа 
(ЮФо): ежегодно – в астраханской области; с 2013 
до 2019 г. включительно – в республике калмыкия; 
в отдельные годы единичные завозные случаи –  
в г. москве (2017–2019 гг.), республике дагестан 
(2019 и 2020 гг.), белгородской области (2015 г.), 
г. санкт-петербурге (2013 г.).

на территории крыма еще в 1936–1938 гг. 
были обнаружены очаги марсельской (средизем-
номорской) лихорадки [3], вызываемой R. conorii 
subsp. conorii, однако эта нозология отсутствует в 
форме № 2 государственной статистической отчет-
ности. поэтому с момента вхождения республики 
крым и г. севастополя в состав рФ (2014 г.) случаи 
кр на этих территориях регистрируют в разделе 
«риккетсиозы» формы № 2. как следует из инфор-
мации, поступившей из межрегионального управ-
ления роспотребнадзора по республике крым и 
г. севастополю в референс-центр по мониторингу 
за риккетсиозами Фбун «омский нии природно-
очаговых инфекций» роспотребнадзора, в указанном 
регионе в настоящее время в качестве риккетсиозов 
учитывают заболевания с диагнозами «марсельская 
лихорадка» и «клещевой риккетсиоз неуточненный». 
диагнозы основаны на клинико-эпидемиологических 
данных, поскольку молекулярно-биологическая 
верификация этиологических агентов в материа-
ле от больных недоступна. вместе с тем, согласно 
данным литературы, зараженность иксодовых кле-
щей R. conorii (по результатам пцр) на территории 
крыма варьирует от 21 до 50 % [4]. кроме днк 
R. conorii subsp. conorii, в иксодовых клещах, со-
бранных на крымском полуострове, выявлена также 
ДНК R. massiliae, R. sibirica subsp. mongolotimonae, 
R. slovaca, R. aeschlimannii, R. monacensis, R. helve-
tica, R. raoultii [5, 6]. 
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эпидемическая значимость клещевых риккет-
сиозов и их место среди других клещевых транс-
миссивных инфекций (кти) в рФ остаются недо-
оцененными в связи с сохраняющимися трудно-
стями лабораторной верификации и значительным 
геновидовым многообразием риккетсий группы 
кпл, циркулирующих в природных очагах сибири 
и дальнего востока [7, 8]. в подавляющем большин-
стве случаев диагноз устанавливают на основании 
клинической картины и эпидемиологических дан-
ных. тем не менее, несмотря на то, что количество 
субъектов рФ, эндемичных по кр, почти в 3 раза 
меньше числа субъектов, эндемичных по клещевому 
энцефалиту (кэ), ежегодное число случаев кр лишь 
незначительно уступает, а в некоторые годы (напри-
мер, 2018–2020 гг.) превосходит количество случаев 
кэ [2].

анализ динамики регистрируемой заболевае-
мости клещевыми трансмиссивными и другими 
природно-очаговыми инфекциями (пои) в рФ в 
период напряженной и нестабильной эпидемиче-
ской ситуации по COVID-19 (2020–2021 гг.) в срав-
нении с допандемическим периодом (2012–2019 гг.) 
выявил значительное (в ряде регионов – многократ-
ное) снижение регистрируемой заболеваемости по 
всем природно-очаговым инфекциям в 2020–2021 гг. 
результаты сравнительного изучения динамики по-
казателей заболеваемости и показателей, характе-
ризующих активность природных очагов кти (об-
ращаемость населения по поводу присасывания 
клещей, зоолого-энтомологические данные, уровень 
зараженности переносчиков), позволили заклю-
чить, что резкое снижение заболеваемости пои в 
2020–2021 гг. во многом обусловлено перераспре-
делением объемов оказания стационарной и амбу-
латорной медицинской помощи в пользу больных 
COVID-19 и снижением эффективности выявления 
других заболеваний, в том числе инфекционных [2]. 
регистрационное искажение истинной картины эпи-
демического проявления активности природных оча-
гов кти в 2020–2021 гг. могло предопределить не-
точности прогнозирования по динамическим рядам 
заболеваемости, включающим данные годы.

цель обзора – охарактеризовать эпидемиоло-
гическую ситуацию по клещевым риккетсиозам в 
российской Федерации в 2022 г. в сравнении с 2020–
2021 гг. и допандемическим периодом 2013–2019 гг., 
дать прогноз на 2023 г.

материалы для исследования: данные об аб-
солютном количестве случаев заболеваний из фор-
мы федерального статистического наблюдения № 2 
«сведения об инфекционных и паразитарных забо-
леваниях» за период 2013–2022 гг.; информация, по-
лучаемая референс-центром Фбун «омский нии 
природно-очаговых инфекций» роспотребнадзора 
по мониторингу за риккетсиозами. 

общие и специальные (по возрасту, месту жи-
тельства) показатели заболеваемости [9] и обращае-
мости населения с «укусами клещами» вычисляли 

на 100 тыс. (0/0000) среднегодового населения соот-
ветствующей группы, используя сведения о числен-
ности мужского и женского населения по возрасту 
и месту жительства из единой межведомственной 
информационно-статистической системы (емисс). 
по возрасту население анализировали по группам – 
дети до 17 лет включительно и взрослые старше 
17 лет; по месту жительства – жители сельских по-
селений и городов.

поскольку с ноября 2018 г. были изменены гра-
ницы и состав сибирского и дальневосточного фе-
деральных округов (указ президента рФ от 3 ноября 
2018 г. № 632), для наиболее объективной оценки 
динамики обобщенных по округам показателей на 
протяжении 2013–2022 гг. заболеваемость и обра-
щаемость населения по поводу нападения клещей 
в 2013–2018 гг. были пересчитаны на состав сФо и 
дФо, соответствующий 2019–2022 гг. 

для вычисления доверительных интервалов 
(95 % ди) использовали следующий подход: при 
числе событий (заболеваний, смертей), не превы-
шающем 100, вычисление нижней и верхней дове-
рительных границ производилось напрямую из рас-
пределения пуассона, тогда как в остальных случаях 
пользовались методом вальда [10].

для оценки тенденции изменения заболевае-
мости применяли простую линейную регрессию и 
рассчитывали линейный темп прироста, значимость 
изменения проверяли с помощью F-критерия. для 
сравнения специальных показателей заболеваемости 
применяли Z-критерий. 

оценку связи между динамикой изменений об-
ращаемости населения по поводу «укусов клеща-
ми» и динамикой изменений уровней заболеваемо-
сти населения скт в соответствующих регионах 
проводили с помощью коэффициента корреляции 
пирсона (r). 

во всех случаях проверки статистических гипо-
тез критический уровень статистической значимо-
сти (р) принимался равным 0,05.

для прогнозирования использовали авторскую 
программу Tick-cast [2], использующую в качестве 
возможной регрессию с гармоническим компонен-
том, моделирующим периодические колебания забо-
леваемости [11].

Заболеваемость природно-очаговыми инфек-
циями в 2022 г. в сравнении с допандемическим пе-
риодом 2010–2019 гг. и «ковидными» 2020–2021 гг. 
данные, представленные в табл. 1, свидетельствуют, 
что в течение «ковидных» 2020–2021 гг., характери-
зующихся напряженной и нестабильной эпидеми-
ческой ситуацией по новой коронавирусной инфек-
ции, регистрируемая заболеваемость по большин-
ству пои снизилась в 2–3 раза, а по туляремии – 
в 6,8 раза, по лихорадке ку – в 4,8 раза относительно 
среднемноголетних показателей допандемического 
периода 2010–2019 гг. в 2022 г. (период относи-
тельной стабилизации эпидемической ситуации по 
COVID-19 и снижения нагрузки на систему здраво-
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охранения) заболеваемость пои, за исключением 
только лептоспироза, приблизилась к допандемиче-
скому уровню, увеличившись почти на столько, во 
сколько снизилась в «ковидный» период (табл. 1). 

Эпидемиологическая ситуация по клещевым 
риккетсиозам группы КПЛ в 2022 г. в сравнении с 
допандемическим периодом 2013–2019 гг. и 2020–
2021 гг. согласно данным официальной статистики, 
в 2013–2022 гг. всего зарегистрировано 14113 слу-
чаев скт, из них в 2022 г. – 1411. наибольший 
вклад в заболеваемость скт в 2022 г. внесли сФо 
и дФо (66,7 и 32,6 % соответственно), вклад уФо 
был минимален – 0,7 %. в «доковидный» период 
2013–2019 гг. регионы сФо обусловливали 77,4 %, 
дФо – 22,4 %, а уФо – 0,2 % всех случаев скт.  
в «ковидный» период 2020–2021 гг. участие регио-
нов было иным: сФо – 83,0 %, дФо – 16,7 %, уФо – 
0,3 % от общего количества заболевших скт.

среди субъектов сФо в 2022 г. наибольшие по-
казатели заболеваемости скт на 100 тыс. населения 
зарегистрированы в республике алтай (66,35 0/0000) и 
алтайском крае (20,28 0/0000). в остальных субъектах 
сФо заболеваемость скт составила: в республике 
тыва – 14,13 0/0000, новосибирской области – 
6,44 0/0000, республике хакасия – 3,79 0/0000, иркутской 
области – 2,55 0/0000, красноярском крае – 0,81 0/0000, 
кемеровской области – 0,19 0/0000. в омской области 
последний случай регистрации скт имел место в 
2019 г. в томской области за весь многолетний пери-
од наблюдения скт не зафиксирован ни разу. 

в дФо по показателям заболеваемости скт на 
100 тыс. населения в 2022 г. лидируют: еврейская ао 
(22,75 0/0000), хабаровский (16,01 0/0000) и приморский 
(10,52 0/0000) края. в республике бурятия инцидент-
ность скт составила 1,32 0/0000, в амурской области – 
0,65 0/0000, в забайкальском крае – 0,19 0/0000. в 2022 г. 
впервые в республике саха (якутия) зарегистриро-
ван один случай сибирского клещевого тифа. 

в уФо в 2022 г., как и в предыдущие годы, скт 
зарегистрирован в тюменской области (0,26 0/0000).  
в курганской области после 9-летнего перерыва 
вновь зафиксированы случаи сибирского клещевого 
тифа (0,74 0/0000).

в целом по степени эпидемической опасности в 
отношении скт регионы сохранили позиции, опре-
деленные ранее [2].

в динамике заболеваемости скт на протяжении 
2013–2022 гг. отмечается закономерность, харак-
терная и для других природно-очаговых инфекций: 
резкое снижение показателей регистрируемой забо-
леваемости в 2020–2021 гг. с последующим их уве-
личением в 2022 г. и приближением к показателям 
допандемического уровня (рис. 1, а). в наибольшей 
степени эта особенность характерна для дФо, как 
для взрослого населения, так и для возрастной груп-
пы от 0 до 17 лет (рис. 1, в).

в целом показатель заболеваемости скт на 
100 тыс. населения по рФ в 2020–2021 гг. составил 
61 % от смп2013–2019, а в 2022 г. – 92 % от смп2013–2019;  
по дФо: в 2020–2021 гг. – 42 % от смп2013–2019,  

Таблица 1 / Table 1
Влияние напряженной эпидемической ситуации по COVID-19 в российской федерации (2020–2021 гг.)  

на регистрируемую заболеваемость основными природно-очаговыми инфекциями
The effect of tense epidemiological situation on COVID-19 in the Russian Federation (2020–2021) on registered morbidity  

of key natural-focal infections 

инфекционные заболевания 
Infectious diseases

показатели заболеваемости  
на 100 тыс. населения 

Morbidity per 100 000 population

кратность снижения  
заболеваемости  
в 2020–2021 гг.  
относительно  
2010–2019 гг. 

Decrease in incidence  
in 2020–2021 vs 2010–2019

кратность повышения 
заболеваемости  

в 2022 г.  
относительно  
2020–2021 гг. 

Increase in incidence  
in 2022 vs 2020–2021

смп*  
в 2010–2019 гг.

Long-term average 
value 2010–2019

смп  
в 2020–2021 гг.

Long-term average 
value 2020–2021

2022 г.

геморрагическая лихорадка с почечным синдромом 
Hemorrhagic fever with renal syndrome

5,27 2,09 4,77 2,5 2,3

иксодовые клещевые боррелиозы 
Ixodidae tick-borne borrelioses

4,99 2,76 4,98 1,8 1,8

клещевой энцефалит 
Tick-borne encephalitis

1,62 0,68 1,34 2,4 2,0

сибирский клещевой тиф
Siberian tick-borne typhus

1,07 0,65 0,97 1,7 1,5

лихорадка ку 
Q fever

0,10 0,02 0,11 4,8 5,5

туляремия 
Tularemia

0,14 0,02 0,08 6,8 4,0

бруцеллез впервые выявленный 
First identified brucellosis

0,27 0,13 0,32 2,1 2,6

лептоспироз 
Leptospirosis

0,15 0,06 0,06 2,5 1,0

примечание :  * среднемноголетний показатель.
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в 2022 г. – 125 % смп2013–2019; по сФо: в 2020–
2021 гг. – 68 %, а в 2022 г. – 82 % от смп2013–2019. 
показатели обращаемости населения в связи с приса-
сыванием клещей в 2020–2021 и 2022 гг. относитель-
но смп2013–2019 изменялись в значительно меньшей 

степени, чем показатели заболеваемости (рис. 2). 
в целом по рФ показатель обращаемости в 2020–
2021 гг. составил 93 % от смп2013–2019, а в 2022 г. – 
97 %; по дФо в 2020–2021 гг. – 80 %, а в 2022 г. – 
97 % от смп2013–2019; по сФо в 2020–2021 гг. – равен 

рис. 1. динамика заболеваемости 
сибирским клещевым тифом на 
территории российской Федера-
ции (А), дальневосточного (В) и 
сибир ского (С) федеральных окру-
гов в 2013–2022 гг. 

Fig. 1. Dynamics of Siberian tick-
borne typhus incidence in the Russian 
Federation (A), Far Eastern (B) and 
Siberian (C) Federal Districts in 
2013–2022
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смп2013–2019, а в 2022 г. – 92 % от среднемноголетнего 
показателя «доковидного» периода 2013–2019 гг. 

повышение показателей заболеваемости скт в 
2022 г. с приближением к допандемическому уров-
ню характерно для большинства наиболее значи-
мых эндемичных регионов (рис. 2) за исключени-
ем республики алтай, где смп2013–2019 (96,18 0/0000) 
превышает и смп2020–2021 (76,73 0/0000), и показатель 
2022 г. (66,35 0/0000). важно отметить, что в данном 
регионе в 2022 г. отмечено статистически значимое 
(р˂0,01) снижение показателя обращаемости насе-
ления по поводу присасывания клещей (1494,9 0/0000) 
как по сравнению с смп «доковидного» периода 
2013–2019 гг., так и по сравнению с периодом 2020–
2021 гг. 

в некоторых субъектах рФ показатели заболе-
ваемости скт в 2022 г. даже превысили допанде-
мический уровень: приморский край (10,52 против 
6,30 0/0000), еврейская ао (22,75 против 9,51 0/0000) 
и хабаровский край (16,01 против 14,68 0/0000),  

а также иркутская (2,55 против 2,34 0/0000) и 
тюменская (0,26 против 0,22 0/0000) области. из них 
в двух регионах (приморский край и тюменская об-
ласть) в 2022 г. обращаемость населения в связи с на-
падением клещей превышала среднемноголетние по-
казатели 2013–2019 и 2020–2021 гг. в еврейской ао, 
хабаровском крае и иркутской области частота кон-
тактов населения с клещами (по данным обращае-
мости населения) после снижения в «ковидный» пе-
риод вновь увеличилась к 2022 г., хотя и не достигла 
смп2013–2019. аналогичный характер динамики данно-
го показателя отмечен в алтайском крае, республи-
ках тыва и хакасия, амурской и иркутской областях, 
забайкальском крае. в новосибирской области, не-
смотря на приближение показателя заболеваемости 
скт в 2022 г. к допандемическому уровню, обращае-
мость населения после контакта с клещами в 2022 г. 
ниже, чем во все предшествующие периоды. 

в кемеровской области заболеваемость скт 
в 2022 г. (0,19 0/0000) была ниже, чем в «доковид-

рис. 2. динамика заболеваемости 
сибирским клещевым тифом (А) и 
обращаемость населения в связи с 
«укусами клещами» (В) в наиболее 
эпидемически значимых субъектах 
российской Федерации в 2022 г. в 
сравнении с периодами 2013–2019 и 
2020–2021 гг.

Fig. 2. Dynamics of Siberian tick-
borne typhus incidence (A) and de-
mand for medical help due to “tick 
bites” (B) in the most epidemically 
significant constituent entities of the 
Russian Federation in 2022 in com-
parison with the periods of 2013–2019 
and 2020–2021



41

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2023; 2       Reviews

ный» (0,27 0/0000) и «ковидный» (0,21 0/0000) перио-
ды, тогда как обращаемость населения с «укусами 
клещами» в период 2013–2019 гг. и 2022 г. была 
одинаковой, а в 2020–2021 гг. составляла 114 % от 
смп2013–2019.

в красноярском крае, напротив, последова-
тельное снижение обращаемости населения по-
сле контакта с клещами с 571,3 0/0000 (смп2013–2019) 
до 428,8 0/0000 в 2022 г. сопровождалось нарастаю-
щим снижением заболеваемости скт с 1,99 0/0000 
(смп2013–2019) до 0,81 0/0000 в 2022 г. важно отметить, 
что на территории красноярского края в течение по-
следних пяти лет (2017–2022 гг.) зарегистрировано 
два случая скт с летальным исходом, несмотря на 
то, что этот регион характеризуется средней степе-
нью эпидемической опасности по скт (смп2013–2022 
составляет 1,70 0/0000 с 95 % ди 1,55÷1,85) и выражен-
ным статистически значимым линейным трендом к 
снижению показателей заболеваемости населения 
(тсн=10,60 %; R2=80,52 %; р=0,0004). верификация 
диагноза «сибирский клещевой тиф» была осущест-
влена с применением фрагментного секвенирования 
на базе референс-центра по мониторингу за риккет-
сиозами Фбун «омский нии природно-очаговых 
инфекций» роспотребнадзора. ранее, в 1950-е гг., 
два случая скт со смертельным исходом были опи-
саны также в красноярском крае, с территории кото-
рого в 1936 г. началась регистрация этой инфекции 
в нашей стране. учитывая данные факты, необходи-
мо для верификации диагноза скт при исследова-
нии материала от больных и образцов аутопсии по-
гибших от клещевых инфекций шире использовать 
молекулярно-биологические методы наряду с тради-
ционными микробиологическими методами. к сожа-
лению, эффективность диагностики кр значительно 
сдерживает отсутствие отечественных тест-наборов 
для серологической диагностики клещевых риккет-
сиозов группы кпл.

в курганской и омской областях, характери-
зующихся низкой степенью эпидемической опасно-
сти по скт, обращаемость населения в 2020–2021 гг. 
не уступала таковой в 2013–2019 гг., а в 2022 г. вы-
росла до 740,2 и 331,1 0/0000 соответственно. однако  
в курганской области на протяжении периода 2013–
2021 гг. случаев скт не регистрировали, но в 2022 г. 
регистрация скт возобновилась. в омской обла-
сти регистрация скт отсутствовала в 2020, 2021 и 
2022 гг.

тем не менее в большинстве наиболее эпиде-
мически значимых по скт территорий в 2022 г. по-
казатели заболеваемости этой нозоформой выросли 
по сравнению с периодом 2020–2021 гг., приблизив-
шись, а в ряде регионов превысив, аналогичные по-
казатели допандемического периода 2013–2019 гг.

характер изменений показателей заболевае-
мости скт и обращаемости населения с «укусами 
клещами» в 2022 и 2020–2021 гг. относительно «до-
ковидного» периода 2013–2019 гг. в разных регио-
нах отличается не только по величине, а в некото-

рых случаях и по направленности, что подтверждает 
отсутствие решающего влияния на заболеваемость 
изменений частоты контактов населения с перенос-
чиками в период ограничительных мероприятий в 
связи с COVID-19. установлено отсутствие значи-
мой корреляционной связи между изменениями об-
ращаемости населения по поводу «укусов клеща-
ми» и изменениями заболеваемости скт как в фазу 
снижения заболеваемости в 2020–2021 гг. (r=0,0052; 
p=0,9826), так и в фазу восстановления заболеваемо-
сти в 2022 г. (r=0,3587; p=0,1204).

рост в 2022 г. заболеваемости скт и другими 
пои по сравнению с периодом 2020–2021 гг., веро-
ятно, отражает возвращение работы медицинских 
организаций (мо) и учреждений роспотребнадзора 
к относительно стабильному функционированию по-
сле «ковидных» лет, когда мобилизация этих струк-
тур была направлена на борьбу с новой коронавирус-
ной инфекцией, что оказало значительное влияние 
на эффективность выявления, а следовательно, и ре-
гистрацию природно-очаговых инфекций и других 
заболеваний [2]. 

в то же время стратегия, проводимая референс-
центром по мониторингу за риккетсиозами с мо-
мента его создания (2018 г.), позволила с помощью 
ежегодных научных публикаций по указанной про-
блеме в журнале «проблемы особо опасных инфек-
ций» реализовать обратную связь с учреждениями 
роспотребнадзора и повысить уровень их взаимо-
действия с мо в эндемичных по скт регионах. 
регулярные выпуски информационных писем и ана-
литических материалов перед началом сезонной за-
болеваемости кр, консультативная работа, участие 
сотрудников референс-центра в научных конфе-
ренциях и совещаниях позволили актуализировать 
информацию и акцентировать внимание структур 
роспотребнадзора на необходимости усиления эпи-
демиологического надзора за клещевыми риккетсио-
зами. например, благодаря консультативной помощи 
референс-центра по мониторингу за риккетсиозами, 
в курганской области в 2022 г. после десятилетнего 
перерыва восстановлена регистрация скт в резуль-
тате повышения эффективности взаимодействии мо 
и учреждений роспотребнадзора. 

эпидемиологическая ситуация по астраханской 
пятнистой лихорадке выглядит иначе, чем по сибир-
скому клещевому тифу. всего за 2013–2022 гг. заре-
гистрировано 2177 случаев, в том числе в 2022 г. – 
только 41. основной вклад (97,8 %) в заболеваемость 
апл вносит астраханская область – единственный 
регион, в котором апл регистрируется ежегодно и 
где начиная с 2013 г. прослеживается выраженный 
линейный тренд к снижению заболеваемости этой 
нозологией с 38,0 0/0000 в 2013 г. до 4,1 0/0000 в 2022 г. 
(тсн.=16,9 %; R2=78,4 %; р=0,0007). возможно, 
в определенной мере это связано с уменьшени-
ем контакта населения с переносчиками в течение 
2020–2022 гг.: обращаемость населения по поводу 
присасывания клещей в астраханской области за 
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последние три года снизилась в 3,5 раза: с 365,4 0/0000 
в 2019 г. до 104,5 0/0000 в 2022 г. (в 2020 г. этот пока-
затель составлял 182,2 0/0000, в 2021 г. – 195,4 0/0000). 
в республике калмыкия с 2020 г. регистрация апл 
не проводится, обращаемость населения с «укусами 
клещами» в 2020–2022 гг. снизилась в 2 раза по срав-
нению с допандемическим периодом.

в отличие от апл, динамика показателей забо-
леваемости кр в республике крым и г. севастополе 
характеризуется теми же особенностями, что и дина-
мика заболеваемости скт: снижение в 2020–2021 гг. 
почти в 2 раза с последующим выраженным ростом 
в 2022 г., когда в г. севастополе инцидентность кр 
превысила допандемический среднемноголетний 
показатель 2013–2019 гг. в 2 раза.

Заболеваемость СКТ среди различных групп 
населения в Российской Федерации в 2013–2022 гг. 
в большинстве регионов заболеваемость скт среди 
сельских жителей значительно (от 2 до 8 раз) превы-
шает заболеваемость горожан (табл. 2). при этом в 
таких регионах обращаемость сельского населения 
по поводу присасывания клещей ниже, чем городско-
го населения. только в четырех субъектах (омская, 
курганская, тюменская и амурская области) показа-
тели заболеваемости скт сельских и городских жи-
телей не имели статистически значимых различий.

интересно отметить, что показатели заболевае-
мости скт детского и взрослого населения и в сФо, 
и в дФо различаются в несколько раз, однако в сФо 
заболеваемость детей выше, чем среди взрослых,  
а в дФо, наоборот, заболеваемость детей значитель-
но ниже, чем взрослых (рис. 1, в и с, табл. 2). 

в дФо на протяжении всего периода 2013–
2022 гг. показатели заболеваемости взрослых еже-
годно превышали аналогичные показатели среди 
детей в среднем в 4 раза. при этом в 2013–2019 гг. 
прослеживался очевидный тренд к росту инцидент-
ности скт среди взрослых (тпр.=7,06 %; R2=66,6 %; 
р=0,0252), тогда как среди детского населения по-
казатели в этот период оставались на относитель-
но стабильном уровне. после почти трехкратного 
снижения в 2020–2021 гг. показатель заболеваемо-
сти взрослых в 2022 г. достиг 6,84 0/0000 (95 % ди 
6,19÷7,49), что выше смп2013–2019 (5,50 0/0000, 95 % 
ди 5,28÷5,72). показатель заболеваемости скт 
среди детей в 2022 г. составил 1,82 0/0000 (95 % ди 
1,26÷2,55) против смп2013–2019, равного 1,52 0/0000 
(95 % ди 1,31÷1,73).

для сФо (рис. 1, с), в отличие от дФо 
(рис. 1, в), характерна наиболее высокая заболе-
ваемость скт детского населения, ежегодно превы-
шающая заболеваемость взрослых почти в 2 раза. 
в допандемический период 2013–2019 гг. в сФо 
намечалась тенденция к снижению заболеваемо-
сти скт (тсн.=3,5 %; R2=50 %), не достигшая, од-
нако, уровня статистической значимости (р=0,08).  
в 2022 г., после заметного снижения в 2020–2021 гг., 
заболеваемость взрослых в сФо составила 5,17 0/0000 
(95 % ди 4,79÷5,56) против смп2013–2019, равного 

5,64 0/0000 (95 % ди 5,49÷5,80), а заболеваемость де-
тей – 6,94 0/0000 (95 % ди 6,11÷7,78) против 10,71 0/0000 
(95 % ди 10,31÷11,11) соответственно.

превышение инцидентности скт среди дет-
ского населения в сФо обусловливает, в первую 
очередь, республика алтай, где частота заболева-
ний скт среди детей в 7 раз выше, чем среди взрос-
лых (табл. 2). еще в 4 субъектах сФо (иркутская 
область, красноярский край, республики тыва и 
хакасия) заболеваемость детей в 2 раза выше, чем 
взрослых. на других территориях сФо (алтайский 
край, кемеровская и омская области) нет статисти-
чески значимых различий между показателями забо-
леваемости детского и взрослого населения. и только 
в новосибирской области заболеваемость взрослых 
превосходит заболеваемость детей.

в дФо на 4 из 6 эндемичных по скт террито-
рий показатели заболеваемости взрослых превос-
ходят таковые у детей в 3 раза и более (амурская 
область, еврейская ао, приморский и хабаровский 
края). в забайкальском крае и республике бурятия 
инцидентность скт среди детей в 1,5–2 раза выше, 
чем среди взрослых.

на территории уФо отсутствуют статистически 
значимые различия в показателях заболеваемости 
детского и взрослого населения.

более высокая заболеваемость скт детей, чем 
взрослых, в сФо и более высокая заболеваемость 
скт взрослых по сравнению с детьми в дФо обу-
словлены особенностями хозяйственно-бытовой 
деятельности населения и удаленностью мест зара-
жения от населенных пунктов в данных регионах.  
в степных и лесостепных районах сФо, где природ-
ные очаги находятся в непосредственной близости 
от населенных пунктов, дети заражаются и заболе-
вают чаще, чем взрослые. в дФо и на других тер-
риториях с переносчиками Haemaphysalis concinna и 
Dermacentor silvarum, тяготеющими к лесокустарни-
ковым стациям, удаленным от населенных пунктов, 
взрослые чаще контактируют с переносчиками.

заболеваемость апл в астраханской области 
на протяжении 2013–2022 гг. среди сельского насе-
ления в 3 раза выше, чем среди городского, тогда как 
в республике калмыкия, наоборот, заболеваемость 
горожан в 3 раза выше, чем жителей сельских по-
селений. в астраханской области не отмечено зна-
чимых различий между показателями заболеваемо-
сти апл детей и взрослых. в республике калмыкия 
чаще болеют взрослые.

в республике крым частота заболеваний кр 
одинакова для сельских и городских жителей, а по-
казатели заболеваемости взрослых выше, чем детей. 
в г. севастополе также взрослые болеют чаще. 

выявленные различия в риске заражения возбу-
дителями клещевых риккетсиозов среди групп насе-
ления различных возрастов и места жительства обу-
словлены не только особенностями хозяйственно-
бытовой деятельности населения и удаленностью 
мест заражения от населенных пунктов, но также 
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разными типами природных очагов, отличающихся 
ландшафтными характеристиками, составом прокор-
мителей и переносчиков, в разных регионах. в част-
ности, основной резервуар и эпидемически значимые 
переносчики R. sibirica – клещи родов Dermacentor 
(D. nuttalli, D. marginatus, D. silvarum, в меньшей 
степени D. reticulatus) и Haemaphysalis, прежде все-
го H. concinna. при этом применительно к эндемич-
ным территориям сибири и дальнего востока число 
эпидемически значимых переносчиков в природных 
очагах колеблется от одного-двух (D. nuttalli – гор-
ные степи алтая, лесостепи минусинской и канской 
котловин, тувы, пред- и забайкалья; D. marginatus и 
D. reticulatus – равнинные степные и лесостепные 
ландшафты западно-сибирской низменности; D. sil-
varum и H. concinna – лесостепи салаира, кузнецкой 
котловины, юга дальнего востока) до четырех видов 
(D. marginatus, H. concinna, D. silvarum, D. reticula-
tus – северная лесостепь алтайского края, северный 
алтай). прокормители перечисленных видов кле-
щей – мелкие млекопитающие, мышевидные грызу-
ны. заражение людей происходит во время нахожде-
ния в природном очаге.

переносчики возбудителей апл и марсельской 
лихорадки – клещи рода Rhipicephalus (Rh. pumilio 
и Rh. sanguineus соответственно). основной эпиде-
миологически значимый фактор – пораженность со-
бак клещами этих видов, чьи клещевые популяции 
могут быть длительно связаны с одним хозяином-
прокормителем, образуя стойкие дворовые (синан-
тропные) микроочаги. имаго, а особенно, нимфы 
этих иксодид способны переползать на человека с 
собак, поверхности почвы или растений, присасы-
ваться и передавать возбудителя.

Прогноз заболеваемости КР на эндемичных 
территориях Российской Федерации на 2023 г. 
учитывая возможное влияние резкого снижения ре-
гистрируемой заболеваемости скт в 2020–2021 гг. 
на угол наклона линейного тренда в динамике ана-
лизируемого периода 2013–2022 гг., проведено со-
поставление особенностей линейных тенденций, 
рассчитанных по динамическим рядам показа-
телей заболеваемости 2013–2019 и 2013–2022 гг. 
установлено, что благодаря значительному росту 
регистрируемой заболеваемости в 2022 г. характер 
линейного тренда 2013–2022 гг. мало отличается от 
такового для периода 2013–2019 гг. только в двух ре-
гионах (амурская область и красноярский край) к 
2022 г. сформировалась статистически значимая тен-
денция к снижению, наметившаяся в 2013–2019 гг. 
в остальных эндемичных по скт регионах к 2022 г. 
линейная направленность и степень соответствия 
характера колебаний заболеваемости линейной мо-
дели были аналогичны допандемическому периоду. 
в табл. 3 приведены результаты расчетов темпов 
прироста/снижения показателей заболеваемости с 
оценкой их статистической значимости для линей-
ной модели за период 2013–2022 гг. и прогнозные 
значения на 2023 г. с доверительными интервалами, 

вычисленными с учетом цикличности проявлений 
эпидемического процесса.

статистически значимая линейная тенденция к 
снижению заболеваемости скт за анализируемый пе-
риод выявлена для красноярского края (тсн=10,60 %; 
R2=80,5 %; р=0,0004), новосибирской области 
(тсн=6,79 %; R2=56,23 %; р=0,0125), республики тыва 
(тсн=13,14 %; R2=70,38 %; р=0,0024), республики 
хакасия (тсн=27,29 %; R2=66,23 %; р=0,0042), 
амурской области (тсн=20,47 %; R2=64,28 %; 
р=0,0053) и забайкальского края (тсн=28,10 %; 
R2=75,52 %; р=0,0011). поэтому в названных регио-
нах в 2023 г. можно ожидать дальнейшего снижения 
регистрируемой заболеваемости сибирским клеще-
вым тифом.

вместе с тем при условии должного внимания 
к проблеме эффективного выявления и регистрации 
заболеваний природно-очаговыми инфекциями даже 
на фоне такой чрезвычайной ситуации, как пандемия 
COVID-19, в большинстве эндемичных регионов в 
2023 г. следует ожидать сохранения заболеваемости 
скт в пределах доверительных интервалов средне-
многолетних значений.

статистически значимой тенденции к увеличе-
нию заболеваемости скт ни в одном из регионов не 
выявлено, поэтому при сохранении существующих 
подходов к эпидемиологическому надзору за кле-
щевыми риккетсиозами обострение эпидемиологи-
ческой ситуации по этой группе инфекций в 2023 г. 
маловероятно. 

по апл в обоих эндемичных регионах на про-
тяжении 2013–2022 гг. отмечено стремительное 
снижение регистрируемой заболеваемости: для 
астраханской области тсн.=16,87 % (R2=78,35 %; 
р=0,0007), для республики калмыкия тсн.=25,2 % 
(R2=69 %; р=0,0029). в республике калмыкия реги-
страция апл прекратилась в 2020 г. проблемы ла-
бораторной диагностики апл и, возможно, отсут-
ствие настороженности специалистов медицинских 
организаций в отношении данной нозоформы мо-
гут в 2023 г. привести к дальнейшему существенно-
му сокращению регистрации апл в астраханской 
области.

тенденции к изменению показателей заболевае-
мости кр в республике крым и г. севастополе на 
протяжении анализируемого периода отсутствуют. 
при сохранении миграционных процессов на уровне 
предшествующих лет можно ожидать сохранения за-
болеваемости клещевыми риккетсиозами на терри-
тории крыма в 2023 г. в пределах среднемноголет-
них значений. 

основная проблема выявления и регистрации 
заболеваемости клещевыми риккетсиозами и, со-
ответственно, объективной оценки и прогнозиро-
вания эпидемической ситуации по этой группе ин-
фекций заключается в отсутствии отечественных 
сертифицированных диагностических тест-наборов 
для их лабораторной верификации. поэтому не-
обходимо тесное взаимодействие эпидемиологов и  
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специалистов клинического профиля для установ-
ления и регистрации случаев кр на основании 
клинико-эпидемиологических данных.

в связи с отсутствием средств специфической 
профилактики клещевых риккетсиозов необходимо 
усиление работы по снижению риска контактов на-
селения с переносчиками, а следовательно, риска 
заражения возбудителями кти. с этой целью орга-
низуют мероприятия по популяционной и индиви-
дуальной противоклещевой защите в соответствии с 
требованиями санпин 3.3686-21. 

конфликт интересов. авторы подтверждают 
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в обзоре представлен анализ эпизоотической и эпидемической ситуаций по бешенству в российской 
Федерации в 2019–2021 гг. в этот период отмечено снижение активности эпизоотического процесса до уровня 
1990-х гг., характеризующихся перепромыслом лисицы, енотовидной собаки и корсака. на 20 % сократилось чис-
ло выявленных неблагополучных пунктов, а число зарегистрированных в них больных животных уменьшилось  
с 18 до 10. с 2018 г. в структуре заболеваний животных доля домашних стала преобладать над дикими, а в 2021 г. 
удельный вес выявленных случаев бешенства у диких животных был наименьшим (37,9 %) за 11 лет наблюдений 
(2011–2021 гг.). ведущая роль в поддержании циркуляции возбудителя бешенства сохранялась за лисицей, опре-
делявшей в 2019–2021 гг. 34,8–29,9 % всех заболеваний животных. енотовидная собака активно поддерживала 
циркуляцию вируса в европейской части россии. с 2012 г. установлена тенденция снижения заболеваемости на-
селения бешенством (тсн. = –9,5 %), среднемноголетний показатель составлял 5 случаев в год. среди источников 
гидрофобии преобладали вовлекаемые в эпизоотический процесс собаки и кошки – около 50 % случаев гидро-
фобии. неудовлетворительное выполнение правил содержания домашних животных привело к росту заражений 
людей бешенством от этих животных в 2020–2021 гг. в 2019–2021 гг. установлено участие рукокрылых в зара-
жении людей лиссавирусной инфекцией, что акцентирует внимание на необходимости изучения роли рукокры-
лых в циркуляции лиссавирусов, в первую очередь на дальнем востоке. риск заражения бешенством сохранялся 
почти во всех регионах страны. в ххI в. на территории россии повсеместно распространены природные очаги  
инфекции. 
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Abstract. The review presents an analysis of the epizootic and epidemic situations on rabies in the Russian Federation 
in 2019–2021. During that period, there was a decrease in the activity of the epizootic process to the level of the 1990s 
characterized by overhunting of the fox, raccoon dog and corsac. The number of identified potentially hazardous areas 
declined by 20 %, and the number of sick animals registered in them decreased from 18 to 10. Since 2018, the share of 
domestic animals has prevailed over wild animals in the structure of animal incidence, and in 2021, the proportion of 
detected cases of rabies in wild animals was the smallest (37.9 %) over 11 years of observation (2011–2021). The lea-
ding role in maintaining the circulation of the rabies pathogen belonged to the fox, which accounted for 34.8–29.9 % 
of all animal cases in 2019–2021. The raccoon dog actively contributed to the circulation of the virus in the European 
part of Russia. Since 2012, a downward trend in the incidence of rabies among the population has been established  
(Tdw. = –9.5 %), the average long-term indicator was 5 cases per year. Dogs and cats that got involved into epizootic pro-
cess predominated among the sources of hydrophobia – approximately 50 % of the cases. Poor compliance with the rules 
for keeping pets has led to an increase in human infection with rabies due to the animals in 2020–2021. In 2019–2021,  
the participation of bats in infecting humans with lyssavirus was established, which draws the attention to the need to 
study the role of bats in the circulation of lyssaviruses, primarily in the Far East. The risk of rabies infection persisted in 
almost all regions of the country. In the 21st century, natural foci of infection are ubiquitous in Russia. 
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всемирной организацией здравоохранения по-
ставлена задача глобальной ликвидации к 2030 г. 
гибели людей от бешенства, ассоциированного с со-
баками. в мире ежегодно регистрируют до 60 тыс. 
таких случаев, преимущественно в азии и африке 
(до 95 %) [1]. 

в россии активность антропоургических соба-
чьих очагов инфекции и природных очагов, связан-
ных с волками, фиксировали на протяжении всего 
обозримого периода: с середины XVI до середины 
XX в. в этих очагах люди заражались бешенством 
от собак, волков, сельскохозяйственных животных.  
в литературных и архивных источниках нет сведе-
ний об их заражении от других диких животных (ли-
сиц, корсаков, енотовидных собак, шакалов) [2].

к середине хх в. на территории россии очаги 
бешенства городского типа, связанные с собаками, 
были ликвидированы практически повсеместно. 
успешная организация противоэпидемической ра-
боты, включающая расширение сети пастеровских 
станций, обеспечивающих весь комплекс профилак-
тики гидрофобии, ограничение эпизоотий среди со-
бак, способствовали устойчивой тенденции сниже-
ния заболеваемости людей [3]. 

если в 1902–1924 гг. в россии от бешенства уми-
рали 497–1917 человек в год, то к началу 1960-х гг. 
этот показатель сократился до 25–40 человек. в те-
чение 1960-х гг. эта болезнь была искоренена во 
многих субъектах страны [2–4]. 

с середины хх в. произошла смена основного 
резервуара вируса. антропоургические очаги «со-
бачьего» и природные очаги «волчьего» бешенства 
сменились природными очагами «лисьего» бешен-
ства. с этого периода и по настоящее время при-
родные очаги, повсеместно поддерживаемые лиси-
цей, имеют основное эпидемиологическое значение. 
наряду с лисицей, в европейской части страны и на 
дальнем востоке в эпизоотический процесс активно 
вовлекается енотовидная собака. распространяясь 
на восток из европейских районов страны, где вид 
был акклиматизирован в 1930-е гг., он становился 
активным сочленом эпизоотического процесса на 
юге урала и западной сибири [5]. в степях и южных 
лесостепях, наряду с лисицей, эпизоотии поддер-
живаются корсаком, в зоне тундры – песцом. волк 
по-прежнему остается крайне опасным источником 
инфекции для человека, но самостоятельно цир-
куляцию вируса не поддерживает. на возможность 
сохранения на северном кавказе очагов собачьего 
бешенства указывал анализ эпидемиологических 
данных [6, 7], а также выявленные здесь у собак и 
сельскохозяйственных животных вирусы «кавказ-
ской» филогенетической линии [8–10].

с активизацией природных очагов бешенства, 
связанных с перечисленными видами диких живот-
ных, в ряде субъектов, где гидрофобия была лик-
видирована, заболевания начали регистрировать 
вновь. источниками заражения человека с 1940-х гг. 
XX в. и в XXI в. в 95–100 % случаев были лисица, 

енотовидная собака, волк и заражаемые ими собака 
и кошка [2, 7]. 

с 1980-х гг. и до конца прошлого столетия наи-
большее число погибших от гидрофобии отмечено в 
1975 г. – 23 человека, а в XXI в. – в 2001 г. – 22 че-
ловека. в 2012–2018 гг. ежегодно регистрировали от 
2 до 6 погибших от гидрофобии, а средний показа-
тель (4 случая в год) стал самым низким в россии за 
1886–2018 гг. [7, 11, 12]. 

однако риск заражения бешенством актуален 
для территории всех субъектов страны. ввиду ан-
тропогенной трансформации ландшафтов, миграци-
онной активности населения, миграции диких хищ-
ников возможны повсеместный занос и укоренение 
возбудителя как в популяциях собак, так и в попу-
ляциях диких псовых, сопровождаемые периодиче-
ской активизацией эпизоотий среди всех категорий 
животных.

вспышку бешенства среди непривитых со-
бак с высокой плотностью их населения отмечали 
в 1973 г. в г. алдане (якутия), где за короткий срок 
погибли 4 человека, 108 были госпитализированы. 
изолированный активный очаг собачьего бешенства 
в г. чите зарегистрирован в 1973–1980 гг., где после 
контактов с собаками и кошкой погибли 25 человек. 
уничтожение собак в срочном порядке позволило 
ликвидировать эти очаги [2, 13, 14]. 

трансграничный занос вируса и достаточная 
плотность населения диких псовых способствова-
ли укоренению стойких очагов инфекции на юге 
восточной сибири и дальнего востока в XXI в.  
[7, 15–17]. прогноз распространения бешенства в 
этом регионе, выполненный в 1980-х гг., в значи-
тельной мере оправдался, заболеваемость животных 
регистрировали в пределах ранее обозначенных тер-
риторий [18]. периодическая активизация эпизоотий 
фиксируется в субъектах западной сибири [7].

на фоне расширения в XXI в. нозоареала вируса 
бешенства, в 2008–2019 гг. в россии отмечалась тен-
денция снижения активности эпизоотического про-
цесса и числа случаев гидрофобии. в 2020–2021 гг. 
эпидемическая ситуация по бешенству ухудшилась.

цель – провести анализ эпизоотической и 
эпидемической ситуаций по бешенству в регионах 
российской Федерации в 2019–2021 г. с учетом мно-
голетней динамики. 

заболевания бешенством животных и людей 
в российской Федерации за 2019–2021 гг. проана-
лизированы в сравнении с многолетними данны-
ми статистической отчетности, полученными от 
роспотребнадзора, управлений роспотребнадзора в 
субъектах рФ, Фгбу «центр ветеринарии», исполь-
зованы эпидемиологический и статистический мето-
ды исследования [19, 20]. статистическая обработка 
и графическое оформление выполнены с помощью 
Microsoft Office 2013: Word, Excel и STATISTICA 6.0. 
картографический анализ пространственного рас-
пределения зарегистрированных случаев бешенства 
животных выполнен в по «яндекс.карты» [21]. на 
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полученных теплокартах точки отражают числа за-
болевших животных в неблагополучных пунктах, 
ранжированные в пределах конкретного года с ис-
пользованием цветового индикатора.

Эпизоотологическая характеристика. тен-
денция снижения активности эпизоотического про-
цесса бешенства, отмечаемая на территории россии 
с 2008 г., сохранялась в 2019–2021 гг. (тсн = 7,8 %). 
ежегодно регистрировали не более 1600 больных 
животных, в среднем – 1350. это в 2,3 раза меньше 
среднемноголетнего показателя за 2001–2021 гг. – 
(3092±285) случаев (рис. 1).

в 2019 г. зарегистрировали 1274 случая, чис-
ло неблагополучных пунктов (нп) сократилось в 
2 раза относительно 2018 г., составив 1181. в 2020 г. 
в 1452 нп погибли 1579 животных, показатель оста-
вался в 2 раза меньше среднемноголетнего, установ-
ленного в течение XXI в. наименьшее число больных 
животных за 21-летний период отмечено в 2021 г. – 
1199 в 1033 нп, что ниже среднемноголетнего в 
2,5 раза. похожую и более благоприятную эпизооти-
ческую обстановку по бешенству в россии за 62 года 
наблюдений (1960–2021 гг.) отмечали только в годы 
перепромысла лисицы, корсака и енотовидной соба-
ки (1990-е гг.), когда ежегодно регистрировали 840–
1200 бешеных животных [7] (рис. 1).

в 2019–2021 гг. наибольшее число нп и заболев-
ших животных, как и ранее, отмечали в центральном 
и приволжском федеральных округах (Фо) рФ. доля 
заболевших животных, выявленных в центральном 
Фо в указанные годы, составила (40,3±1,4), (38,5±1,2) 
и (21,5±1,2) % соответственно, в приволжском – 
(24,9±1,2), (33,3±1,2) и (31,6±1,3) %.

доля заболевших животных в отдельных 
округах выросла, относительно прошлых лет. для 
сибирского Фо в 2019 г. этот показатель достиг 
(12,5±0,9) %, в 2021 г. – (15,1±1,0) %; для уральского 
Фо в 2020 г. – (10,5±0,8) %, в 2021 г. – (16,1±1,1) %; 
для Южного Фо в 2021 г. – (10,5±0,9) %. для 
дальневосточного Фо, где за последние 11 лет этот 
показатель не превышал 1 %, в 2019–2021 гг. он уве-

личился до 2,5–3,6 %. для уральского, сибирского 
и дальневосточного округов в 2021 г. эти показа-
тели стали самыми высокими за последние 11 лет. 
неблагополучие регионов обусловили активность 
природных очагов на юге урала и сибири и занос 
вируса в амурскую область с территории китая. 

для центрального Фо, напротив, удельный вес 
зарегистрированных больных животных был наи-
меньшим за последние 11 лет – (21,5±1,2) %, что в 
2,5 раза меньше максимального, установленного за 
этот период (54,6±1,0 % в 2017 г.). для остальных 
федеральных округов доля зарегистрированных за-
болевших животных в 2019–2021 гг. не превышала 
3,5 %.

в 2021 г. число выявленных больных животных 
во всех субъектах центрального Фо, в том числе и 
ранее длительно неблагополучных, не превышало 
40 экз., свидетельствуя об улучшении эпизоотиче-
ской ситуации в округе.

как и ранее, в 2019–2020 гг. неблагополучие 
российской Федерации по бешенству животных опре-
деляли центральный и приволжский Фо, на терри-
ториях которых, совместно с северо-кавказским и 
Южным Фо, регистрировали 75–80 % всех случаев 
бешенства животных. в 2021 г. этот показатель со-
кратился до (65±1,3) %, на фоне увеличения заболе-
ваний животных в сибири и на дальнем востоке. 

наибольшее число больных животных отмети-
ли: в 2019 г. – в московской (107), челябинской (75), 
пензенской (58), белгородской (52) областях;  
в 2020 г. – в саратовской (163), пензенской (114), 
московской (95), челябинской (68), владимир-
ской (60), там бовской (60), тверской (57), смо-
ленской (54), са марской (53), тюменской (53) 
областях; в 2021 г. – в саратовской (95), пензен-
ской (86), тюменской (84), челябинской (70), волго-
градской (60), самар ской (57), нижегород ской (54) 
областях, респуб лике хакасия (70), красноярском 
крае (55).

в начале XXI в. в общей структуре заболева-
ний животных бешенством в россии доля диких 

рис. 1. динамика заболеваний жи-
вотных бешенством в россии в 1961–
2021 гг. (линии тренда – полином 5-го 
порядка) 

Fig. 1. Dynamics of animal infection 
with rabies in Russia in 1961–2021 
(trend curves – 5th order polynomial)
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составляла около половины всех случаев и превы-
шала удельный вес случаев бешенства, выявленных 
у собак и кошек. в 2001–2017 гг. дикие определяли 
(49,8±0,9) % всех заболеваний животных в стране, 
тогда как домашние – (36,0±0,9) % (t=10,6; р˂0,001). 
с 2018 г. ситуация изменилась. в 2018, 2020, 2021 гг. 
заболевших диких животных отметили меньше, чем 
домашних, в 2019 г. эти показатели были равны.  
в 2021 г. установлена наименьшая доля заболевших 
диких животных (37,9±1,4 %) за последние 11 лет 
наблюдений (рис. 2). 

ведущая роль в циркуляции возбудителя бе-
шенства сохраняется за лисицей. этот вид в 2019–
2021 гг. определял 34,8–29,9 % всех заболеваний 
животных (рис. 2). удельный вес енотовидной со-
баки составлял 7,9–4,5 %. на остальные виды диких 
животных (корсак, песец, волк, барсук, шакал и др.) 
приходилось 3,2–4,2 %. из домашних животных на 
собак приходилось 25–27 %, на кошек – 15–20 % 
всех выявленных случаев бешенства. среди собак 
инфекция была установлена у 9–10 % безнадзорных 
животных, среди кошек – у 16–17 %. от всех заре-
гистрированных бешеных животных безнадзорные 
составили 5,4–5,9 % (рис. 2).

природные очаги определяют неблагопо-
лучие россии по бешенству уже на протяжении  
80 лет. дикие животные заражают домашних и 
сельскохозяйственных и вместе с ними представля-
ют опасность для человека. на рис. 3 представлено 
распределение по территории россии выявленных 

в 2019–2021 гг. неблагополучных пунктов и чис-
ло зарегистрированных в них больных животных.  
в 2019 г. установили 1181 нп, максимальное их чис-
ло отметили в московской области (104), в одном 
пункте выявляли до 12 больных животных. в 2020 г. 
установили 1452 нп, максимальное их число –  
в пензенской области (106), в одном пункте регистри-
ровали до 18 больных животных. в 2021 г. число нп 
и выявляемых в них больных животных сократилось. 
зарегистрировали 1033 нп, максимальное их число 
зафиксировали в пензенской (80) и саратовской (79) 
областях, в одном нп – до 10 больных животных. 
выполненные картограммы демонстрируют терри-
тории реального неблагополучия по бешенству жи-
вотных (рис. 3).

В Центральном ФО в 2019 г. бешенство у жи-
вотных регистрировали во всех субъектах, а в 2020–
2021 гг. исключением была костромская область. 
в 2021 г. в Фо выявили 258 больных животных.  
в курской, орловской, тульской областях, г. москве 
отметили только по 1–5 случаев, а максимальный 
показатель – в смоленской области – 41 случай. 

улучшение эпизоотической ситуации в 2019 г. 
наблюдали в белгородской, брянской, воронежской, 
курской, рязанской, смоленской, тамбовской, 
ярославской, тульской, орловской, липецкой об-
ластях; в 2020 г. – в белгородской, воронежской, 
калужской, костромской, курской; а в 2021 г. – по-
всеместно, за исключением воронежской области. 
число случаев бешенства животных в 2021 г. относи-

рис. 2. удельный вес разных групп и 
видов животных в общей структуре их 
заболеваний бешенством на территории 
российской Федерации, %

Fig. 2. The proportion of different groups 
and species of animals in the overall struc-
ture of animal rabies incidence in the 
Russian Federation, %
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тельно 2019 и 2020 гг. в ряде субъектов (белгородская, 
курская, московская, орловская, тульская области) 
сократилось в 4–9 раз. относительно 2018 г. эта раз-
ница еще больше. так, в 2021 г. в тульской области 
выявили в 38, в орловской – в 56, в липецкой –  
в 15 раз меньше больных животных, чем в 2018 г.

в 2019–2020 гг. в этом федеральном округе 
доли диких и домашних животных в общей структу-
ре заболевших животных практически равны (около 
50 %). в 2021 г. заболевания собак и кошек соста-
вили (53,9±3,1) %, диких животных – (40,7±3,0) %. 
практически повсеместно (кроме калужской, 

рис. 3. картографический анализ распространения бешенства в россии в 2019–2021 гг.

Fig. 3. Cartographic analysis of the spread of rabies in Russia in 2019–2021
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смоленской и тверской областей) бешенство у до-
машних животных регистрировали чаще, чем у ди-
ких, либо в равной степени. в 2019–2021 гг., как и 
ранее, наибольшую долю среди заболевших живот-
ных составили лисицы (23–33 %), енотовидные со-
баки (8–14 %), домашние собаки (25–28 %) и кошки 
(15–26 %). в 2019–2020 гг. в тверской и ярославской 
областях, а в 2021 г. в тверской области бешеных 
енотовидных собак выявили больше, чем лисиц. 

улучшение эпизоотической ситуации способ-
ствовало уменьшению числа ежегодно регистрируе-
мых в округе случаев гидрофобии у людей: в 2019 г. 
заболевания людей не регистрировали, зафиксиро-
ванный 1 случай являлся завозным; в 2020 г. отме-
чены 2 случая (укус лисицы и собаки), в 2021 г. – 
1 случай (укус собаки). с начала 2000-х гг. в округе 
регистрировали от 1 до 9 случаев гидрофобии в год. 

в субъектах Приволжского ФО в 2019–2021 гг. 
эпизоотическая ситуация по бешенству варьирова-
ла, в 2021 г. на большинстве территорий улучши-
лась. неблагополучие сохранялось в республике 
татарстан, нижегородской, пензенской, самарской, 
саратовской областях (25 и более заболевших живот-
ных). относительно 2020 г. в республике татарстан, 
пензенской и саратовской областях показатели сни-
зились, в нижегородской области – увеличились. 

в 2021 г. в округе установили 379 заболевших жи-
вотных, из них домашних – (63,1±2,4) % (35,6±2,4 % 
у собак), диких – (25,1±2,2) %. в 2020 г. бешенство 
домашних животных составило (55,5±2,1) %, диких – 
(30,0±2,0) %, в 2019 г. – (55,2±2,7) и (37,2±2,7) % со-
ответственно. 

в 2019–2021 гг. на территории округа от гидро-
фобии погибли три человека после контактов с со-
бакой, кошкой и неустановленным источником. при 
этом в одном из субъектов, где погиб человек, бе-
шенство выявили только у одной лисицы. на терри-
тории региона активен природный очаг бешенства. 
домашние животные активно вовлекаются в эпизоо-
тический процесс. необходимо уделить внимание 
качеству диагностики в регионе. 

В Южном и Северо-Кавказском ФО в 2019–
2021 гг. бешенство не регистрировали в чеченской 
республике. на северном кавказе выявляли 1–9 боль-
ных животных в год, кроме ставропольского края, 
где относительное улучшение эпизоотической си-
туации наблюдали только в 2021 г. в 2021 г. в окру-
гах установили 126 и 15 больных животных соответ-
ственно, рост показателей отмечен в астраханской и 
волгоградской областях. 

как и ранее, в 2021 г. больных домашних жи-
вотных здесь фиксировали больше, чем диких (со-
ответственно 56,3±4,4 и 23,8±3,7 %, t=5,5; р˂0,001 –  
в Южном Фо и 8 и 2 случая – в северо-кавказском 
Фо). в Южном Фо в 2019 г. отметили наибольшее 
число больных волков (6,3±2,7 %). 

на территории округов активны природные оча-
ги инфекции. активное вовлечение в эпизоотии до-
машних животных явилось причиной ухудшения в 

регионе эпидемической ситуации и гибели от бешен-
ства шести людей за последние два года. это самые 
высокие показатели относительно других округов.  
в северо-кавказском Фо источником заражения 
явились лисица и собака, в Южном – в трех случаях 
собака, в одном – кошка. ранее в северо-кавказском 
округе регистрировали гибель людей от бешенства 
преимущественно после укусов собак, что дало 
основание полагать наличие здесь самостоятельных 
антропоургических очагов инфекции, связанных 
с собаками. нельзя исключить их отсутствие и в 
Южном Фо, где ранее людей заражали домашние и 
дикие животные. 

В Северо-Западном ФО в 2019–2021 гг. бешен-
ство у диких, домашних и сельскохозяйственных 
животных продолжали регистрировать в псковской 
области и ненецком автономном округе (ао),  
в 2021 г. – в новгородской области (один случай). на 
остальных, периодически неблагополучных по бе-
шенству территориях больных животных не выявля-
ли. с 2013 г. свободна от инфекции калининградская 
область, которая на протяжении длительного вре-
мени была неблагополучной и регулярно демон-
стрировала высокую и очень высокую плотность 
инфекции (число случаев бешенства у животных 
на 1000 кв. км). справиться с инфекцией позволи-
ла международная программа оральной вакцинации 
диких хищников. в целом в северо-западном Фо в 
2021 г. выявили 17 бешеных животных. заболевания 
людей в регионе регистрируют крайне редко, в тече-
ние последних трех лет они не зафиксированы. 

на юге Уральского ФО в 2019–2021 гг. бешен-
ство животных регулярно регистрировали на всех 
административных территориях. в ямало-ненецком 
и ханты-мансийском ао бешенство периодически 
выявляли у лисиц, песцов, собак и северных оле-
ней. в 2019–2020 гг. заболевшие дикие животные 
в округе составляли более 50,0 %, домашние – до 
37,8 %. в 2021 г. показатели составили (42,5±3,5) и 
(33,2±3,3) % соответственно.

в 2019–2021 гг. обстановка ухудшилась в 
тюменской и челябинской областях. здесь удельный 
вес лисиц и енотовидных собак от всех заболевших 
животных составлял 72,7–51,2 % в тюменской обла-
сти и 46,7–35,7 % – в челябинской. в 2019–2020 гг. 
в челябинской области у собак и кошек бешенство 
стали выявлять так же часто, как и у диких живот-
ных, а в 2021 г. – в (57,1±5,9) % случаев против 
(35,7±5,7) % соответственно. случаи гидрофобии не 
зарегистрированы. 

В Сибирском ФО в 2021 г. отметили наибольшее 
число заболевших животных за последние три года – 
181 случай. ситуация осложнилась в республике 
хакасия, красноярском крае и омской области, где 
бешенство у животных регистрировали в 2–3 раза 
чаще, чем раньше. в томской области за последние 
два года инфекция не установлена. в республике 
тыва нерегулярно выявляли больных животных, а 
в республике алтай – 1–7 случаев в год. на протя-
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жении почти трех десятилетий оставалась благопо-
лучной иркутская область и с 2016 г. – кемеровская.  
в округе отмечены самые высокие показатели 
удельного веса заболевших диких животных – 59,1–
72,3 %. случаи гидрофобии за 2019–2021 гг. не за-
регистрированы.

В Дальневосточном ФО в 2019 г. число случа-
ев бешенства животных сократилось в 4,9 раза от-
носительно 2018 г. в 2019–2021 гг. заболевания не 
регистрировали в камчатском, приморском краях, 
магаданской, сахалинской областях. нерегулярно 
больных животных выявляли в республике саха 
(якутия), хабаровском крае, чукотском ао.  
в еврейской автономной области в 2021 г. их число 
сократилось до единичного случая. улучшилась си-
туация в республике бурятия, где бешенство диких 
животных впервые выявили в 2011 г., в 2017–2018 гг. 
отмечали высокую активность эпизоотического про-
цесса, а в 2021 г. выявили всего трех заболевших  
животных.

неблагополучным оставался забайкальский 
край, где эпизоотии диких животных после 
30-летнего перерыва начали фиксировать в 2014 г.,  
а также амурская область, где после единичных 
случаев в 1960–1970-х гг. бешенство у диких, до-
машних и сельскохозяйственных животных выя-
вили в 2018 г. молекулярно-генетические данные 
подтверждают связь вспышек в амурской обла-
сти с трансграничным заносом вируса из китая, 
а в забайкальский край и республику бурятия –  

из монголии [7, 15–17]. в 2019–2021 гг. заболев-
шие дикие животные составили 43,3–47,2 %, до-
машние – 19,4–24,5 %.

с начала XXI в. на территории округа выявля-
ли случаи гибели людей от гидрофобии, причиной 
которых стали волки, лисицы и домашние собаки. 
в 2019–2021 гг. установлена гибель человека после 
укуса лисицы и три случая гибели людей после уку-
сов летучих мышей: один случай – в амурской об-
ласти и два – в приморском крае. 

на территории россии, несмотря на снижение 
активности эпизоотического процесса, в 2021 г. не-
благополучные по бешенству административные 
регионы страны составили 74,1 % от их общего чис-
ла. не регистрировали бешенство животных лишь в 
22 субъектах страны. 

Эпидемиологическая характеристика. слу-
чаи гидрофобии в российской Федерации регистри-
ровали ежегодно. в 1975–2011 гг. в среднем в россии 
выявлен (13±1) случай. с 2012 г. отмечалась тенден-
ция снижения заболеваемости населения (тсн. = 
9,5 %) (рис. 4). если в 2001–2011 гг. в среднем отме-
чали до (14±1) случаев гидрофобии в год, то в 2012–
2018 гг. – 4 (от 2 до 6), а в 2019–2021 гг. – 6 (от 3  
до 8). число ежегодно выявляемых заболеваний 
людей за 2012–2021 гг. не превышало 10, было наи-
меньшим в 2017 и 2018 гг. (по 2 случая), а средне-
многолетний показатель составил (5±1) случай.  
в 2012–2018 гг. зафиксировали 28 погибших от бе-
шенства, в 2019–2021 гг. – 17. 

рис. 4. динамика заболеваний на-
селения россии гидрофобией (ли-
нии тренда – полином 3-го поряд-
ка), 2000–2021 гг.

Fig. 4. Dynamics of hydrophobia 
morbidity among the population of 
Russia (trend curves – 3rd order poly-
nomial), 2000–2021
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многолетние наблюдения свидетельствуют, что 
основными источниками инфекции для человека на 
территории россии в XXI в. были собаки и кошки, 
определявшие около 50 % случаев гибели людей. 
около 30 % погибших заражались бешенством от 
лисиц и енотовидных собак (рис. 5). в 2019–2021 гг. 
собаки и кошки также доминировали в качестве ис-
точника гидрофобии. погибали люди от бешенства и 
после укусов лисиц.

нетипичной для российской Федерации являет-
ся гибель людей от лиссавирусной инфекции после 
укусов рукокрылых. за три года выявлено три таких 
случая, отмеченные на дальнем востоке: один –  
в амурской области в 2019 г. и два – в приморском 
крае в 2019 и 2021 гг. в амурской области заражение 
произошло в г. благовещенске при надевании рабо-
чей рукавицы на даче. оказавшееся в перчатке ру-
кокрылое укусило мужчину за палец. в приморском 
крае в зато Фокино летучая мышь в гараже укусила 
пенсионера в шею. еще один случай зарегистрирова-
ли в сентябре 2021 г., снова в приморском крае: ле-
тучая мышь напала на мужчину у реки в с. заветное 
и укусила его в губу. 

для подтверждения лиссавирусной инфекции 
материал от людей, погибших после укусов летучих 
мышей в дальневосточном регионе, был направлен 

в функционирующий на базе омского института 
природно-очаговых инфекций референс-центр по 
мониторингу за бешенством. инфекция подтвержде-
на во всех трех случаях методами люминесцентной 
микроскопии и Real-time пцр, вирусы выделены в 
биопробе. 

ранее, в 2007 г., случай гибели человека от уку-
са летучей мыши был зафиксирован также на тер-
ритории приморского края и связан с лиссавирусом 
иркут [22]. к настоящему времени, вместе с указан-
ными выше случаями, для россии стали известны 
уже пять фактов гибели людей от лиссавирусной 
инфекции после контактов с летучими мышами: 
четыре – на дальнем востоке и один – в 1985 г. 
в г. белгороде [23]. 

в 2019 г. на фоне снижения числа заболевших 
животных в стране не регистрировали случаев гид-
рофобии, связанных с пятью эпидемически значи-
мыми видами (собакой, кошкой, лисицей, еното-
видной собакой, волком), которые на протяжении 
135 лет (1886–2021 гг.) в разные периоды определя-
ли до 95–100 % случаев гибели людей [2]. из трех 
людей, погибших от лиссавирусной инфекции, два 
человека заразились после укусов летучих мышей 
(в амурской области и приморском крае), а еще 
один случай явился завозным в московскую область 

рис. 5. распределение случаев гидрофобии по федеральным округам российской Федерации и источники заражения людей, %

Fig. 5. Distribution of cases of hydrophobia by federal districts of the Russian Federation and sources of human infection, %
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из таджикистана, где человек был укушен собакой. 
то есть случаев, связанных с типичными хозяева-
ми инфекции, представителями семейства псовых,  
в 2019 г. не выявляли.

в 2020 г. эпидемическая ситуация ухудшилась, 
от бешенства погибли 8 человек: в калужской об-
ласти – 1 после укуса собаки, в пензенской обла-
сти – 2 после контакта с собакой и неизвестным 
животным, в волгоградской области – 1 после уку-
са собаки, в амурской области – 1 после укуса со-
баки, в ярославской области – 1 после укуса лиси-
цы, в ставропольском крае – 1 после укуса собаки, 
в республике марий эл – 1 после укуса кошки.

в 2021 г. зарегистрировали 6 погибших от гид-
рофобии: в волгоградской области – 2 после укусов 
собаки и кошки, в ростовской области – 1 после уку-
са кошки, в ярославской области – 1 после укуса со-
баки, в ставропольском крае – 1 после укуса лисицы, 
в приморском крае – 1 после укуса летучей мыши. 

таким образом, в 2019–2021 гг. в центральном 
Фо от бешенства погибли два человека в ярославской 
области (источники инфекции: собака и лисица), 
один человек в калужской области (источник: со-
бака). в приволжском Фо два человека погибли в 
пензенской области (источники: собака и неизвест-
ный), один человек в республике марий эл (источ-
ник: кошка). на Юге россии три человека погибли в 
волгоградской области (источники: собаки, кошка), 
два человека в ставропольском крае (источники: со-
бака, лисица), один человек в ростовской области 
(источник: кошка). на дальнем востоке два челове-
ка погибли в амурской области (источники: лисица 
и летучая мышь) и два человека в приморском крае 
(источники: летучие мыши) (рис. 5).

в 2019–2021 гг. по-прежнему основной причи-
ной гибели людей от бешенства являлось необра-
щение за медицинской помощью после получения 
травм от животных – 70,6 %. из 17 погибших после 
укусов собак за медпомощью не обратились один 
взрослый (амурская область), трое пенсионеров 
(калужская, пензенская области, ставропольский 
край), два ребенка (московская, волгоградская об-
ласти). после укусов кошек своевременно не обра-
тились в травмпункт двое взрослых (волгоградская 
область, республика марий эл). пострадавшие не 
обращались за медпомощью даже в случае неадек-
ватного поведения, агрессивного нападения, скорой 
гибели животных, которые нанесли травмы. 

так, в волгоградской области 9-летняя девочка 
погибла по беспечности взрослых. обращение за 
медицинской помощью не последовало после на-
падения собаки на ребенка и его мать. погибший 
на территории московской области 17-летний 
юноша не имел повреждений, но ухаживал в 
республике таджикистан за собакой, которая вско-
ре исчезла. аналогично поступил и пенсионер из 
ставропольского края, на которого набросилась не-
известная собака, загрызшая домашнюю собаку и 
забежавшая в дом через открытую дверь. нападение 

безнадзорных собак на пенсионеров калужской и 
пензенской областей не было спровоцировано, но 
обращения за помощью не последовало.

в республике марий эл и волгоградской об-
ласти без внимания было оставлено агрессивное 
нападение домашних кошек. в результате от гид-
рофобии погибли взрослая женщина и пенсионер-
ка. в ставропольском крае взрослый мужчина су-
нул руку в увиденную лисью нору, получил укус, 
но за медпомощью не обратился. пострадавшие 
не обратились за медицинской помощью во всех 
случаях после нападения рукокрылых. в случае с 
гибелью 14-летнего подростка из пензенской об-
ласти факт травмы от животного не установлен. 
предположительно допускалась возможность кон-
такта ребенка на даче с ежом. 

отказы от антирабического лечения зафиксиро-
ваны от пенсионеров ростовской и волгоградской 
областей после травм, нанесенных собакой и кош-
кой, а также от взрослого из ярославской области 
после нападения собаки. 

в двух случаях медицинская помощь не была 
оказана должным образом: на территории амурской 
области пострадавшей от нападения собаки, вскоре 
павшей, антирабические препараты не ввели, а по-
страдавшей от лисицы в ярославской области не на-
значили антирабический иммуноглобулин. вместе с 
тем с 2018 г. в амурской области регулярно выявля-
ют случаи заболевания животных. ярославская об-
ласть также является неблагополучной по бешенству 
животных.

за последние три года из числа пострадавших от 
наземных млекопитающих группу риска, как и ранее, 
составляли проживающие/пребывающие в сельской 
местности. женщин погибло на два человека боль-
ше, чем мужчин (n=17). заражению подвергались 
большей частью взрослые и пенсионеры. погибли 
от бешенства три ребенка в возрасте до 17 лет. от 
рукокрылых пострадали трое мужчин: взрослый 
и пенсионер в черте города, взрослый в сельской  
местности.

после укусов летучих мышей наблюдалось от-
сутствие типичной клинической картины бешенства 
(гидрофобии, аэрофобии, фотофобии), позволяю-
щей без труда констатировать лиссавирусную этио-
логию энцефалита. таким пациентам был поставлен 
диагноз «энцефалит неясной этиологии». у всех 
пострадавших заболевание развивалось по типу ме-
нингоэнцефалита, осложненного гипертермическим 
синдромом (до 39–40, 39 и 37,2 °с), интоксикаци-
ей, судорожным синдромом, нарушением речи, со-
знания, с выраженной сердечно-сосудистой, дыха-
тельной и церебральной недостаточностью. во всех 
случаях зафиксирован отек мозга. в одном случае 
отметили отек легких и двустороннюю пневмонию, 
в другом – выраженные генерализованные миокло-
нии, опсоклонус, миоклоническую ретракцию век, 
бульбарный синдром, тетрапарез, тромбоз централь-
ных вен сетчатки обоих глаз, кератоконъюнктивит. 
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инкубационный период болезни составил 21 день 
при укусе за палец руки, 12 дней – при укусе в об-
ласть шеи, 52 дня – при укусе в губу. смерть насту-
пила в первом случае на 15-й день от начала болезни, 
во втором и третьем – на 8-й. 

во всех случаях после укусов собак, кошек, ли-
сиц наблюдалось затрудненное дыхание, нарушение 
глотания, психомоторное возбуждение, агрессия, 
слюнотечение, явления гидрофобии и аэрофобии. 
травмы были нанесены в область верхних и нижних 
конечностей (голень, кисть, пальцы кисти, предпле-
чье). инкубационный период после укусов собак 
составлял 40–208 дней, клинический – 4–16; после 
укусов кошек – 30–120 и 3–14 дней соответственно; 
после укусов лисиц – 30–120 и 2–6 дней соответ-
ственно. 

таким образом, в 2019–2021 гг. в россии от-
мечено улучшение эпизоотической ситуации по бе-
шенству, в 2021 г. зарегистрировано наименьшее 
число случаев бешенства у животных за последние 
11 лет, что соответствует показателям 1990-х гг., 
когда повсеместно фиксировали снижение активно-
сти эпизоотий, связанное с перепромыслом лисицы, 
енотовидной собаки и корсака. сократилось число 
выявленных неблагополучных пунктов (на 20 %), 
а также число зарегистрированных в них больных 
животных (с 18 до 10). ситуация улучшилась в ре-
гионах центрального Фо страны, но несколько 
осложнилась в Южном Фо, на юге сибирского и 
дальневосточного Фо. преобладание удельного веса 
домашних животных над дикими в общей структуре 
их заболеваний, отмечаемое с 2018 г., в 2021 г. соста-
вило 9 % (t=4,4, р˂0,001). в 2021 г. доля диких жи-
вотных (37,9±1,4 %) в общей структуре заболеваний 
была наименьшей за последние 11 лет наблюдений. 
ведущая роль в поддержании циркуляции возбудите-
ля бешенства сохранялась за лисицей, определявшей 
в 2019–2021 гг. 34,8–29,9 % всех заболеваний жи-
вотных. енотовидная собака активно поддерживала 
циркуляцию вируса в европейской части россии.

картограммы распределения зарегистрирован-
ных случаев бешенства у животных в 2019–2021 гг. 
демонстрируют территории реального неблагопо-
лучия по бешенству в россии, нуждающиеся в про-
ведении целенаправленных профилактических ме-
роприятий, в том числе оральной вакцинации диких 
животных. периодическое выявление рабической ин-
фекции на тех или иных благополучных территориях 
свидетельствует о наличии условий для циркуляции 
вируса и эпидемиологического риска по бешенству 
в регионе, даже при отсутствии выявления случаев 
заболеваний среди животных в конкретный времен-
ной интервал. сохранение высокого риска заражения 
людей бешенством, практически на всей территории 
страны, требует своевременных профилактических 
мероприятий и возможности оказания антирабиче-
ской помощи населению в достаточном объеме. 

с 2012 г. в нашей стране отмечается выражен-
ная тенденция снижения заболеваемости населения 

бешенством (тсн. = –9,5 %). рост числа заболеваний 
людей в 2020–2021 гг. явился следствием неудо-
влетворительного выполнения правил содержания 
домашних животных, собаки и кошки определили 
64,7 % случаев гибели людей. 

необращение за медицинской помощью после 
получения травм от животных, отказы от лечебно-
профилактической иммунизации свидетельствуют 
о недостаточной разъяснительной работе, прово-
димой медицинским персоналом с пациентами, и 
санитарно-разъяснительной работе с населением. 
нарушение порядка оказания медицинской помощи 
указывает на необходимость подготовки кадров и 
формирования достаточного объема средств лечения 
и профилактики. 

участие рукокрылых в циркуляции лиссавиру-
сов на дальнем востоке требует изучения, а случаи 
нанесения ими травм населению необходимо реги-
стрировать. выявление лиссавирусов в образцах от 
людей с диагнозом «энцефалит неясной этиологии», 
когда в клинической картине заболевания отсутство-
вали типичные для бешенства гидрофобия, фотофо-
бия и аэрофобия, указывает на обязательность иссле-
дования патологического материала на лиссавирусы 
в случае наступления гибели в течение 10–15 дней с 
момента заболевания.

в ххI в. на территории россии повсеместно рас-
пространены природные очаги инфекции. наличие 
на юге страны антропоургических собачьих очагов 
требует изучения и подтверждения. тем не менее 
вовлекаемые в эпизоотический процесс собаки и 
кошки определяли около 50 % случаев гидрофобии. 
профилактические мероприятия должны быть на-
правлены на освобождение населенных пунктов от 
безнадзорных животных и оздоровление популяций 
диких псовых.

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

финансирование. авторы заявляют об отсут-
ствии дополнительного финансирования при прове-
дении данного исследования.
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анализ заболеваемости бруцеллезом и молекулярно-генетическая характеристика  
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представлены анализ заболеваемости бруцеллезом в россии в 2013–2022 гг. и данные о генетическом раз-
нообразии популяций Brucella melitensis и Brucella abortus, выделенных в россии в 1939–2022 гг. в последние 
10 лет эпидемиологическая ситуация в россии характеризуется как неустойчивая на фоне стойкого неблагопо-
лучия по бруцеллезу крупного (крс) и мелкого (мрс) рогатого скота. в период 2013–2022 (9 мес.) гг. зареги-
стрировано 4298 неблагополучных пунктов по бруцеллезу крс (89164 больных животных) и 371 – по бруцеллезу 
мрс (13569). наибольшее количество эпизоотических очагов бруцеллеза регистрировали в северо-кавказском 
и Южном федеральных округах. в 2013–2022 гг. в среднем ежегодно регистрировалось 327 случаев бруцеллеза 
среди людей, показатель заболеваемости на 100 тыс. населения – 0,24. до 70–90 % случаев бруцеллеза выявле-
но на юге европейской части страны. отмечается тренд на ухудшение ситуации по бруцеллезу в приволжском 
(пензенская и самарская области) и центральном (смоленская, воронежская и тульская области) федеральных 
округах. имеется связь интенсивности эпидемических проявлений бруцеллеза с уровнем антропоургической эн-
зоотичности территорий. в 2022 г. зарегистрировано 467 случаев бруцеллеза (0,32 на 100 тыс. населения), что 
превышает на 42,8 % среднегодовые значения за 10 лет. в 2023 г. можно прогнозировать некоторую стабилизацию 
уровня заболеваемости на 20–25 % выше средних многолетних величин. количество людей, заболевших бруцел-
лезом, может находиться в диапазоне 380–410 случаев (0,26–0,28 на 100 тыс. населения). результаты генотипи-
рования штаммов B. melitensis указали на увеличение за последние 20–25 лет доли изолятов с MLVA-профилем, 
характерным для штаммов из энзоотичных по бруцеллезу стран ближнего востока и северной африки, что мо-
жет свидетельствовать о завозе (заносе) с этих территорий в россию инфекции с поголовьем овец, коз и/или био-
материалом от них. 
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Abstract. An analysis of brucellosis incidence in Russia in 2013–2022 and the data on genetic diversity of Brucella 
melitensis and Brucella abortus populations isolated in Russia in 1939–2022 are provided in the review. Over the past 
decade, the epidemiological situation in Russia has been characterized as unstable against the background of persistent 
unfavorable conditions for brucellosis in cattle and small ruminants. During the period of 2013–2022 (9 months), 4298 
epizootic foci as regards brucellosis in cattle (89164 sick animals) and 371 as regards brucellosis in small ruminants 
(13569) were registered. The largest number of epizootic brucellosis foci was recorded in the North-Caucasian and 
Southern Federal Districts. In 2013–2022, on average, 327 cases of brucellosis among people were registered annu-
ally, the incidence rate per 100 000 of the population was 0.24. Up to 70–90 % of brucellosis cases were detected in 
the south of the European part of the country. A trend towards deterioration of the situation on brucellosis in Volga 
(Penza and Samara Regions) and Central (Smolensk, Voronezh and Tula Regions) Federal Districts is observed. There is  
a connection between the intensity of epidemic manifestations of brucellosis and the level of anthropurgic enzooty of 
territories. In 2022, 467 cases of brucellosis were reported (0.32 per 100 000 of the population), which is 42.8 % higher 
than annual average values over 10 years. In 2023, a measure of stability of incidence rates, by 20–25 % above aver-
age long-term values, is to be expected. Incidence of brucellosis in humans will be within the range of 380–410 cases 
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на территории россии первые случаи бруцел-
леза у людей были выявлены е.и. марциновским 
в москве в 1911 г. в период 1922–1930 гг. со-
ветскими исследователями под руководством 
п.Ф. здродовского была доказана эпидемиологи-
ческая связь инфекции у людей с бруцеллезом у 
мелкого (мрс) и крупного рогатого скота (крс),  
а также энзоотичность по бруцеллезу южных и 
юго-восточных территорий ссср. проведение в 
ссср коллективизации, сопровождавшейся объе-
динением индивидуальных крестьянских хозяйств 
в коллективные (колхозы и совхозы) и массовым 
перемещением и группировкой частного поголо-
вья в общие стада, создало благоприятные усло-
вия для тотального перезаражения животных (осо-
бенно овец и коз) и широкого распространения 
эпизоотических очагов по территории советского 
союза с наибольшей заболеваемостью в районах с 
хорошо развитым овцеводством (в основном в юж-
ных регионах, средней полосе европейской части 
и закавказье). крупномасштабные перемещения 
населения и животных, связанные с эвакуацией и 
реэвакуацией во время великой отечественной 
войны (1941–1945 гг.), также способствовали 
ухудшению (укоренению) ситуации по бруцелле-
зу в стране, особенно в европейской части ссср. 
в пос левоенные годы и последующие два деся-
тилетия на долю советского союза приходилось 
до 40 % от мировой заболеваемости людей бру-
целлезом. к концу 1960-х гг. в ссср наметилась 
тенденция к стабилизации ситуации и снижению 
заболеваемости бруцеллезом, что было связано с 
массовой ликвидацией и ротацией больного по-
головья, внедрением эффективных вакцин и схем 
иммунизации. в результате проводимых мероприя-
тий с 1950 г. за 20 лет заболеваемость людей бру-
целлезом снизилась в 100 раз, с показателя 6,0–7,0 
на 100 тыс. населения (до 7 тыс. случаев) до менее 

чем 0,5 в 1970 г., в последующие годы показатель 
заболеваемости на 100 тыс. населения составлял 
в среднем 0,2–0,7. к началу 1980-х гг. отмечалась 
активизация эпизоотического процесса (особенно 
ситуация ухудшилась в 1983–1987 гг.), участился 
занос инфекции в ранее оздоровленные хозяйства, 
все чаще регистрировались эпизоотические оча-
ги инфекции в индивидуальном секторе животно-
водства, доля которых постепенно увеличивалась. 
дальнейшее усугубление ситуации по бруцеллезу 
отмечалось в связи с начавшимися в конце 80-х и 
начале 90-х гг. процессами изменения социально-
экономической конъюнктуры в сельском хозяйстве, 
формированием большого количества личных и 
фермерских животноводческих хозяйств, ослабле-
нием ветеринарного надзора. нередко регистриро-
вались групповые вспышки бруцеллеза, связанные 
с эпизоотическими очагами в индивидуальном сек-
торе животноводства [1, 2].

в последние два десятилетия в российской 
Федерации бруцеллез остается достаточно широко 
распространенной инфекцией в регионах с интен-
сивным разведением скота, особенно на юге евро-
пейской части, и одной из частых причин значи-
тельного экономического ущерба в животноводстве. 
отмечается нестабильная эпидемиологическая об-
становка при стойкой энзоотичности по бруцеллезу 
среди крупного и мелкого рогатого скота [3]. 

для типирования эпизоотических очагов и ор-
ганизации противоэпидемических мероприятий 
чрезвычайно важно установление вида возбудителя 
бруцеллеза. при этом для расследования вспышек 
бруцеллеза необходима оперативная идентификация 
изолятов до уровня штамма, выявление источника, 
путей передачи и установление факта завоза/заноса 
инфекции с энзоотичных территорий. повышению 
эффективности микробиологического мониторинга 
циркулирующих штаммов бруцелл способствует ис-

(0.26–0.28 per 100 000 of the population). The results of genotyping of B. melitensis strains point to an increase in the 
proportion of isolates with an MLVA-profile characteristic of strains from enzootic as regards brucellosis countries of 
Middle East and North Africa over past 20–25 years, which can indicate importation (introduction) of the infection from 
these territories to Russia through small ruminants and/or biomaterial from them.

Key words: brucellosis, incidence, epizootic process, epidemic manifestations, genetic diversity of Brucella spp. 
strains.
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пользование комплекса молекулярно-генетических 
методов и геоинформационных систем.

цель работы – провести анализ и краткосроч-
ное прогнозирование заболеваемости бруцеллезом в 
российской Федерации и представить молекулярно-
генетическую характеристику популяции бруцелл 
видов Brucella melitensis и Brucella abortus, изолиро-
ванных на территории россии.

анализ заболеваемости сельскохозяйствен-
ных животных и людей бруцеллезом в российской 
Федерации проведен на основе данных управ-
лений роспотребнадзора в субъектах россии, 
департамента ветеринарии минсельхоза россии и 
россельхознадзора. вместе с тем на основании све-
дений Федерального центра гигиены и эпидемиоло-
гии проведен анализ объемов вакцинации и ревакци-
нации людей против бруцеллеза [3].

в российской Федерации возникновение эпиде-
мических очагов бруцеллеза связано с энзоотично-
стью территорий с интенсивным разведением скота. 
за последние 10 лет в россии в среднем ежегодно ре-
гистрировалось 430 неблагополучных пунктов (н.п.) 
по бруцеллезу крс и 37 – по бруцеллезу мрс. 
более 90 % эпизоотических вспышек бруцеллеза 
регистрируется в личных подсобных и крестьянско-
фермерских хозяйствах, где поголовье животных 
зачастую официально не зарегистрировано и не 
учтено государственной ветеринарной службой, со-
ответственно не обследуется в плановом порядке на 
бруцеллез и не вакцинируется против бруцеллеза,  
в том числе ввиду отсутствия официально регламен-
тированных схем иммунизации крс и мрс инди-
видуального сектора. кроме того, необходимо отме-
тить, что в последние годы участились случаи реги-
страции эпизоотий бруцеллеза крс среди поголовья 
крупных агропромышленных холдингов. например, 
в пензенской (2021–2022 гг.), смоленской (2022–
2023 гг.) областях, ставропольском крае (2022 г.).

по данным россельхознадзора, степень риска 
распространения эпизоотических очагов на терри-
тории россии оценивается как высокая [9]. вместе 
с тем динамика развития эпизоотологической ситуа-
ции в последние годы указывает на наметившийся 
тренд на снижение, относительно среднемноголет-
них значений, количества ежегодно выявляемых н.п. 
по бруцеллезу крс и мрс (рис. 1).

за последние 10 лет (в период с 2013 по 2022 г. 
[I–III кварталы]) в россии было подтверждено 
4298 н.п. по бруцеллезу крс (89164 головы [гол.] 
больного скота) и 371 н.п. по бруцеллезу мрс 
(13569 гол. мрс). 

за 9 месяцев 2022 г. зарегистрировано 227 н.п. 
(201 – крс, 26 – мрс) по бруцеллезу домашне-
го скота, что сопоставимо с аналогичным перио-
дом 2021 г. (234 н.п.). наибольшее число случаев 
бруцеллеза среди крс регистрировали в северо-
кавказском федеральном округе (скФо) – 112 н.п., 
2356 гол. (55,7 % – от общероссийских значе-
ний). эпизоотические очаги бруцеллеза крс в 

скФо регистрировались в кабардино-балкарской 
республике – 33 н.п., 237 гол., республике дагестан –  
23 н.п., 1371 гол., ставропольском крае – 19 н.п., 
387 гол., чеченской республике – 15 н.п., 166 гол., 
республике северная осетия – алания – 14 н.п., 
126 гол., карачаево-черкесской республике – 8 н.п., 
69 гол.

за три квартала 2022 г. больной бруцеллезом 
крс также был выявлен в субъектах Южного феде-
рального округа (ЮФо) – 46 н.п., 1032 гол. (22,9 % – 
от общероссийских значений). эпизоотические оча-
ги регистрировали на территориях астраханской 
области – 12 н.п., 887 гол., республики калмыкия – 
11 н.п., 39 гол., волгоградской области – 8 н.п., 
211 гол., ростовской области – 7 н.п., 325 гол., 
краснодарского края – 6 н.п., 91 гол. и республики 
адыгея – 2 н.п., 3 гол.

кроме того, эпизоотические очаги бруцеллеза 
крс регистрировали в приволжском федеральном 
округе (пФо) – 14 н.п. (6,9 %), 666 гол.: в саратовской 
(6 н.п., 306 гол.), самарской (4 н.п., 213 гол.), 
оренбургской (2 н.п., 127 гол.) и пензенской (2 н.п., 
20 гол.) областях; сибирском федеральном округе 
(сФо) – 14 н.п. (6,9 %), 229 гол.: в республике тыва 
(12 н.п., 205 гол.), алтайском крае (1 н.п., 16 гол.) 
и омской области (1 н.п., 8 гол.); центральном фе-
деральном округе (цФо) – 9 н.п. (4,5 %), 2609 гол.: 
в тамбовской (7 н.п., 21 гол.) и смоленской (2 н.п., 
2588 гол.) областях; дальневосточном федеральном 
округе (дФо) – 5 н.п. (2,5 %), 33 гол.: в амурской 
области (2 н.п., 28 гол.), хабаровском (1 н.п., 1 гол.) 
и приморском (1 н.п., 1 гол.) краях, республике саха 
(якутия) (1 н.п., 2 гол.) и уральском федеральном 
округе (уФо) – 2 н.п. (1 %), 6 гол. (в свердловской 
области) [9].

эпизоотические очаги бруцеллеза овец и коз ре-
гистрировали на территории ЮФо – 7 н.п. (26,9 % – 
от общероссийских значений), 248 гол.: в республике 
калмыкия (5 н.п., 35 гол.), краснодарском крае 
(1 н.п., 197 гол.), республике адыгея (1 н.п., 6 гол.) 
и ростовской области (10 гол.). также больной бру-
целлезом мрс регистрировали в скФо – 7 н.п. 
(26,9 %), 154 гол.: в республике дагестан (5 н.п., 
144 гол.) и ставропольском крае (2 н.п., 10 гол.). 
эпизоотические очаги бруцеллеза мрс в 2022 г. 
(за 9 мес.) были также выявлены в пФо – 4 н.п., 
205 гол.: в самарской (2 н.п., 144 гол.) и пензенской 
(1 н.п., 1 гол.) областях, республике башкортостан 
(1 н.п., 60 гол.); сФо – 3 н.п., 119 гол.: в кемеровской 
области (2 н.п., 11 гол.), республике хакасия (1 н.п., 
98 гол.) и алтайском крае (10 гол.); цФо – 2 н.п., 
7 гол.: в московской (1 н.п., 3 гол.), ивановской 
(1 н.п., 2 гол.), калужской (2 гол.) и рязанской 
(1 гол.) областях; уФо (в свердловской области – 
2 н.п., 2 гол.) и дФо (в приморском крае – 1 н.п., 
1 гол.).

за последние 10 лет направленность динамики 
значений очаговой инцидентности бруцеллеза сви-
детельствует о сохранении тренда по наибольшей 
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вовлеченности в эпизоотический процесс поголовья 
крс из личных подсобных, крестьянско-фермерских 
(в т.ч. ип, кооперативы) хозяйств [9]. 

эпидемиологическая ситуация по бруцеллезу в 
российской Федерации за 2013–2022 гг. характери-
зуется как неустойчивая. в последние 10 лет было 
зарегистрировано 3273 случая впервые выявленного 
бруцеллеза среди людей. ежегодно в среднем выяв-
лялось 327 случаев, в том числе 23 – среди детей до 
17 лет. среднемноголетний интенсивный показатель 
заболеваемости на 100 тыс. населения составил 0,22, 
среди детей до 17 лет – 0,08 (рис. 2) [2, 3]. 

в 2022 г. зарегистрировано 467 (0,32 на 100 тыс. 
на се ления) случаев бруцеллеза, что превышает сред-
негодовые значения за последние 10 лет на 42,8 %.

в скФо за последние 10 лет было установле-
но 2218 случаев заболевания людей бруцеллезом. 
среднее многолетнее количество случаев бруцеллез-
ной инфекции среди людей составляет 222 (2,27 на 
100 тыс. населения). в 2022 г. в скФо зарегистри-
ровано 316 случаев заболевания людей бруцеллезом 
(3,18 на 100 тыс. населения), что выше на 42,3 % от-
носительно средних многолетних значений за пери-
од 2013–2022 гг. [3]. среди детей до 17 лет установ-
лено 27 случаев (1,02 на 100 тыс. населения). 

как и в предыдущие годы, наибольшее коли-
чество заболевших бруцеллезом регистрирова-
ли в республике дагестан, где было установлено 
1476 случаев (в среднем 147 случаев [сл.] в год, 4,84 
на 100 тыс. населения). на протяжении уже длитель-

рис. 1. количество заболевших бруцеллезом животных и неблагополучных пунктов (н.п.) по бруцеллезу крс (a) и мрс (b) в 
российской Федерации в 2013–2022 (9 мес.) гг. 

Fig. 1. The number of animals infected with brucellosis and epizootic foci as regards brucellosis in cattle (a) and small ruminants (b) in the 
Russian Federation in 2013–2022 (9 months)
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ного времени в республике отмечается тревожная 
тенденция по сохранению относительно высокой 
заболеваемости бруцеллезом среди детей до 17 лет.  
в среднем ежегодно регистрировали 14 случаев (1,54 
на 100 тыс. населения) бруцеллеза среди несовершен-
нолетних. сохранение такой тенденции во многом 
обусловлено устоявшимися порядками привлечения 
детей к обслуживанию, родовспоможению и подвор-
ному убою сельскохозяйственных животных [3].

за 2022 г. в республике выявили 229 случаев 
бруцеллеза у людей (7,28 на 100 тыс. населения). 
в сравнении со средними многолетними данными 
можно отметить увеличение на 54,7 % в 2022 г. за-
болеваемости людей бруцеллезом (148 сл., 4,9 на 
100 тыс. населения). среди детей до 17 лет было 
установлено 20 случаев заболевания бруцеллезом 
(2,27). анализ ситуации по бруцеллезу в республике 
дагестан указывает на сохранение напряженной 
эпизоотолого-эпидемиологической ситуации по бру-
целлезу с тенденцией к увеличению заболеваемости 
людей и животных. также обращает на себя внима-
ние сохранение на территории республики относи-
тельно высокой заболеваемости бруцеллезом среди 
несовершеннолетних [2, 3].

как и в предыдущие годы, в дагестане можно 
отметить два периода года, в которые регистриру-
ется наибольшее количество случаев бруцеллеза: 
весенне-летний (40–47 % от всего количества слу-
чаев) и осенне-зимний (35–40 %). заболевания лю-
дей бруцеллезом в летний период, а также в сентя-
бре могут быть связаны с участием людей в окот-
ной кампании, массовых ветеринарных обработках 
перед летним сезоном, а также повышенной по-
слеродовой лактацией у животных (заражение бру-
целлезом после употребления молока и молочных 
продуктов, содержащих высокие концентрации воз-
будителя). инфицирование и заболевание людей в 
осенне-зимний период может быть связано с их уча-
стием в работах по убою скота и переработке про-

дукции [2, 3]. в структуре заболевших бруцеллезом 
в среднем 6–10 % составляет профессиональный 
контингент. в 55–70 % случаев источником бруцел-
лезной инфекции для людей был больной бруцел-
лезом крс, 40–43 % – мрс. контактный механизм 
передачи инфекции (прямой и/или бытовой путь ин-
фицирования) установлен в 60 % случаев, алимен-
тарный – в 30 %. к основным факторам передачи 
инфекции можно отнести естественные выделения 
больных животных (60–65 %) и продукты животно-
водства (молоко, молочные продукты, мясо, мясные 
продукты), инфицированные бруцеллами (20–25 %). 
случаи бруцеллеза в дагестане регистрировали 
преимущественно в районах, локализованных в зоне 
развитого скотоводства, в т.ч. пастбищного, где рас-
положен горно-луговой пояс.

в 2022 г. случаи заболевания регистрировались 
в течение всего года, преимущественно в период с 
июня по декабрь – 79,5 % (182) случаев, наибольшее 
количество в июне – 19,6 % (45 сл.), в марте – мае 
было выявлено 15,7 % (218 сл.). доля городских 
жителей среди заболевших бруцеллезом составила 
15,3 % (35 человек), сельского – 84,7 % (195). в струк-
туре заболевших индивидуальные владельцы соста-
вили 68 % (158 человек), профессиональный контин-
гент – 9,2 % (21). основным источником инфекции 
был крс – 68,1 %, реже мрс – 31,9 %. в 154 слу-
чаях установлен контактный механизм пе редачи 
инфекции, в 56 – алиментарный. по результатам  
эпидемиологического расследования к основно му 
фактору передачи возбудителя можно отнести есте-
ственные выделения больного скота (67,2 %), реже 
(24,2 %) – продукты животноводства. бруцеллез ре-
гистрировался в 125 населенных пунктах республики 
дагестан, наибольшее количество заболевших  
установлено на территории административных 
районов, граничащих между собой: левашинского 
(21 сл.), буйнакского (15), акушинского (13), хун-
захско го (10), – и в г. махачкале (24).

рис. 2. количество заре ги стри-
рованных случаев бруцел ле-
за среди людей в рос сий ской 
Феде рации в 2013–2022 гг.

Fig. 2. Number of reported cases 
of brucellosis among humans in 
the Russian Federation in 2013–
2022
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территория ставропольского края относится к 
одной из наиболее неблагополучных по бруцеллезу 
в россии. за период 2013–2022 гг. было установле-
но 646 случаев впервые выявленного бруцеллеза  (в 
среднем 60–65 сл. в год, 2,34 на 100 тыс. населения). 

случаи заболевания людей бруцеллезом вы-
являлись в течение всего года с наибольшим коли-
чеством зарегистрированных случаев (35–40 %) в 
период с июля по август. в структуре заболевших 
10–12 % составляли лица, относящиеся к континген-
ту профессионального риска, до 15 % – владельцы 
скота. наиболее часто (75–80 % от числа установ-
ленных факторов) заражение людей в крае проис-
ходило в результате употребления мясомолочной 
продукции, полученной от больного бруцеллезом 
скота. чаще всего бруцеллез у людей регистрировал-
ся в районах восточной части ставропольского края, 
граничащих с республиками калмыкия, дагестан, 
северная осетия – алания, кабардино-балкарской 
республикой.

в 2022 г. в ставропольском крае выявлено 
63 случая бруцеллеза (2,26 на 100 тыс. населения), 
что сравнимо со среднемноголетними значениями 
(60–65 сл., 2,31 на 100 тыс. населения). заболевания 
людей регистрировались преимущественно в летне-
осенний период – с июля по октябрь (74,6 %).  
в 20,6 % случаев бруцеллез в крае регистрировали 
среди профессионально связанного контингента, 
19 % – среди городских жителей. согласно данным 
эпидемиологических расследований, основным ис-
точником бруцеллезной инфекции для людей (более 
80 %) являлся крс. в 65 % случаев установлен пи-
щевой путь передачи возбудителя, реже – контактный 
(14,3 %). основные факторы передачи инфекции в 
ставропольском крае в 2022 г. – продукты животно-
водства (65 %), естественные выведения и абортиро-
ванные плоды от больных животных (12,7%). кроме 
того, в сентябре 2022 г. зарегистрирована вспышка 
в петровском районе на молочно-товарной ферме 
ооо «хлебороб», где было выявлено 7 случаев за-
болевания людей бруцеллезом, все заболевшие – ра-
ботники фермы (доярка и скотники), которые имели 
тесный контакт с больными животными и биомате-
риалом от них. бруцеллез регистрировался в 33 на-
селенных пунктах края, наибольшее количество за-
болевших установлено в г. ставрополе – 10 случа-
ев, а также левокумском (11), нефтекумском (9) и 
петровском (9) районах. 

вместе с тем за последние 10 лет бруцеллез у лю-
дей в субъектах скФо регистрировался в чеченской 
республике (34 сл., 0,04 на 100 тыс. населения), 
карачаево-черкесской республике (26 сл., 0,19), 
республике северная осетия – алания (18 сл., 0,28), 
кабардино-балкарской республике (14 сл., 0,18), 
республике ингушетия (4 сл., 0,8). в 2022 г. бруцел-
лез среди людей выявлен в карачаево-черкесской 
республике (17 сл., 3,65), республике северная 
осетия – алания (3 сл., 0,43), чеченской (3 сл., 0,20) 
и кабардино-балкарской (1 сл., 0,12) республиках.

таким образом, на территории скФо продол-
жает сохраняться неблагополучная обстановка по 
бруцеллезу, связанная с длительной энзоотичностью 
территории, постоянным выявлением (рецидивами) 
антропоургических очагов бруцеллеза крс и мрс 
(ежегодно до 60–70 % эпизоотий в россии регистри-
руются на территории скФо). вместе с тем можно 
отметить тренд на ухудшение ситуации по бруцелле-
зу в республике дагестан.

к неблагополучным по бруцеллезу можно отне-
сти ряд субъектов ЮФо, однако в последние годы 
стоит отметить наметившуюся тенденцию к сниже-
нию заболеваемости людей бруцеллезом в округе.  
за период 2013–2022 гг. было установлено 425 слу-
чаев бруцеллезной инфекции (13 % от общего коли-
чества заболевших бруцеллезом в россии за послед-
ние 10 лет), в том числе 17 случаев среди детей до 
17 лет (0,11 на 100 тыс. населения) [3]. в субъектах 
округа выявлялось 40–45 случаев в год (0,27–0,26 на 
100 тыс. населения). в 2022 г. в округе зарегистри-
ровано 45 случаев (0,27), что сравнимо со средне-
многолетними данными.

в период 2013–2022 гг. в республике калмыкия 
было выявлено 256 случаев (61,09 % от числа слу-
чаев бруцеллеза в ЮФо). в среднем ежегодно в 
республике подтверждалось 26 случаев, показатель 
заболеваемости на 100 тыс. населения составил 9,1 
(наибольшее значение в рФ). в калмыкии можно от-
метить наличие выраженной весенне-летней сезон-
ности бруцеллеза, что можно связать с участием за-
болевших в окотных кампаниях (сакман) в овцевод-
стве и абортами у мрс, инфицированного бруцелла-
ми. на это также указывает то, что в 80–83 % случаев 
заболевания людей (из числа установленных) источ-
никами возбудителя бруцеллеза были овцы и козы, 
преобладание (70–74 %) контактного механизма пе-
редачи инфекции (контакт с естественными выделе-
ниями больных бруцеллезом животных). в 2022 г. в 
республике выявлено 18 случаев бруцеллеза (6,69 на 
100 тыс. населения), что на 30,8 % ниже среднемно-
голетних данных. вместе с тем выявлены случаи за-
болевания бруцеллезом среди несовершеннолетних 
(4 случая). больных бруцеллезом в республике пре-
имущественно регистрировали в период с марта по 
август, с наибольшим количеством случаев (61,1 %) 
в марте – мае. среди заболевших 16,7 % случаев со-
ставляет профессиональный контингент.

кроме того, за последние 10 лет случаи за-
болевания людей бруцеллезом в субъектах ЮФо 
были установлены в волгоградской (94 сл., 0,60 
на 100 тыс. населения), ростовской (33 сл., 0,10), 
астраханской (31 сл., 0,20) областях, республике 
крым (5 сл., 0,21), краснодарском крае (4 сл., 0,02) и 
республике адыгея (2 сл., 0,02). в 2022 г. среди насе-
ления субъектов ЮФо бруцеллез регистрировали на 
территориях волгоградской (5 сл., 0,60), ростовской 
(4 сл., 0,10), астраханской (2 сл., 0,20) областей, 
краснодарского края (1 сл., 0,02), республик крым 
(4 сл., 0,21) и адыгея (1 сл., 0,02). 
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таким образом, на территории ЮФо сохра-
няется неблагополучная ситуация по бруцеллезу, 
обусловленная энзоотичностью субъектов окру-
га. однако в последние годы можно отметить тен-
денцию к уменьшению числа случаев заболевания 
людей бруцеллезом. наибольший вклад в заболе-
ваемость бруцеллезом в округе вносит республика 
калмыкия, где основные эпидемиологические риски 
связаны с эпизоотиями бруцеллеза среди овец и коз, 
участием людей в окотно-расплодных кампаниях в 
овцеводческих хозяйствах.

в последние годы в сФо можно отметить 
улучшение эпизоотолого-эпидемиологической об-
становки по бруцеллезу. за последние 10 лет было 
выявлено 213 случаев (в среднем 0,11 на 100 тыс. на-
селения) [3]. в 2022 г. в округе установлено 13 слу-
чаев (0,08) бруцеллеза среди людей, из которых в 
омской (0,05) и новосибирской (0,04) областях – по 
1 случаю, алтайском крае – 5 (0,22) и республике 
тыве – 6 (1,82).

среди жителей цФо за период 2013–2023 гг. 
было установлено 138 случаев бруцеллеза (пока-
затель на 100 тыс. населения составил в среднем 
0,03), из которых в москве – 37 случаев (0,03), 
в воронежской области – 28 (0,12), липецкой – 
12 (0,10), московской – 11 (0,01), владимирской – 
7 (0,05), тульской – 11 (0,04), тамбовской – 7 (0,06), 
калужской – 6 (0,06) и смоленской – 13 случаев 
(0,04), по два случая в орловской (0,02) и рязанской 
(0,02) областях и по одному – в тверской (0,01) и 
ярославской (0,01) областях.

в 2022 г. в цФо зарегистрировано 24 случая 
бруцеллеза, показатель на 100 тыс. населения со-
ставил 0,06, что выше среднегодовых многолетних 
значений за 2013–2022 гг. на 41,7 % (14 сл., 0,03). 
заболевших выявляли в г. москве (5 сл., 0,04), 
тульской (5 сл., 0,34) воронежской (2 сл., 0,09), 
калужской (2 сл., 0,2) и тамбовской (1 сл., 0,1) об-
ластях. кроме того, в 2022 г. можно отметить ухуд-
шение ситуации по бруцеллезу в смоленской об-
ласти, где была выявлена вспышка бруцеллеза на 
крупном животноводческом предприятии по выра-
щиванию крс в д. зарево хиславичского района.  
в эпизоотическом очаге заболели бруцеллезом 9 че-
ловек (сотрудники предприятия) и более 3 тыс. го-
лов скота.

на территории пФо сохраняется напряжен-
ная ситуация по бруцеллезу. в 2013–2022 гг. было 
установлено 185 случаев (в среднем 18 сл. в год) 
бруцеллеза среди людей, показатель заболевае-
мости на 100 тыс. населения составил 0,06, в том 
числе в пензенской области – 104 случая (0,79), 
самарской – 31 (0,09), саратовской – 12 (0,05), 
оренбургской – 10 (0,05), чувашской республике – 
4 (0,03), республике татарстан – 11 (0,03), 
республике мордовия – 3 (0,4), нижегородской 
области – 3 (0,01), республике башкортостан – 
3 (0,007), ульяновской области – 3 (0,02) и 1 случай 
в удмуртской республике (0,007). 

в 2022 г. в округе выявлено 62 случая (0,21 на 
100 тыс. населения), что более чем в три раза выше 
среднемноголетних значений (2013–2022 гг.). 

достаточно напряженная эпизоото-эпидемиче-
ская ситуация складывается в пензенской области, 
где до 2017 г. периодически регистрировались завоз-
ные случаи бруцеллеза среди сельскохозяйственных 
животных, в основном крс, и спорадическая забо-
леваемость среди людей. с 2017 г. эпизоотическая 
ситуация стала существенно ухудшаться: было учте-
но 25 эпизоотических очагов на 20 административ-
ных территориях области. в данных очагах заболели  
53 человека (в основном лица, ухаживающие за ско-
том, и ветеринарные работники) и 2 человека за-
разились во время туристических поездок в турцию. 
согласно эпидрасследованиям, больной бруцелле-
зом скот был нелегально завезен в область из небла-
гополучных по бруцеллезу территорий республики 
калмыкия, астраханской, волгоградской, саратов-
ской областей и ряда субъектов северного кавказа. 
в 2022 г. в области установлено 46 случаев (показа-
тель заболеваемости на 100 тыс. населения соста-
вил 3,59), из которых 38 заболевших (все сотрудни-
ки предприятия) – в эпизоотическом очаге бруцел-
леза крс на крупном производственно-молочном 
комплексе в наровчатском районе. вторая групповая 
вспышка бруцеллеза в области была зарегистриро-
вана на молочно-товарном комплексе в лунинском 
районе, с. болотниково. заболели бруцеллезом 6 че-
ловек (профконтингент: ветеринарные врачи, обсу-
живающий персонал), выявлено более 600 серопози-
тивных на бруцеллез голов крс.

вместе с тем в округе в 2022 г. бруцеллез у лю-
дей выявляли в самарской области (6 сл., 0,19 на 
100 тыс. населения), республиках татарстан (2 сл., 
0,05) и башкортостан (2 сл., 0,05). в чувашской 
республике (0,16) и ульяновской области (0,16) 
зарегистрировано по два случая и по одному – 
в оренбургской (0,05) и саратовской (0,04) областях.

таким образом, в последние годы на террито-
рии пФо отмечается ухудшение эпидемической 
ситуации по бруцеллезу, связанное с возникновени-
ем эпизоотий бруцеллеза среди крс. наблюдалось 
ухудшение обстановки по бруцеллезу в пензенской 
области (за 2013–2022 гг. – 104 сл.) , где регистриро-
вали групповые вспышки бруцеллеза. 

за последние 10 лет спорадические случаи 
бруцеллеза регистрировали в других федеральных  
округах:

– дФо (всего 82 сл., 0,13 на 100 тыс. населе-
ния; в 2022 г. – 1 сл., 0,01): в забайкальском крае 
(49 сл., 0,45; 1 сл., 0,09), еврейской автономной об-
ласти (15 сл., 0,88), амурской области (4 сл., 0,04), 
приморском крае (4 сл., 0,02), республике саха 
(якутия) (3 сл., 0,03), хабаровском крае (2 сл., 0,02), 
чукотском автономном округе (ао) (2 сл., 0,4), 
республике бурятия (1 сл., 0,01);

– уФо (всего 32 сл., 0,02 на 100 тыс. населения; 
в 2022 г. – 3 сл., 0,02): в челябинской области (22 сл., 
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0,06; 2 сл., 0,03), ханты-мансийском ао (7 сл., 
0,04; 1 сл., 0,06), ямало-ненецком ао (2 сл., 0,04), 
свердловской области (1 сл., 0,002);

– сзФо (всего 24 сл., 0,01 на 100 тыс. населе-
ния; в 2022 г. – 3 сл., 0,02): в г. санкт-петербурге 
(15 сл., 0,03; 3 сл., 0,06), ленинградской области 
(6 сл., 0,03) и по одному случаю в архангельской 
(0,01), вологодской (0,01) областях и республике 
коми (0,01). 

вакцинация рассматривается как эффективная 
мера индивидуальной защиты людей от бруцеллеза. 
в плановом порядке иммунизируется (вакцинация/
ревакцинация) контингент профессионального рис-
ка инфицирования возбудителями бруцеллеза: со-
трудники лабораторий, работающие с живыми куль-
турами бруцелл, работники мясоперерабатывающих 
предприятий, аттестованных (лицензированных) для 
убоя больного бруцеллезом скота. также по эпидеми-
ческим показаниям вакцинируются сотрудники жи-
вотноводческих хозяйств, в которых возникла эпи-
зоотия бруцеллеза мелкого рогатого скота или друго-
го вида животных, вызванная наиболее патогенным 
для человека видом бруцелл – Brucella melitensis.

в период с 2012 по 2022 г. иммунизировано 
(вакцинация и ревакцинация) против бруцелле-
за 41618 человек (в среднем 3500–3800 человек в 
год). наибольшее количество людей было приви-
то в субъектах сФо (в среднем 23–33 % от общего 
числа иммунизированных против бруцеллеза), пФо 
(19–24 %), скФо (15–24 %), ЮФо (14,5–25 %). 
в среднем ежегодно наибольшее количество лю-
дей прививалось против бруцеллеза в республиках 
калмыкия, дагестан, тыва, а также в волгоградской, 
оренбургской и омской областях.

в 2022 г. в российской Федерации вакцинация 
населения организована в 23 субъектах, всего приви-
то 3242 человека, в том числе 1965 повторно (ревак-
цинация). план вакцинации выполнен полностью, 
ревакцинации – на 86,5 %. 

полное выполнение плана по вакцинации (V)  
и ревакцинации (RV) в отмечено воронежской  
и рязанской областях, республиках ингушетия и 
хакасия, а также краснодарском и алтайском краях. 
неполное выполнение плана отмечено в республике 
дагестан (вакцинировано от плана – 1,4 %), 
ставропольском крае (V – 51,1 %,  RV – 28,8 %), 
липецкой (RV – 70 %), московской (V – 80 %), 
самарской (V – 88,0 %, RV – 85,7 %), новосибирской 
(V – 96 %, RV – 96 %) областях и республике 
калмыкия (V – 96,7 %, RV – 97,1). была запланирова-
на, но не проводилась иммунизация в 3 субъектах рФ 
(во владимирской области, чеченской, чувашской ре-
спубликах), ревакцинация – в республике дагестан. 
при отсутствии плана иммунизация по эпидпока-
заниям дополнительно проводилась в ивановской, 
тамбовской, ростовской и пензенской областях. 
наиболее некорректное планирование прививок от-
мечается в приморском крае (400 %), волгоградской 
(178 %) и омской (137,38 %) областях.

в 2023 г. в россии планируется привить про-
тив бруцеллеза 3019 человек, в том числе 1984 ре-
вакцинировать. в соответствии с планом наиболь-
шее количество людей подлежит иммунизации в 
субъектах сФо (1022 человека, 33,8 % от общего 
количества подлежащих иммунизации в россии в 
2023 г.): в республике тыва – 395 человек, омской 
области – 314, новосибирской области – 249; скФо 
(737 человек, 24,4 %): в республике дагестан (300), 
чеченской республике (200), республике ингушетия 
(128), ставропольском крае (109); ЮФо (567 че-
ловек, 18,8 %): в республике калмыкия (383), 
волгоградской области (120); пФо (430 человек, 
14,2 %): в оренбургской (306) и самарской (71) об-
ластях.

в соответствии с современной систематикой 
род Brucella состоит из 12 самостоятельных видов, 
различающихся по генетическим, биохимическим, 
антигенным и вирулентным свойствам: B. melitensis, 
B. abortus, B. suis, B. neotomae, B. ovis, B. canis, B. ceti, 
B. pinnipedialis, B. microti, B. inopinata, B. papionis и 
B. vulpis.

на территории российской Федерации основ-
ные эпидемиологические риски связаны с антропо-
ургическими эпизоотическими очагами бруцеллеза 
мрс и крс, где циркулируют штаммы бруцелл двух 
видов: B. melitensis и B. abortus.

для оценки молекулярно-генетических особен-
ностей популяции штаммов бруцелл на территории 
российской Федерации были изучены MLVA-16-
генотипы и полногеномные последовательности 
днк 412 культур Brucella spp., выделенных в 1939–
2022 гг. из биоматериала от людей, животных и дру-
гих объектов исследования.

генетическое типирование штаммов Brucella spp. 
из коллекции Фкуз ставропольский противочум-
ный институт роспотребнадзора проводили методом 
MLVA по схеме, предложенной Le Fleche et al. [4, 5], 
по 16 VNTR-локусам Brucella spp. для проведения бо-
лее масштабного филогенетического анализа в груп-
пу сравнения были включены около 7500 штаммов 
бруцелл, генотипы которых представлены в между-
народной базе данных MLVA-генотипов MLVA bank 
for Microbes Genotyping [6]. Формирование репрезен-
тативной выборки штаммов и первичная обработ-
ка данных генотипирования проведены с помощью 
программы «интерактивный атлас для молекулярно-
биологического профилирования Brucella spp. тер-
риторий россии и зарубежья» (ATLAS Brucella spp.). 
статистическая обработка данных проводилась в сре-
де языка R с использованием пакета tidyverse [7, 8].  
в качестве уровня статистической значимости разли-
чий принято значение p<0,05. биоинформатический 
анализ и построение дендрограмм с использованием 
разных алгоритмов (UPGMA, Ward, Neighbor и др.) 
проведены с использованием плагина MLVA-plugin 
пакета программ BioNumerics® software. для ви-
зуализации дендрограмм применяли PHILOVIZ 2.0 
software (http://www.phyloviz.net/).
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при высоком уровне гомологии днк у раз лич-
ных видов бруцелл имеет место полиморфизм об-
ластей с вариабельным числом тандемных повторов 
(VNTR) с высокой частотой. MLVA-генотипы подраз-
деляются на клады и субклады. Штаммы B. melitensis, 
принадлежащие к средиземноморскому восточно-
му, средиземноморскому западному, азиатскому 
(тайскому), аме риканскому, австралийскому кла-
стерам, встречаются повсеместно, из которых наи-
более распространены в мире средиземноморский 
восточный, средиземноморский западный и аме-
риканский субкластеры. Штаммы B. abortus разделя-
ются на три обширных кластера: abortus а, abortus в 
и abortus C [10–12].

в странах европы, восточной, Юго-восточной 
азии и в россии преобладают штаммы B. melitensis, 
относящиеся к средиземноморскому восточному 
кластеру, тогда как представители американского 
кластера не встречаются вовсе [11–13].

по результатам VNTR-генотипирования нами 
определено, что штаммы B. melitensis, выделенные 
от населения и животных из энзоотичных по бруцел-
лезу регионов россии (более 80 % выборки – изоля-
ты бруцелл из субъектов скФо и ЮФо), входят в 
средиземноморский восточный кластер, в котором 
наибольшее генетическое сходство отмечается с 
изолятами из стран центральной и Юго-восточной 
азии (преимущественно казахстана, монголии, 
китая), граничащих с юго-восточной частью россии 
(сибирь и дальневосточные регионы). российские 
изоляты B. melitensis отличаются от штаммов, пред-
ставляющих американский и средиземноморский 
западный кластеры [10, 13].

наибольшее генетическое родство всех штам-
мов B. melitensis, выделенных от сельскохозяйствен-
ных животных и населения юга европейской части 
россии, отмечается со штаммами из казахстана 
(2013 г.) и изолятами разных годов из китая за счет 
одинакового количества VNTR в локусах Bruce 6,  
Bruce 8, Bruce 11, Bruce 12, Bruce 42, Bruce 45, 
Bruce 55. включение в сравнительный анализ 
MLVA-профилей вариабельных локусов Bruce 4, 
Bruce 7, Bruce 9, Bruce 16, Bruce 19, Bruce 30 по-
казало наличие в структуре российской популяции 
1–4 аллелей. преобладающим MLVA-профилем сре-
ди B. melitensis (25 % изолятов) отмечен 1,5,3,12,2,2, 
3,2,5,39,9,5,5,3,6,6. эту группу составили штаммы, 
выделенные в 2012–2022 гг. в республике калмыкия 
и ставропольском крае (рис. 3).

в последние годы на юге европейской части 
россии, в частности на северном кавказе, все чаще 
стали выделяться бруцеллы с MLVA-профилем  
(1,5,3,12,2,2,3,2,5,42,9,5,5,3,6,5), характерным для 
штаммов с территорий государств иранского наго-
рья, аравийского полуострова и алжира, тогда как 
30–50 лет назад на территории россии (советского 
союза), в частности на северном кавказе, преобладал 
так называемый «азиатский» профиль, характерный 
для стран центральной азии (на постсоветском про-

странстве – казахстана, таджикистана, узбекистана), 
китая, монголии и западной части индии. 

так, ретроспективный анализ клинических изо-
лятов, выделенных в разные годы на территории 
россии, показал изменение «генетического пейза-
жа» с появлением MLVA-профилей, характерных 
для штаммов из стран ближнего востока и алжира. 
доказательством этого служит тот факт, что штам-
мы, выделенные в скФо и ЮФо в 2012–2022 гг., 
оказались наиболее генетически близкими к штам-
мам, выделенным от людей в турции в 2003 г. и от 
населения свердловской области и хабаровского 
края в 2019 г., и имеют общее происхождение с изо-
лятами, характерными для территорий иранского на-
горья (в основном иран) и аравийского полуостро-
ва. Штаммы бруцелл, выделенные до 1997 г., имеют 
наибольшее сходство с культурами, выделенными 
в казахстане, турции и китае в 2002, 2005, 2008  
и 2013 гг.

изоляты B. abortus, выделенные на территории 
россии, входят в кластер abortus C, образованный 
штаммами азиатского и европейского происхожде-
ния. наиболее распространенные на юге европей-
ской части россии MLVA-16-генотипы отличаются 
от клинических изолятов B. abortus, выделенных 
на территориях приграничных юго-восточной ча-
сти россии государств (Южная корея, монголия, 
казахстан и китай). наиболее близкими профилями 
к азиатским штаммам обладают культуры, изолиро-
ванные на территории восточной сибири, имеющие 
отличие по 1–2 VNTR-локусам. изоляты, выделен-
ные от людей и животных на территориях скФо, 
кластеризуются со штаммами европейского проис-
хождения, но также имеют отличия по 1–4 VNTR-
локусам.

для российской популяции B. abortus характер-
на циркуляция MLVA-профиля (4,5,4,12,2,2,3,3,6,
43,8,4,5,3,4,5) центральной азии, в частности око-
ло 90 % штаммов имеют идентичный профиль со 
штаммами, выделенными в казахстане, монголии 
и китае. порядка 10 % изолятов имеют общие ге-
нотипы со штаммами из европы (великобритания, 
португалия), африки (египет, сомали, Юар, 
эфиопия, мавритания) и америки (куба, бразилия, 
коста-рика) (рис. 4). 

к «азиатским» штаммам наиболее близ-
ки изоляты бруцелл с территорий восточной 
сибири: иркутской области (1945, 1948, 1984 гг.), 
новосибирска (1982 г.), бурятской асср (1974 г.), 
хабаровского края (1958 н.), г. кызыла (1958 г.), – 
но имеющие общие отличия по 1–2 VNTR-локусам. 
кроме того, выделяются ветви, формирующиеся 
штаммами с территорий юга европейской части 
россии и центрального федерального округа, имею-
щие общие отличия до 7 VNTR-локусов.

индекс аллельного полиморфизма (индекс 
хантера – гастона, HGDI), применяемый для ко-
личественной оценки вариабельности генетиче-
ских локусов бруцелл, позволил разделить локусы  
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на группы с низкой (менее 0,3), средней (от 0,3 до 
0,6) и высокой вариабельностью по величине ин-
декса. в результате определено, что высокой вариа-
бельностью (HGDI≥0,65) в представленной выборке 
штаммов ЮФо и скФо обладали локусы Bruce 4, 
Bruce 7, Bruce 9, Bruce 16, Bruce 19, Bruce 30.

в ходе исследования определена разрешающая 
(дискриминационная) способность каждого локуса. 
так, HGDI для локусов, показавших наибольшую 
вариабельность, составил для штаммов B. melitensis: 
Bruce 19 (0,887), Bruce 16 (0,796), Bruce 30 (0,865); 
B. abortus – Bruce 4 (0,702), Bruce 7 (0,669), Bruce 9 
(0,840), Bruce 16 (0,788), Bruce 30 (0,888). 

на основании количественной оценки вариа-
бельности генетических локусов бруцелл и в резуль-

тате проведенного MLVA-16-генотипирования все 
штаммы с коэффициентом генетического сходства 
84 % разделились на 81 MLVA-16-генотип, причем 
9 генотипов были представлены одним изолятом, 
кроме того, выборка штаммов B. melitensis раздели-
лась на 38 генотипов, а выборка штаммов B. abortus – 
на 34 генотипа.

на современном этапе SNP-типирование в 
масштабе полного генома (wgSNP) является «зо-
лотым стандартом» генотипирования, главным об-
разом из-за высокой разрешающей способности 
метода для выявления наиболее близкородствен-
ных штаммов [14, 15]. накопленные в референс-
центре по мониторингу за возбудителем бруцеллеза 
(Фкуз ставропольский противочумный институт 

рис. 3. дендрограмма MLVA-16-генотипов штаммов 
B. melitensis, ассоциированных с территорией их вы-
деления

Fig. 3. Dendrogram of MLVA-16 genotypes of B. meliten-
sis strains, linked to the territory of their isolation
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роспотребнадзора) данные о структуре популяции 
патогенных бруцелл на территории российской 
Федерации позволяют оперативно определять про-
исхождение и возможные пути распространения 
возбудителя, осуществлять глубокий анализ целе-
вых областей генома в целях выявления атипичных/
модифицированных штаммов.

Филогенетический анализ на основе wgSNP по-
казал, что глобальная популяция B. melitensis пред-
ставлена пятью основными генотипами (I–V), кото-
рые имеют определенную географическую приуро-

ченность. так, штаммы I генотипа распространены 
преимущественно в странах средиземноморья, 
II генотипа – азии, III генотипа – африки, IV и V ге-
нотипов – в европе, северной и Южной америке  
[4, 11, 12, 14, 15].

Штаммы B. melitensis, циркулирующие на тер-
ритории россии, принадлежат к генотипу II, который 
имеет самое широкое географическое распростране-
ние в евразии. при этом в регионах сибири преоб-
ладает подгенотип IIh, а на европейской территории 
страны – IIi [14].

рис. 4. дендрограмма MLVA-16-генотипов штаммов B. abortus, ассоциированных с территорией их выделения

Fig. 4. Dendrogram of MLVA-16 genotypes of B. abortus strains, linked to the territory of their isolation
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на основе данных мультилокусного сиквенс-
типирования было установлено, что представители 
вида B. abortus подразделяются на 4 основные клады, 
соответствующие генетическим линиям а, в, с1 и 
с2 [11, 12]. Штаммы B. abortus, выделяемые в кении 
и мозамбике, относятся к генетической линии а,  
в то время как другие африканские штаммы принад-
лежат к линии в. Штаммы, выделенные в странах 
ближнего востока и азии, формируют широко рас-
пространенную в евразии линию с1. генетическая 
линия с2 включает основную часть изолятов из 
северной и Южной америки. 

Штаммы, циркулирующие на территории 
россии, относятся к линии с1 и имеют общее про-
исхождение от предка из центральной азии [16]. 
единичные штаммы из регионов сибири принад-
лежат к подгенотипам C1a и C1b. представители 
подгенотипа C1d – преимущественно штаммы, вы-
деленные на северном кавказе и других регионах 
европейской части страны. отдельная группа рос-
сийских изолятов, выделенных на северном кавказе 
в период масштабных мероприятий по вакцинации 
крс с 1959 по 1971 г., принадлежит к генетической 
ветви в составе подгенотипа C2d, который включа-
ет в том числе и вакцинные штаммы B. abortus 19, 
B. abortus 19BA, B. abortus A19.

таким образом, в российской Федерации в по-
следние 10 лет эпидемиологическая ситуация ха-
рактеризуется как неустойчивая на фоне сохранения 
энзоотичности по бруцеллезу крупного и мелкого 
рогатого скота. при этом можно отметить тенден-
цию к снижению количества ежегодно выявляемых 
эпизоотических очагов бруцеллеза.

в период с 2013 по 2022 г. ежегодно регистриро-
валось в среднем 310–340 случаев бруцеллеза среди 
людей, показатель заболеваемости на 100 тыс. насе-
ления составил в среднем 0,24. до 70–90 % заболевае-
мости бруцеллезом регистрировали на администра-
тивной территории юга европейской части страны,  
в субъектах северо-кавказского и Южного федераль-
ных округов. регистрировались групповые случаи 
заболевания людей бруцеллезом в 14 субъектах стра-
ны, из которых больше половины – на администра-
тивных территориях скФо и ЮФо. наблюдается 
ухудшение ситуации по бруцеллезу в ряде субъектов 
приволжского (пензенская и самарская области) и 
центрального (смоленская, воронежская и тульская 
области) федеральных округов. прослеживается чет-
кая связь интенсивности эпидемических проявлений 
с уровнем антропоургической энзоотичности терри-
торий по бруцеллезу. 

в 2022 г. зарегистрировано 467 случаев (0,32 
на 100 тыс. населения) бруцеллеза среди людей, что 
превышает на 42,8 % среднегодовые значения за 
10 лет. показатель заболеваемости на 100 тыс. насе-
ления составил 0,24. к основным причинам увели-
чения количества случаев бруцеллеза среди людей 
можно отнести возникновение четырех вспышек бру-
целлеза на крупных молочно-товарных комплексах 

(пензенская область, ставропольский край) и фер-
мах животноводческого подразделения агрохолдин-
га по производству говядины (смоленская область),  
а также ухудшение эпизоотолого-эпидемио логи-
ческой обстановки в республике дагестан. нельзя 
исключать вероятность регистрации в 2022 г. слу-
чаев бруцеллеза среди людей, заболевание которых 
произошло в 2020–2021 гг. (первично-хронические, 
вторично-хронические формы бруцеллеза). 

проведенные нами на основании данных 
MLVA-16-генотипирования исследования изолятов 
B. abortus и B. melitensis, выделенных в разные годы 
на территории россии, указывают на циркуляцию в 
стране смешанной популяции бруцелл. вместе с тем 
показано наличие в популяции штаммов генетиче-
ского полиморфизма, специфичного для различных 
регионов россии.

важно отметить изменение в южных регионах 
россии структуры популяции B. melitensis, выражаю-
щееся в увеличении за последние 20–25 лет (в срав-
нении с предыдущим аналогичным временным пери-
одом) доли изолятов с «арабским» MLVA-профилем 
и, соответственно, снижение количества штаммов, 
имеющих MLVA-профиль, характерный для культур 
бруцелл «азиатского» происхождения. особенно это 
видно при анализе вариабельности (изменения чис-
ла VNTR) локусов Bruce 19 (39 VNTR и 42 VNTR) и 
Bruce 30 (5 VNTR и 6 VNTR). подобная тенденция 
может указывать на наличие или увеличение в послед-
ние десятилетия случаев завоза на территорию россии 
больных бруцеллезом овец и коз (заноса инфекции с 
биоматериалом) из энзоотичных по бруцеллезу стран 
ближнего востока и северной африки. вместе с тем 
структура популяции B. abortus на этой территории 
более однородна, что подтверждается выделением в 
течение длительного времени (более 50 лет) генети-
чески однотипных культур (преобладание у 90 % вы-
борки штаммов одного MLVA-профиля).

динамика развития эпидемиологической ситуа-
ции по бруцеллезу в российской Федерации во мно-
гом будет определяться активностью (масштабно-
стью) эпизоотического процесса в субъектах скФо, 
ЮФо и пФо. на основании данных ретроспектив-
ного эпидемиологического анализа и тенденций раз-
вития ситуации можно прогнозировать сохранение в 
2023 г. эпидемиологического неблагополучия по бру-
целлезу в субъектах скФо (прежде всего республика 
дагестан, ставропольский край), ЮФо (республика 
калмыкия, волгоградская и астраханская области), 
пФо (пензенская, самарская, саратовская обла-
сти). вероятны «завозные» эпизоотии бруцеллеза 
и возникновение эпидемических очагов на терри-
ториях со статусом «благополучный по бруцеллезу 
регион», особенно в регионах центральной россии 
и поволжья. 

особое внимание необходимо уделить живот-
ным и продукции животноводства, ввозимым в 
россию из неблагополучных по бруцеллезу стран 
ближнего востока (сирия, палестина, иран, турция, 
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саудовская аравия), где численность поголовья овец 
и коз составляет более 85 % от общего количества 
мелких жвачных в мире, при этом плотность мрс 
почти в два раза выше мировых значений [2, 3]. 
потенциально высокие эпидемиологические риски 
для россии могут нести животноводческая продук-
ция (сырье) и живой скот из государств восточной 
европы и центральной азии (в первую очередь 
страны, с которыми исторически сложились тесные 
социально-экономические отношения: киргизия, 
казахстан, туркменистан, таджикистан, армения, 
грузия, монголия, азербайджан и узбекистан).

на основании анализа тенденций развития си-
туации по бруцеллезу в российской Федерации в по-
следние 10 лет, в 2023 г. можно дать прогноз на ста-
билизацию показателей заболеваемости на 20–25 % 
выше среднемноголетних значений. количество за-
болеваний людей бруцеллезом может находиться в 
диапазоне 380–410 случаев (показатель заболевае-
мости на 100 тыс. населения – 0,26–0,28).
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удк 616.9:579.834.114:614.4(470)

с.а. рудакова1, о.е. Теслова1,2, н.е. муталинова1,2, н.а. Пеньевская1,2, а.и. блох1,2, н.В. рудаков1,2, 
д.а. савельев1,2, Ю.ф. кузьменко1, д.В. Транквилевский3

обзор эпидемиологической ситуации по иксодовым клещевым боррелиозам  
в российской Федерации в 2013–2022 гг. и прогноз на 2023 г. 

1ФБУН «Омский научно-исследовательский институт природно-очаговых инфекций», Омск, Российская Федерация;  
2ФГБОУ ВО «Омский государственный медицинский университет», Омск, Российская Федерация;  

3ФБУЗ «Федеральный центр гигиены и эпидемиологии», Москва, Российская Федерация

цель обзора – охарактеризовать эпидемиологическую ситуацию по иксодовыми клещевым боррелиозам (икб) 
в субъектах российской Федерации в 2022 г., дать прогноз развития эпидемического процесса икб в 2023 г. на 
основе анализа его тенденций в период 2013–2022 гг. всего в 2022 г. в рФ зарегистрировано 7264 случая икб, 
что в 1,9 раза больше, чем в 2021 г. во всех регионах в 2022 г. после резкого снижения уровня регистрируемой 
заболеваемости в «ковидный» период 2020–2021 гг. произошло повышение показателей инцидентности к до-
пандемическому уровню. на протяжении периода 2013–2022 гг. сохраняются отличительные особенности тен-
денций развития эпидемического процесса икб на территориях различной степени эпидемической опасности.  
в 14 из 18 субъектов со среднемноголетним показателем (смп) заболеваемости икб выше 6,2 0/0000 выявлена тен-
денция к снижению показателей инцидентности, за исключением г. москвы и калужской области, где возможен 
дальнейший рост заболеваемости икб. в 6 из 16 регионов с смп2013–2022 от 3,31 до 6,2 0/0000 отмечена тенденция 
к росту, а в 8 – к снижению заболеваемости. тренд к росту заболеваемости выявлен в 7 из 21 субъекта со средне-
многолетним показателем инцидентности икб от 1,21 до 3,3 0/0000 и в 15 из 26 регионов с низким смп2013–2022  
(до 1,2 0/0000). проведенный анализ тенденций развития эпидемического процесса икб в сопоставлении с тен-
денциями изменения частоты контактов населения с клещами, а также расчеты вероятного уровня заболеваемо-
сти позволили заключить, что для большинства федеральных округов, при условии сохранения существующих 
объемов профилактических мероприятий и отсутствии аномальных природно-климатических явлений, уровень 
заболеваемости икб в 2023 г. будет варьировать около доверительных интервалов среднемноголетних значе-
ний, за исключением центрального федерального округа, где вероятен рост числа случаев заболеваний икб. 
эффективный контроль эпидемической ситуации по икб возможен при условии сохранения и совершенствова-
ния, а для таких регионов, как г. москва, московская область, воронежская, калужская, орловская, рязанская, 
пензенская и ростовская области, республика бурятия, – увеличения объемов профилактических мероприятий, 
усиления зоолого-энтомологического мониторинга активности и структуры природных очагов. очевидна необ-
ходимость разработки алгоритмов молекулярно-генетического мониторинга возбудителей, циркулирующих в 
природных очагах, и усиления внимания к проблемам диагностики и профилактики клещевых трансмиссивных 
инфекций.
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Abstract. The aim of the review was to characterize the epidemiological situation on ixodic tick-borne borreliosis 
(ITBB) in the constituent entities of the Russian Federation in 2022, to forecast the development of the ITBB epidemic 
process in 2023 based on the analysis of its trends in the period of 2013–2022. In total, 7 264 cases of ITBB were regi-
stered in the Russian Federation in 2022, which is 1.9 times higher than the 2021-value. In all regions in 2022, after 
a sharp decrease in the level of registered morbidity during the “covid” phase of 2020–2021, there was an incidence 
raise to the pre-pandemic level. During 2013–2022, distinctive features of the trends in the development of the ITBB 
epidemic process in the territories of varying degree of epidemic hazard were retained. A downward tendency in the 
incidence rates was revealed in 14 out of 18 entities with a long-term average annual incidence (LTAA) of ITBB above 
6.2 0/0000, with the exception of Moscow and the Kaluga Region, where a further increase in the incidence of ITBB is 
possible. In 6 out of 16 regions with LTAA 2013–2022 between 3.31 and 6.2 0/0000, an upward trend was observed, and in 8 –  
a decrease in morbidity. The trend towards an increase in morbidity was detected in 7 out of 21 entities with LTAA of 
ITBB from 1.21 to 3.3 0/0000 and in 15 out of 26 regions with a low LTAA 2013–2022 (below 1.2 0/0000). The analysis of trends 
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иксодовые клещевые боррелиозы (синони-
мы: клещевой боррелиоз, лайм-боррелиоз, болезнь 
лайма) – это группа трансмиссивных природно-
очаговых заболеваний, вызываемых различными ге-
новидами боррелий, входящих в комплекс Borrelia 
burgdorferi sensu lato. в мкб-10 (mkb-10.com) бо-
лезнь лайма отнесена к группе а69 «другие ин-
фекции, вызванные спирохетами», подгруппе а69.2 
«болезнь лайма (хроническая мигрирующая эри-
тема, вызванная Borrelia burgdorferi)». к концу 
2024 г., согласно распоряжению правительства рФ 
от 05.10.2021 № 2900-р, в нашей стране будет за-
вершен переход на мкб-11 (mkb11.online или  
https://icd.who.int), где в разделе «другие бакте-
риальные заболевания» выделен лайм-боррелиоз  
(код 1C1G) с тремя подклассами: 1C1G.0 – ранний 
кожный боррелиоз (мигрирующая эритема); 1C1G.1 – 
диссеминированный боррелиоз лайма, включаю-
щий 7 уточняющих диагнозов (1C1G.10 – нейробор-
релиоз лайма, 1C1G.11 – лайм-кардит, 1C1G.12 – 
офтальмологический боррелиоз, 1C1G.13 – лайм-
артрит, 1C1G.14 – поздний кожный лайм-боррелиоз, 
1C1G.1Y – другой уточненный диссеминированный 
боррелиоз лайма, 1C1G.1Z – диссеминированный 
боррелиоз лайма неуточненный) и 1C1G.Y – другой 
уточненный лайм-боррелиоз. 

многократное увеличение числа кодов, относя-
щихся к лайм-боррелиозу, в мкб-11 по сравнению с 
мкб-10 (принята воз в 1990 г.) отражает тот объем 
знаний, который накоплен за последние 30 лет о па-
тогенезе и клинических проявлениях этого заболева-
ния. за это время значительно расширены наши пред-
ставления о геновидовом многообразии комплекса 
B. burgdorferi s.l., в состав которого на сегодняшний 
день включено не менее 21 геновида боррелий [1–3], 
и описание новых генотипов боррелий продолжает-

ся [1, 4]. статус патогенности доказан для несколь-
ких геновидов комплекса B. burgdorferi s.l.: B. burg-
dorferi sensu stricto, B. mayonii в северной америке 
и европе, B. afzelii, B. garinii, B. bavariensis, B. spiel-
manii в евразии. имеются отдельные сообщения об 
обнаружении у пациентов B. valaisiana, B. lusitaniae 
и B. bissettii [5–8]. кроме того, доказана этиологиче-
ская роль в развитии иксодового клещевого борре-
лиоза (икб) B. miyamotoi, имеющей генетическое 
сходство не только с боррелиями комплекса B. burg-
dorferi s.l., но и боррелиями клещевых возвратных 
лихорадок [9]. согласно данным литературы, чаще 
всего вызывают лайм-боррелиоз у людей B. afzelii, 
B. garinii и B. burgdorferi sensu stricto. в европе ре-
гистрируют все три геновида, в сШа чаще обна-
руживают B. burgdorferi s.str., в азии преобладают 
B. afzelii и B. garinii, тогда как B. burgdorferi s.str. 
встречается редко [1–3, 10–12]. в рФ икб этио-
логически связаны преимущественно с B. afzelii  
и B. garinii [13], а безэритемные формы икб –  
с B. miyamotoi [9].

B. burgdorferi – наиболее распространен-
ный патоген, переносимый клещами, в регионах 
северного полушария с умеренным климатом на 
европейском, азиатском и американском конти-
нентах [1]. переносчиками и основным резервуа-
ром возбудителей икб являются клещи рода Ixodes.  
на европейском континенте подавляющее боль-
шинство инфицированных боррелиями перенос-
чиков приходится на Ixodes ricinus и I. scapularis, 
кроме того, боррелии обнаруживали в I. persulcatus, 
I. hexagonus, I. trianguliceps, Dermacentor reticulatus, 
I. arboricola, I. frontalis, Haemaphysalis punctata, 
Haemaphysalis concinna [1]. в сШа основные пере-
носчики возбудителей икб: I. scapularis – на востоке 
и в cеверной части среднего запада, I. pacificus –  

in the development of the ITBB epidemic process against the trends in changes in the frequency of contacts of the popu-
lation with ticks, as well as calculations of the probable incidence rate allowed us to conclude that the incidence rate of 
ITBB in 2023 will range within the confidence intervals of long-term average annual values for the majority of the federal 
districts, with the exception of the Central Federal District, where an increase in the number of cases of ixodic tick-borne 
borreliosis is likely to occur, provided that the existing volumes of preventive measures are maintained and abnormal 
climatic phenomena absent. Effective control of the epidemic situation on the ITBB is attainable through preservation, 
and for such areas as Moscow, the Moscow Region, Voronezh, Kaluga, Orel, Ryazan, Penza and Rostov Regions, the 
Republic of Buryatia – increase in the volume of preventive measures, strengthening zoological and entomological 
monitoring of activity and structure of natural foci. There is an obvious need to develop algorithms for molecular-genetic 
monitoring of pathogens circulating in natural foci, and to focus attention onto the problems of diagnosis and prophylaxis 
of tick-borne transmissible infections.

Key words: Ixodidae tick-borne borrelioses (Lyme disease), morbidity rates, prognosis.
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на тихоокеанском побережье [14]. в китае B. burg-
dorferi обнаружена в I. persulcatus, I. granu latus, 
Hyalomma asiaticum и Haemaphysalis concin na [11],  
в корее – в I. nipponensis, I. angustus и Haema phy-
salis longicornis, в египте – в Rhipicephalus san-
guineus [14]. в россии основное эпидемическое зна-
чение имеют клещи I. persulcatus, I. ricinus, а также 
I. pavlovskyi [13, 15]. 

иксодовые клещевые боррелиозы – наиболее 
распространенная группа среди всех трансмиссив-
ных инфекций как в нашей стране, так и в мире 
[5, 14]. согласно воз, ежегодно за пределами рФ 
заболевает икб около полумиллиона человек [16]. 
ежегодно в европе регистрируют около 85 тыс. слу-
чаев лайм-боррелиоза со средневзвешенным уров-
нем заболеваемости 22 случая на 100 тыс. насе-
ления (0/0000), при этом показатели заболеваемости 
значительно варьируют между странами, например 
0,6 0/0000 – в ирландии, 80 0/0000 – в Швеции, 300 0/0000 – 
в австрии, 464 0/0000 – в южной части Швеции [17]. 
общее число зарегистрированных случаев в сШа 
ежегодно превышает 30 тыс., при этом соединенные 
Штаты со среднегодовой заболеваемостью ≥10 0/0000 
относят к территориям с высоким уровнем эпидеми-
ческой опасности [14].

в россии в 2013–2019 гг. ежегодно регистриро-
вали от 5,7 тыс. (в 2013 г.) до 8 тыс. (в 2019 г.) случаев 
икб, среднемноголетний показатель (смп2013–2019) – 
4,58 0/0000. в 2020–2021 гг. наблюдали резкое снижение 
регистрируемой заболеваемости икб: 8 тыс. случа-
ев за 2 года (4 тыс. за 1 год), инцидентность соста-
вила 2,87 0/0000 в 2020 г. и 2,66 0/0000 в 2021 г. следует 
отметить, что в этот период напряженной эпидеми-
ческой ситуации по COVID-19 имело место кратное 
снижение регистрируемой заболеваемости по боль-
шинству природно-очаговых, зоонозных и зооантро-
понозных инфекций [18, 19], что было обусловлено 
не столько снижением контакта с природными очага-
ми, сколько другими факторами. такими факторами 
могли стать перегрузка системы здравоохранения в 
период эпидемии новой коронавирусной инфекции и 
существенное перераспределение объемов оказания 
стационарной и амбулаторной медицинской помощи 
в пользу больных COVID-19 [19, 20].

цель обзора – охарактеризовать эпидемиологи-
ческую ситуацию по иксодовыми клещевым борре-
лиозам в субъектах рФ в 2022 г., дать прогноз разви-
тия эпидемического процесса икб в 2023 г. на осно-
ве анализа его тенденций в период 2013–2022 гг.

в работе использованы данные формы № 2 госу-
дарственной статистической отчетности «сведения 
об инфекционных и паразитарных заболеваниях» 
за период 2013–2022 гг. и информация, получаемая 
референс-центром Фбун «омский нии природно-
очаговых инфекций» роспотребнадзора по монито-
рингу за боррелиозами из органов и подведомствен-
ных учреждений роспотребнадзора субъектов рФ. 
анализ проведен стандартными методами вариаци-
онной статистики с применением пакетов приклад-

ных программ Microsoft Excel 2016. показатели за-
болеваемости и обращаемости населения с укусами 
клещами вычисляли на 100 тыс. среднегодового на-
селения соответствующей группы. доверительные 
интервалы среднемноголетних значений рассчиты-
вали по методу вальда [21]. 

оценку тенденций развития эпидемического 
процесса проводили с помощью линейной регрес-
сии, рассчитывая темп прироста (тпр.) с коэффици-
ентом детерминации (R2) и уровнем статистической 
значимости (р) коэффициента наклона линии регрес-
сии. значимость изменения проверяли с помощью 
F-критерия, критический уровень статистической 
значимости (р) во всех случаях проверки статисти-
ческих гипотез принимали равным 0,05.

для изучения взаимосвязи между изменением 
показателей обращаемости населения в связи с уку-
сами клещами в 2022 г. и изменением показателей 
заболеваемости икб в субъектах рФ рассчитывали 
коэффициент корреляции пирсона (r).

пространственное распределение заболеваемо-
сти населения икб и темпы прироста соответствую-
щих показателей использованы для построения клас-
сифицированных фоновых картограмм, с оптимиза-
цией по методу дженкса: в одну группу включали 
показатели при условии минимизации внутригруп-
повой дисперсии и максимизации межгрупповой 
дисперсии [22]. для построения картограмм исполь-
зована программа QGIS 3.28.5 Firenze.

прогнозные показатели заболеваемости икб 
рассчитывали с помощью авторской программы 
«Tick-cast: прогнозирование заболеваемости с вы-
раженной периодичностью» (свидетельство о ре-
гистрации программы для эвм № 2022668539  
от 07.10.2022), использующей в качестве возможной 
регрессию с гармоническим компонентом [20].

Эпидемиологическая ситуация по ИКБ  
в 2022 г. всего в 2022 г. в рФ зарегистрировано 
7264 случая икб, что в 1,9 раза больше, чем в 2021 г. 
(3875). рост заболеваемости отмечается во всех феде-
ральных округах россии. заболевания зафиксирова-
ны в 76 (в 2021 г. – 69) субъектах рФ: во всех 18 субъ-
ектах центрального федерального округа (цФо), 
в 10 субъектах из 11 (кроме ненецкого автономного 
округа [ао]) северо-западного федерального окру-
га (сзФо), в 7 из 8 субъектов Южного федерально-
го округа (ЮФо) (кроме республики калмыкия), 
в 3 (ставропольский край, чеченская республика, 
республика северная осетия – алания) из 7 субъектов 
северо-кавказского федерального округа (скФо), во 
всех 14 субъектах приволжского федерального окру-
га (пФо), во всех 6 субъектах уральского федераль-
ного округа (уФо), во всех 10 субъектах сибирского 
федерального округа (сФо) и в 8 из 11 субъектов 
дальневосточного федерально го округа (дФо)  
(кроме камчатского края, магаданской области 
и чукотского ао). 

в 2022 г. подавляющее большинство всех случа-
ев икб пришлось на три федеральных округа: цФо, 
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сФо и уФо. максимальный вклад в структуру забо-
леваемости икб в 2022 г. принадлежит цФо (45,1 %), 
остальные округа по этому признаку распределились 
следующим образом: сФо – 15,3 %, уФо – 12,7 %, 
пФо – 11,3 %, сзФо – 8,4 %, дФо – 4,6 %, ЮФо – 
8,1 %, скФо – 0,5 % всех случаев икб. интересно 
отметить, что по количеству обращений населения 
по поводу присасывания клещей в 2022 г. лидирует 
сФо (23,7 %), затем пФо (22,31 %), уФо (20,63 %), 
а цФо только на четвертом месте – 15,43 % от всех 
случаев обращения населения с укусами клещами 
на территории рФ. 

по показателям относительной инцидентности 
икб в 2022 г. первое место занял цФо (8,38 0/0000), 
второе – уФо (7,49 0/0000), третье – сФо (6,58 0/0000), 
затем сзФо (4,39 0/0000), дФо (4,09 0/0000), пФо 
(2,84 0/0000), ЮФо и скФо (0,95 и 0,39 0/0000 соот-
ветственно). следует обратить внимание на тот 
факт, что по показателю обращаемости населения 
с укусами клещами цФо оказался на шестом ме-
сте (201,6 0/0000), уступив уФо (854,7 0/0000), сФо 
(637,7 0/0000), пФо (393,9 0/0000), сзФо (392,0 0/0000), 
дФо (295,6 0/0000) (таблица).

случаи икб в 2022 г. в рФ регистрировали с 
марта по ноябрь. пик регистрации случаев икб 
пришелся июль – 1671 случай. на период с июня по 
октябрь пришлось более 90 % всех случаев икб.

рост заболеваемости икб в 2022 г. по сравне-
нию с 2021 г. отмечался на подавляющем большин-
стве эндемичных территорий за исключением шести 
субъектов. снижение показателей заболеваемости 
икб в 2022 г. по сравнению с 2021 г. отмечено в 
костромской области – 8,17 0/0000 (в 2021 г. – 8,40 0/0000), 
вологодской области – 6,90 0/0000 (8,74), республике 
карелия – 2,31 0/0000 (2,78), республике марий эл – 
1,04 0/0000 (1,33), томской области – 14,96 0/0000 (15,63) 
и республике алтай – 9,04 0/0000 (9,97).

в ЦФО в 2022 г. наиболее высокие показатели 
заболеваемости икб зарегистрированы в г. москве 
(14,27 0/0000), калужской (11,32 0/0000), воронежской 
(9,84 0/0000), ярославской (8,59 0/0000), костромской 
(8,17 0/0000) областях. максимальный рост заболе-
ваемости икб в 2022 г. по сравнению с 2021 г. от-
мечен в орловской – 4,03 0/0000 (в 2021 г. – 0,82 0/0000), 
липецкой – 4,91 0/0000 (1,06), смоленской – 5,79 0/0000 
(1,40), рязанской – 6,50 0/0000 (1,81) и московской – 
6,00 0/0000 (2,51) областях.

в СЗФО в 2022 г. лидировали по заболе-
ваемости икб вологодская область (6,90 0/0000), 
г. санкт-петербург (6,56 0/0000) и новгородская об-
ласть (5,60 0/0000). максимальный рост отмечен 
в новгородской области – 5,60 0/0000 (в 2021 г. – 
1,68 0/0000), санкт-петербурге – 6,56 0/0000 (4,03) и 
ленинградской области – 1,58 0/0000 (0,37). 

в ПФО, как и в предыдущие годы, лидирует 
кировская область (13,26 0/0000). максимальный рост 
заболеваемости икб в 2022 г. относительно 2021 г. 
зарегистрирован в удмуртской республике – 6,58 0/0000 
(в 2021 г. – 3,01 0/0000), кировской области – 13,26 0/0000 

(5,89), пермском крае – 7,71 0/0000 (3,71), республике 
мордовия – 3,74 0/0000 (1,27), нижегородской – 
1,93 0/0000 (0,53) и ульяновской – 1,49 0/0000 (0,65)  
областях.

в УФО во всех субъектах зарегистрирован 
значительный рост заболеваемости икб в 2022 г. 
относительно 2021 г. максимальное повыше-
ние (в 3 раза) отмечено в тюменской – 8,40 0/0000  
(в 2021 г. – 2,53 0/0000), курганской – 5,17 0/0000 (1,7) и 
челябинской – 2,89 0/0000 (0,84) областях, в 2 раза –  
в свердловской – 14,31 0/0000 (7,95), ханты-
мансийском – 1,83 0/0000 (1,01) и ямало-ненецком – 
1,27 0/0000 (0,73) автономных округах. при этом, как 
и в предыдущие годы, в 2022 г. лидирующее поло-
жение по уровню заболеваемости в уФо сохраняют 
свердловская и тюменская области, на третьем ме-
сте – курганская область.

в СФО в 2022 г. по уровню заболеваемо-
сти икб первые три места занимают республика 
тыва (17,20 0/0000), томская область (14,96 0/0000), 
республика алтай (9,04 0/0000), четыре субъекта име-
ют практически одинаковые показатели инцидентно-
сти: красноярский край (7,85 0/0000), новосибирская 
(7,62 0/0000), кемеровская (7,33 0/0000) области и рес-
публика хакасия (7,35 0/0000). максимальный рост 
показателей заболеваемости икб в 2022 г. по сравне-
нию с 2021 г. отмечен в иркутской области – 6,76 0/0000  
(в 2021 г. – 1,68 0/0000), республике хакасия – в 3,3 раза, 
почти в 2 раза – в новосибирской, кемеровской об-
ластях и красноярском крае.

в ДФО случаи икб на протяжении последних 
11 лет стабильно регистрируются в приморском, 
хабаровском и забайкальском краях, республике 
бурятия, сахалинской области и еврейской авто-
номной области. в 2022 г. первые три места по уров-
ню заболеваемости икб в дФо заняли приморский 
край (8,07 0/0000), забайкальский край (7,15 0/0000) и 
сахалинская область (5,57 0/0000). во всех субъектах 
произошло повышение показателей относительно 
2021 г., максимально (в 3–4 раза) – в республике 
бурятия (4,88 0/0000, в 2021 г. – 1,42 0/0000), в 2,8 раза – 
в приморском крае, в 2 раза – в забайкальском крае. 
в 2022 г. вновь зарегистрированы случаи икб в 
амурской области, еврейской автономной области и 
республике саха (якутия).

на территории ЮФО в 2022 г. рост инцидентно-
сти икб более чем 2 раза относительно 2021 г. отмечен 
в республике крым – 2,48 0/0000 (в 2021 г. – 1,05 0/0000), 
краснодарском крае – 1,39 0/0000 (0,55), республике 
адыгея – 0,86 0/0000 (0,43). в астраханской области и 
г. севастополе в 2021 г. отсутствовала регистрация 
икб, в 2022 г. случаи икб зарегистрированы на всех 
административных территориях ЮФо.

в СКФО только в ставропольском крае еже-
годно регистрируют случаи икб, в 2022 г. больные 
зарегистрированы также в чеченской республике 
(0,13 0/0000), республике северная осетия – алания 
(0,14 0/0000). по скФо в целом заболеваемость вы-
росла в 2,3 раза по сравнению с 2021 г.
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при анализе количества обращений по поводу 
присасывания клещей в различных федеральных 
округах рФ за 2021 и 2022 гг. установлено снижение 
количества укусов клещами в цФо, ЮФо и скФо, 
при этом количество присасываний клещей в уФо, 
пФо и дФо значительно возросло. из 77 субъектов 
в 49 произошло значительное увеличение количества 
случаев укусов на 100 тыс. населения, по 28 субъек-
там отмечается снижение значений этого показате-
ля: в цФо – в ярославской, тверской, смоленской, 
орловской, московской, костромской, ивановской 
и владимирской областях; в сзФо – в вологодской, 
архангельской областях и республике карелия;  
в ЮФо снижение отмечается во всех субъектах, за 
исключением волгоградской области; в скФо сни-
жение отмечается в ставропольском крае, карачаево-
черкесской республике и республике ингушетия; 
в пФо – в пензенской, нижегородской областях и 
республике марий эл; в сФо – в кемеровской об-
ласти, красноярском крае, республике хакасия и 
республике алтай; в уФо и дФо во всех субъектах 
отмечен рост числа укусов клещами.

Профилактика ИКБ, как и других клещевых 
трансмиссивных инфекций, включает, прежде все-
го, комплекс мероприятий неспецифической защиты 
(акарицидные обработки территорий, использование 
индивидуальных средств защиты, гигиеническое 
воспитание и обучение населения). следует отме-
тить, что акарицидные обработки проводят преиму-
щественно на территориях летних оздоровительных 
учреждений, реже – в местах массового отдыха на-
селения, поэтому на первый план выходят методы 
индивидуальной защиты (использование специаль-
ной одежды, акарицидно-репеллентных средств для 
обработки одежды и туристического снаряжения, 
соблюдение правил поведения в природных оча-
гах клещевых трансмиссивных инфекций). в связи  
с этим приобретают первостепенную важность гигие-
ническое воспитание и обучение населения, а также 
широкое информирование о возможности исследо-
вания присосавшегося клеща на зараженность воз-
будителями трансмиссивных инфекций и проведе-
ния экстренной профилактики. способы и средства 
специфической профилактики долгое время были 
доступны только в отношении клещевого энцефа-
лита (вакцинация, иммуноглобулинопрофилактика). 
проведение экстренной профилактики икб возмож-
но с использованием бета-лактамных антибиотиков, 
однако их назначение всем пострадавшим от приса-
сывания клеща нецелесообразно в связи с глобальной 
проблемой антибиотикорезистентности. появление 
современных молекулярно-биологических методов 
индикации и идентификации боррелий в отдельных 
экземплярах клещей, снятых с людей после приса-
сывания, позволяет избирательно назначать экстрен-
ную превентивную антибиотикопрофилактику икб 
только лицам, подвергшимся присасыванию инфи-
цированных боррелиями клещей. вместе с тем для 
достижения значимого эпидемиологического эффек-

та данной тактики профилактики икб необходимы 
максимально широкое внедрение современных мето-
дов индикации боррелий в клещах, снятых с людей, и 
грамотный выбор и использование антибиотиков под 
контролем врача-инфекциониста. в 2022 г. в целом 
по рФ обратились с укусами клещами 509353 чело-
века, из них примерно у половины (48,9 %) присосав-
шийся клещ был исследован на наличие боррелий, а 
постэкспозиционная антибиотикопрофилактика на-
значена 157 тыс. человек. 

Тенденции развития эпидемического процесса 
ИКБ в 2013–2022 гг. и прогноз на 2023 г. в течение 
последнего десятилетия случаи икб были заре-
гистрированы в подавляющем большинстве субъ-
ектов рФ, за исключением кабардино-балкарской 
республики, республики ингушетия, республики 
калмыкия и чукотского ао. эпизодически реги-
стрировали случаи икб в ненецком ао (1 слу-
чай в 2017 г.), в магаданской области (1 слу-
чай в 2013 г., по 1 случаю в 2018 и 2019 гг.), в 
республике северная осетия – алания (по 1 случаю 
в 2021 и 2022 гг.), карачаево-черкесской республике  
(по 2 случая в 2018 и 2019 гг.). в астраханской об-
ласти в 2022 г. впервые за последние 10 лет зареги-
стрированы больные икб (4 случая).

всего в российской Федерации в 2013–2022 гг. 
зарегистрировано 62266 случаев икб, из них  
в 2022 г. – 7264 случая (4,99 0/0000, 95 % ди 4,88–
5,11 0/0000), что несколько превышает смп допан-
демического периода 2013–2019 гг. – 6700 случаев 
(4,58 0/0000, 95 % ди 4,54–4,63 0/0000). в связи с резким 
снижением уровня регистрируемой заболеваемости 
икб в 2020–2021 гг., смп заболеваемости икб за 
весь период 2013–2022 гг. составил 4,26 (95 % ди 
4,23–4,30) 0/0000, при этом заболеваемость икб в рФ за 
последнее десятилетие у взрослых почти в 2 раза пре-
вышает аналогичный показатель у детей: 4,79 (95 % 
ди 4,75–4,83) 0/0000 и 2,16 (95 % ди 2,10–2,21) 0/0000 
соответственно, а заболеваемость городских жителей 
выше, чем сельских: 4,74 (95 % ди 4,70–4,78) 0/0000  
и 2,88 (95 % ди 2,83–2,94) 0/0000 соответственно.

резкое снижение заболеваемости икб в 2020–
2021 гг. с последующим восстановлением в 2022 г.  
к уровню предшествующих лет отмечено на террито-
риях всех федеральных округов. при этом статисти-
чески значимая линейная тенденция к снижению за-
болеваемости на протяжении 2013–2022 гг. отмечена 
только для сзФо (тпр.= –8,1 %, R2=53,7 %, р=0,016) 
на фоне отсутствия тенденции к изменению часто-
ты контакта населения с клещами (таблица). в цФо 
(рис. 1), в отличие от рФ в целом и других округов, 
на протяжении 2013–2022 гг. отмечена линейная 
тенденция к росту заболеваемости икб (тпр.=5,3 %, 
R2=31,7 %, р=0,09), при этом умеренный рост об-
ращаемости населения с укусами клещами далек 
от статистической значимости. для ЮФо не выяв-
лено тенденции к снижению заболеваемости икб,  
а для остальных федеральных округов, как и для рФ 
в целом, линейные умеренные темпы снижения за-
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болеваемости не достигли уровня статистической 
значимости. интересно отметить, что в пФо значи-
мый умеренный темп прироста показателя «укусы 
клещами» (тпр.=3,08 %, R2=39,8 %, р=0,05) сопро-
вождался выраженной тенденцией к снижению за-
болеваемости, темпы которой, однако, не достигли 
статистической значимости. вместе с тем следует 
принять во внимание, что отсутствие статистической 
значимости коэффициента наклона линейного трен-
да означает, что линейная регрессия недостаточно 
точно описывает характер колебаний изучаемого по-
казателя заболеваемости в течение последнего деся-
тилетия. для анализируемого периода времени это 
может быть связано с аномально резким снижением 
показателей инцидентности икб в 2020–2021 гг. из-
за уменьшения выявления и регистрации случаев 
природно-очаговых заболеваний на фоне перегруз-
ки системы здравоохранения в «ковидные» годы. 

следует отметить, что на протяжении последних 
десяти лет доля цФо в структуре случаев икб по-
степенно увеличивалась с 25,7 % в 2013 г. до 45,1 % в 
2022 г., а доля сФо уменьшалась с 23,5 % в 2013 г. до 
15,3 % в 2022 г. вклад остальных округов за анализи-
руемый период существенно не менялся. 

для определения степени эпидемической зна-
чимости по икб отдельных территорий внутри фе-
деральных округов проведено ранжирование субъ-
ектов по смп за период 2013–2022 гг. (рис. 2, а). 
сравнительная оценка субъектов рФ по темпам при-
роста заболеваемости икб за анализируемый пери-
од представлена на рис. 2, в.

Высокий уровень эпидемической опасно-
сти по ИКБ (смп2013–2022 выше 10,8 0/0000) харак-
терен для вологодской (16,87), кировской (14,89), 
свердловской (12,60), томской областей (12,99) и 
республики тыва (20,60). 

даже при визуальном сопоставлении рис. 2, а 
и в обращает на себя внимание тот факт, что для 
всех субъектов с высоким уровнем эпидемической 

опасности, за исключением томской области, где от-
сутствует тренд к изменению уровня заболеваемости 
в течение анализируемого периода, характерен вы-
раженный тренд к снижению заболеваемости икб, 
при этом линейный тренд статистически значим 
для республики тыва (тпр.= –12,36 %, R2=63,96 %, 
р=0,005) и вологодской области (тпр.= –10,75 %, 
R2=45,18 %, р=0,033). 

Регионы с уровнем эпидемической опасно-
сти по ИКБ выше среднего (смп2013–2022 от 6,2 до 
10,8 0/0000): костромская область (10,77), пермский 
край (9,57), калужская область (9,41), г. москва 
(8,97), республика алтай (8,61), красноярский край 
(8,20), республика хакасия (8,12), кемеровская 
(8,06), сахалинская (7,88), калининградская (7,87), 
новосибирская (7,64), ярославская (7,42) области, 
приморский край (6,88).

в большинстве (10 из 13) субъектов этой кате-
гории отмечен тренд к снижению заболеваемости 
икб, из них выраженное статистически значимое 
(р˂0,05) снижение – в 4 субъектах: пермском крае 
(тпр.= –14,79, R2=58,72 %, р=0,01), республике 
хакасия (тпр. = –12,92, R2=56,50 %, р=0,012), 
новосибирской (тпр.= –8,92, R2=65,32 %, р=0,005) 
и калининградской (тпр.= –16,53, R2=72,86 %, 
р=0,017) областях; умеренное незначимое (р>0,05) 
снижение – в костромской области, красноярском 
крае, кемеровской, сахалинской, ярославской обла-
стях и приморском крае. выраженный значимый рост 
заболеваемости икб на протяжении 2013–2022 гг. 
характеризует динамику эпидемического процесса 
в г. москве (тпр.=8,12 %, R2=56,08 %, р=0,013), вы-
раженный незначимый рост – в калужской области 
(тпр.=7,26 %, R2=14,14 %, р=0,28). в республике 
алтай уровень заболеваемости икб на протяжении 
последних 10 лет относительно стабилен (тенденция 
к изменению отсутствует).

Субъекты РФ среднего уровня эпидемической 
опасности по ИКБ (смп2013–2022 от 3,31 до 6,2 0/0000): 

рис. 1. динамика заболеваемости икб 
в центральном федеральном округе 
российской Федерации в сравнении с 
общероссийскими показателями за пе-
риод 2013–2022 гг.

Fig. 1. Dynamics of the ITBB incidence in 
the Central Federal District of the Russian 
Federation as compared to all-Russian indi-
cator values over the period of 2013–2022:
RF – Russian Federation; СFD – Central Federal 
District
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рис. 2. ранжирование субъектов российской Федерации по среднемноголетним показателям (А) и темпам прироста заболеваемости 
иксодовыми клещевыми боррелиозами (В) за период 2013–2022 гг.

Fig. 2. Ranking of constituent entities of the Russian Federation by long-term average annual indicators (A) and rates of increment in the inci-
dence of ixodic tick-borne borreliosis (B) for the period of 2013–2022

удмуртская республика (6,18), республика карелия 
(6,17), забайкальский край (5,89), г. санкт-петербург 
(5,64), белгородская (5,27), пензенская (5,19), 
тюменская (5,18), новгородская (5,01), липецкая 
(4,84), московская (4,72), воронежская (4,69), 

рязанская (4,62), иркутская (4,20), владимирская 
(4,04), курганская (3,66), брянская (3,65) области. 

среди 16 регионов со средним уровнем эпи-
демической опасности по икб в 2 субъектах 
(новгородская и курганская области) не выявлено  
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обозначения субъектов на рис. 2 / Designations of entities in fig. 2:
1 – алтайский край / Altai Territory; 2 – краснодарский край / Krasnodar Territory; 3 – красноярский край / Krasnoyarsk Territory; 4 – приморский край /  
Primorsky Territory; 5 – ставропольский край / Stavropol Territory; 6 – хабаровский край / Khabarovsk Territory; 7 – амурская область / Amur Region; 
8 – архангельская область / Arkhangelsk Region; 9 – ненецкий ао / Nenets Autonomous Region; 10 – астраханская область / Astrakhan Region; 11 – 
белгородская область / Belgorod Region; 12 – брянская область / Bryansk Region; 13 – владимирская область / Vladimir Region; 14 – волгоградская 
область / Volgograd Region; 15 – вологодская область / Vologda Region; 16 – воронежская область / Voronezh Region; 17 – нижегородская область / 
Nizhny Novgorod Region; 18 – ивановская область / Ivanovo Region; 19 – иркутская область / Irkutsk Region; 20 – республика ингушетия / Republic 
of Ingushetia; 21 – калининградская область / Kaliningrad Region; 22 – тверская область / Tver Region; 23 – калужская область / Kaluga Region; 24 – 
камчатский край / Kamchatka Territory; 25 – кемеровская область / Kemerovo Region; 26 – кировская область / Kirov Region; 27 – костромская область /  
Kostroma Region; 28 – республика крым / Republic of Crimea; 29 – самарская область / Samara Region; 30 – курганская область / Kurgan Region; 31 – 
курская область / Kursk Region; 32 – санкт-петербург / Saint Petersburg; 33 – ленинградская область / Leningrad Region; 34 – липецкая область / Lipetsk 
Region; 35 – магаданская область / Magadan Region; 36 – москва / Moscow; 37 – московская область / Moscow Region; 38 – мурманская область / 
Murmansk Region; 39 – новгородская область / Novgorod Region; 40 – новосибирская область / Novosibirsk Region; 41 – омская область / Omsk Region; 
42 – оренбургская область / Orenburg Region; 43 – орловская область / Orlov Region; 44 – пензенская область / Penza Region; 45 – пермский край / 
Perm Territory; 46 – псковская область / Pskov Region; 47 – ростовская область / Rostov Region; 48 – рязанская область / Ryazan Region; 49 – саратовская 
область / Saratov Region; 50 – сахалинская область / Sakhalin Region; 51 – свердловская область / Sverdlovsk Region; 52 – смоленская область / 
Smolensk Region; 53 – севастополь / Sevastopol; 54 – тамбовская область / Tambov Region; 55 – томская область / Tomsk Region; 56 – тульская область /  
Tula Region; 57 – тюменская область / Tyumen Region; 58 – ханты-мансийский ао / Khanty-Mansi Autonomous Region; 59 – ямало-ненецкий ао / 
Yamalo-Nenets Autonomous Region; 60 – ульяновская область / Ulyanovsk Region; 61 – челябинская область / Chelyabinsk Region; 62 – забайкальский 
край / Trans-Baikal Territory; 63 – чукотский ао / Chukotka Autonomous Region; 64 – ярославская область / Yaroslavl Region; 65 – республика адыгея /  
Republic of Adygea; 66 – республика башкортостан / Republic of Bashkortostan; 67 – республика бурятия / Republic of Buryatia; 68 – республика 
дагестан / Republic of Dagestan; 69 – кабардино-балкарская республика / Kabardino-Balkarian Republic; 70 – республика алтай / Altai Republic; 71 – 
республика калмыкия / Republic of Kalmykia; 72 – республика карелия / Republic of Karelia; 73 – республика коми / Komi Republic; 74 – республика 
марий эл / Republic of Mari El; 75 – республика мордовия / Republic of Mordovia; 76 – республика северная осетия – алания / Republic of North 
Ossetia-Alania; 77 – карачаево-черкесская республика / Karachay-Cherkess Republic; 78 – республика татарстан / Republic of Tatarstan; 79 – республика 
тыва / Tuva Republic; 80 – удмуртская республика / Udmurt Republic; 81 – республика хакасия / Republic of Khakassia; 82 – чеченская республика / 
Chechen Republic; 83 – чувашская республика / Republic of Chuvashia; 84 – республика саха (якутия) / Republic of Sakha (Yakutia); 85 – еврейская 
автономная область / Jewish Autonomous Region 

тенденций к росту или снижению заболеваемо-
сти; в 8 имела место тенденция к снижению забо-
леваемости икб, в том числе в 5 – выраженная, из 
них в 3 – статистически значимая: в удмуртской 
республике (тпр.= –11,88 %, R2=52,44 %, р=0,018), 
республике карелия (тпр.= –11,46 %, R2=58,43 %, 
р=0,01), липецкой (тпр.= –12,41 %, R2=46,63 %, 
р=0,029), белгородской (тпр.= –6,62 %, R2=28,62 %, 
р=0,11), владимирской (тпр.= –6,94 %, R2=24,51 %, 
р=0,14) областях. в 3 субъектах (забайкальский 
край, г. санкт-петербург, иркутская область) от-
мечена умеренная, но статистически незначимая 
тенденция к снижению. в 6 субъектах выявлена 
тенденция к росту заболеваемости, из них выражен-
ная – в 4, в том числе в 2 – статистически значимая:  
в воронежской (тпр.=17,46 %, R2=84,85%, р=0,0002), 
брянской (тпр.=11,43 %, R2=49,99 %, р=0,022), 
пензенской (тпр.=8,88 %, R2=31,81 %, р=0,089), 
рязанской (тпр.=9,43 %, R2=21,77 %, р=0,174) обла-
стях. умеренный темп прироста заболеваемости ха-
рактерен для московской (тпр.=2,97 %, R2=6,28 %, 
р=0,48) и тюменской (тпр.=3,01 %, R2=6,84 %, 
р=0,46) областей.

Субъекты РФ с уровнем эпидемической опас-
ности по ИКБ ниже среднего (смп2013–2022 от 1,2 
до 3,3 0/0000): архангельская (3,28), смоленская 
(3,17), тверская (3,14) области, хабаровский край 
(3,01), нижегородская область (2,83), республика 
бурятия (2,66), тамбовская (2,64), челябинская 
(2,62), псковская (2,47), ленинградская (2,45) обла-
сти, республика крым (2,74), республика мордовия 
(2,25), курская (2,12), ульяновская (1,98), тульская 
(1,97) области, республика марий эл (1,95), 
еврейская автономная область (1,60), краснодарский 
(1,54), алтайский (1,52) края, орловская область 
(1,46), г. севастополь (1,45). 

из 21 субъекта этой категории линейная тенден-
ция к снижению заболеваемости икб на протяже-
нии 2013–2022 гг. выявлена в 12 субъектах, к росту –  

в 7 субъектах, отсутствие тенденций к измене-
нию – в 2 (тверская и курская области). для 9 ре-
гионов характерны выраженные темпы сниже-
ния, в том числе значимые – в архангельской  
(тпр.= –7,66 %, R2=44,52 %, р=0,035), псковской 
(тпр.= –26,61 %, R2=64,22 %, р=0,005), ленинградской  
(тпр.= –17,66 %, R2=83,08 %, р=0,0002), ульяновской 
(тпр.= –8,56%, R2=39,01%, р=0,05) областях, незначи-
мые – в хабаровском крае, тамбовской, челябинской 
областях, республике марий эл и г. севастополе. 
умеренные незначимые темпы снижения отмечены 
в 3 субъектах – алтайском и краснодарском краях, 
нижегородской области. 

незначимые, но выраженные темпы роста за-
болеваемости икб выявлены в еврейской автоном-
ной области (тпр.=7,11 %) и орловской области 
(тпр.=17,70 %), умеренные темпы роста – в смо-
ленской области (тпр.=1,12 %), республике бу-
рятия (т.пр.=3,74), республике крым (тпр.=1,91 %), 
республике мордовия (тпр.=1,80 %), тульской обла-
сти (тпр.=4,11 %). 

из общего числа (26) субъектов РФ с низ-
ким уровнем эпидемической опасности по ИКБ 
(смп2013–2022 от 0,1 до 1,2 0/0000) в 15 наблюдается 
тенденция к росту заболеваемости, в 9 – тенденция 
к снижению, а в 2 (ивановская область и республика 
татарстан) тенденции отсутствуют. выраженные 
значимые темпы прироста зафиксированы в 
саратовской области (тпр.=24,23 %, R2=73,28 %, 
р=0,002) и республике северная осетия – алания 
(тпр.=48,50 %, R2=48,51 %, р=0,025); выражен-
ные незначимые темпы прироста – в ханты-
мансийском ао (тпр.=8,27 %), чувашской 
республике (тпр.=10,62 %), ямало-ненецком ао 
(тпр.=9,25 %), самарской области (тпр.=5,91 %), 
республике саха (якутия) (тпр.=13,97 %), 
волгоградской области (тпр.=6,12 %), карачаево-
черкесской республике (тпр.=12,12 %), астра-
ханской области (тпр.=54,55 %), республике  
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дагестан (тпр.=7,32 %). умеренные незначи-
мые темпы прироста характерны для республики  
коми (тпр.=2,95 %), республики адыгея 
(тпр.=4,66 %), мурманской (тпр.=1,45 %) и рос-
товской (тпр.=3,22 %) областей. 

тенденцию к изменению интенсивности эпи-
демического процесса икб в каждом из федераль-
ных округов, как правило, формируют несколько 
субъектов с наибольшим вкладом в число случаев 
заболеваний. при этом направленность трендов за-
болеваемости и обращаемости населения с укусами 
клещами далеко не всегда совпадают.

в цФо выраженный тренд к росту заболевае-
мости икб в 2013–2022 гг. обусловливают, прежде 
всего, г. москва и московская область (55 и 14 % 
соответственно от общего количества зарегистри-
рованных в 2022 г. случаев икб в цФо) на фоне 
умеренного темпа прироста обращаемости населе-
ния с укусами клещами. тенденция к росту заболе-
ваемости отмечена также в брянской, воронежской, 
калужской, орловской, рязанской, смоленской и 
тульской областях, из них в большинстве регио-
нов наблюдали тенденцию к росту (тпр. от 2,4 % в 
орловской области до 9,6 % в тульской области), а в 
брянской и смоленской областях – тенденцию к сни-
жению показателя «укусы клещами» (тпр.= –1,2 % и 
тпр.= –3,5 % соответственно).

в сзФо выраженная линейная тенден-
ция к снижению заболеваемости икб обуслов-
лена преимущественно г. санкт-петербургом и 
вологодской областью (58 и 13 % соответственно 
от общего числа случаев икб в сзФо), при этом 
в г. санкт-петербурге отмечена умеренная тенден-
ция к росту (тпр.=1,75 %), а в вологодской области  
(тпр.= –3,7 %) – к снижению показателя «укусы  
клещами».

для ЮФо в целом на протяжении последних 
десяти лет не определяется линейная тенденция к из-
менению интенсивности эпидемического процесса 
икб, поскольку, несмотря на то, что в краснодарском 
крае (51 % от общего числа случаев икб в округе) 
фиксируется тенденция к снижению заболеваемости, 
в республике крым и ростовской области (суммарно 
40 % всех случаев по округу) отмечен умеренный 
тренд к росту анализируемого показателя. при этом 
тенденции обращаемости населения с укусами кле-
щами имеют обратный характер: в краснодарском 
крае – умеренная тенденция к росту (тпр.=3,5 %),  
а в республике крым и ростовской области – тен-
денция к снижению (тпр.= –5,4 % и тпр.= –5,7 %  
соответственно). 

в пФо выраженная тенденция к снижению за-
болеваемости икб на протяжении 2013–2022 гг. в це-
лом по округу зависит от пермского края, кировской 
области и удмуртской республики (24, 20 и 12 % со-
ответственно от общего числа случаев икб в окру-
ге), однако показатель «укусы клещами» на этих 
территориях имел тенденцию к росту (тпр.=1,22 %, 
тпр.=9,4 %, тпр.=3,1 % соответственно). кроме того, 

тренд к снижению показателей заболеваемости от-
мечен в республиках башкортостан и марий эл, 
нижегородской, оренбургской и ульяновской обла-
стях на фоне роста обращаемости населения по по-
воду присасывания клещей в республике марий эл 
(тпр.=8,1 %), нижегородской (тпр.=4,6 %) и ульянов-
ской (тпр.=4,4 %) областях. тенденция к росту забо-
леваемости икб в течение 2013–2022 гг. отмечена 
в пензенской, самарской и саратовской областях, 
республике мордовия и чувашской республике (12; 2; 
1,6; 3,5 и 2,5 % всех случаев икб в пФо соответствен-
но), при этом тенденция к росту показателя «укусы 
клещами» зафиксирована только в пензенской обла-
сти (тпр.=6,23 %), республике мордовия (тпр.=2,7 %)  
и чувашской республике (тпр.=8,2 %). 

в скФо ставропольский край обусловливает 
92 % всех случаев икб и умеренный тренд к сни-
жению заболеваемости икб, параллельно со сниже-
нием обращаемости населения с укусами клещами 
(тпр.= –6,8 %, R2=53,5 %, р=0,016) в течение послед-
них 10 лет.

в сФо в 8 из 10 субъектов отмечен тренд к 
снижению заболеваемости икб за исключением 
республики алтай и томской области, где какая-
либо тенденция отсутствует. при этом по показа-
телю «укусы клещами» в течение 2013–2022 гг. 
тенденция к снижению отмечена только в 4 регио-
нах: республике тыва (тпр.= –5,9 %), республике 
хакасия (тпр.= –1,7 %), новосибирской области 
(тпр.= –2,6 %) и красноярском крае (тпр.= –1,6 %). 
в 3 субъектах (кемеровской, томской областях и 
республике алтай) частота укусов клещами имела  
умеренную тенденцию к росту (тпр.=1,2 %, 
тпр.=2,4 %, тпр.=2,8 % соотвественно). в омской и 
иркутской областях, а также в алтайском крае тренд 
к изменению обращаемости населения по поводу 
присасывания клещей отсутствует.

в уФо умеренный темп снижения заболевае-
мости икб в течение последних 10 лет обусловлен 
свердловской и челябинской областями (66 и 11 % 
соответственно от общего числа случаев в округе) на 
фоне выраженного темпа прироста показателя «уку-
сы клещами» в свердловской области (тпр.=6,4 %). 
в тюменской области, ханты-мансийском и ямало-
ненецком ао (14; 3,4; 0,7 % соответственно от об-
щего количества случаев икб в округе) имели место 
тенденции к росту как показателя инцидентности, 
так и «укусов клещами». в курганской области при 
отсутствии в период 2013–2022 гг. тренда к измене-
нию показателей заболеваемости икб отмечен уме-
ренный темп прироста (тпр.=3,3 %) обращаемости 
населения по поводу присасывания клещей.

в дФо умеренный темп снижения инцидент-
ности икб за анализируемый период связан с 
5 регионами: преимущественно с приморским и 
забайкальским краями (46 и 23 % от общего числа 
заболевших икб в округе соответственно), а так-
же с сахалинской областью, хабаровским краем и 
амурской областью (8,2; 5,4 и 1,2 % соответствен-
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но от общего количества случаев икб в округе). 
при этом по показателю интенсивности контак-
та населения с клещами в приморском крае имела 
место умеренная тенденция к росту (тпр.=1,4 %), 
в забайкальском крае – выраженная тенденция к 
снижению (тпр.= –7,5 %), а в сахалинской области, 
хабаровском крае и амурской области – умеренная 
тенденция к снижению показателя «укусы клещами» 
(тпр.= –1,2 %, тпр.= –1,8 %, тпр.= –2,2 % соответ-
ственно). тенденция к росту инцидентности икб 
на протяжении последних 10 лет выявлена в 3 субъ-
ектах дФо (республика бурятия, республика саха 
(якутия), еврейская автономная область), причем в 
последней наблюдался умеренный тренд к сниже-
нию показателя «укусы клещами» (тпр.= –2,8 %), 
в республике саха (якутия) – выраженный тренд к 
росту (тпр.=9,42 %), а в республике бурятия – от-
сутствие тенденций к изменению обращаемости на-
селения с укусами клещами.

таким образом, отсутствие полного совпадения 
направленности тенденций изменения показателей 
заболеваемости иксодовыми клещевыми боррелио-
зами и обращаемости населения по поводу приса-
сывания клещей (r=0,47, р˂0,001) свидетельствует о 
том, что регистрируемая инцидентность икб зави-
сит не только от интенсивности контакта населения 
с переносчиками. точно так же зараженность иксо-
довых клещей боррелиями (рис. 3) в отдельные годы 
не коррелирует с регистрируемым уровнем заболе-
ваемости населения икб. 

в частности, в 2020 г., когда повсеместно на-
блюдали уменьшение случаев икб, показатель за-
раженности иксодовых клещей боррелиями на всех 
территориях значительно превышал таковой в 2019 г. 
а в цФо, сзФо, уФо, сФо и дФо в 2022 г., по 
сравнению с 2020 г., на фоне роста заболеваемости 
икб отмечается снижение доли зараженных борре-
лями иксодовых клещей. это еще раз подтвержда-
ет высказанное нами ранее [19, 20] предположение, 

что снижение регистрируемой заболеваемости икб 
в период напряженной эпидемической обстанов-
ки по COVID-19 в 2020–2021 гг. могло быть связа-
но со снижением верификации случаев природно-
очаговых заболеваний на фоне перегрузки системы 
здравоохранения. 

таким образом, эпидемическая ситуация по ик-
содовым клещевым боррелиозам в рФ продолжает 
оставаться напряженной. в 2022 г. во всех регионах 
после резкого снижения уровня регистрируемой за-
болеваемости в 2020–2021 гг. произошло повыше-
ние показателей инцидентности к допандемическо-
му уровню. на протяжении периода 2013–2022 гг. 
сохраняются выявленные нами ранее отличительные 
особенности тенденций развития эпидемического 
процесса икб на территориях различной степени 
эпидемической опасности. в 14 из 18 субъектов со 
среднемноголетним уровнем заболеваемости икб 
выше 6,2 0/0000 выявлена тенденция к снижению пока-
зателей инцидентности, за исключением г. москвы и 
калужской области, где возможен дальнейший рост 
заболеваемости икб. в 6 из 16 регионов с смп2013–2022  
от 3,31 до 6,2 0/0000 отмечена тенденция к росту, а в 8 – 
к снижению заболеваемости. тренд к росту заболе-
ваемости выявлен в 7 из 21 субъекта со среднемного-
летним показателем инцидентности икб от 1,21 до 
3,3 0/0000 и в 15 из 26 регионов с низким смп2013–2022 
(до 1,2 0/0000).

при условии сохранения существующих объе-
мов профилактических мероприятий и в отсутствие 
аномальных природно-климатических явлений про-
гнозируемый показатель заболеваемости икб в 
2023 г. для рФ в целом составит 4,39 (2,97÷6,49) 0/0000; 
для цФо – 9,8 (7,42÷12,95) 0/0000; для сзФо – 3,68 
(2,28÷5,94) 0/0000; для ЮФо – 1,17 (0,57÷2,42) 0/0000; 
для скФо – 0,11 (0,03÷0,36) 0/0000; для пФо – 2,15 
(1,20÷3,83) 0/0000; для уФо – 6,16 (3,73÷10,17) 0/0000; 
для сФо – 5,66 (3,70÷8,66) 0/0000; для дФо – 3,81 
(2,09÷6,94) 0/0000.

рис. 3. сводные данные о зараженно-
сти боррелиями иксодовых клещей, 
собранных с растительности на тер-
риториях российской Федерации в 
2019–2022 гг., %

Fig. 3. Summary data on ixodic tick in-
fection with Borrelia, collected from 
vege tation on the territories of the Russian 
Federation in 2019–2022, %:
СFD – Central Federal District; NWFD – 
North-Western Federal District; SFD – 
Southern Federal District; VFD – Volga 
Federal District; UFD – Ural Federal District; 
SiFD – Siberian Federal District; FEFD – Far 
Eastern Federal District



86

Проблемы особо опасных инфекций. 2023; 2        ОБЗОРЫ

анализ тенденций развития эпидемического 
процесса икб в сопоставлении с тенденциями из-
менений частоты контактов населения с клещами,  
а также расчеты вероятного уровня заболеваемости 
позволяют заключить, что для большинства феде-
ральных округов уровень заболеваемости икб в 
2023 г. будет варьировать около доверительных ин-
тервалов среднемноголетних значений, за исключе-
нием цФо, где возможен рост числа случаев заболе-
ваний иксодовыми клещевыми боррелиозами. 

эффективный контроль эпидемической си-
туации по икб возможен при условии сохранения 
и совершенствования, а для таких регионов, как 
г. москва, московская, воронежская, калужская, 
орловская, рязанская, пензенская и ростовская об-
ласти, республика бурятия, – увеличения объемов 
профилактических мероприятий, включая гигиени-
ческое воспитание и обучение населения, усиления 
зоолого-энтомологического мониторинга активно-
сти и структуры природных очагов. очевидна не-
обходимость разработки алгоритмов молекулярно-
генетического мониторинга возбудителей, циркули-
рующих в природных очагах, и усиления внимания к 
проблемам диагностики и профилактики клещевых 
трансмиссивных инфекций.
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проведен анализ эпизоотолого-эпидемиологической обстановки по сибирской язве в мире в 2022 г., пред-
ставлен прогноз заболеваемости на 2023 г. в российской Федерации. в 2022 г. в россии выявлено два случая 
заболевания сибирской язвой сельскохозяйственных животных и два случая кожной формы инфекции у людей в 
субъектах северо-кавказского федерального округа: республике дагестан и ставропольском крае. напряженная 
ситуация по сибирской язве зафиксирована в странах ближнего зарубежья: азербайджане, грузии, казахстане, 
кыргызстане, таджикистане, узбекистане и украине. эпизоотии инфекции с наибольшим числом пораженных 
сельскохозяйственных и диких животных были отмечены в государствах африки, азии, северной америки и 
европы. заболеваемость сибирской язвой людей в дальнем зарубежье (преимущественно в африке и азии) свя-
зана в основном с употреблением в пищу мяса больных и павших сельскохозяйственных животных, контактом 
с зараженными животными, продуктами животноводства. уровень заболеваемости сибирской язвой животных и 
людей в российской Федерации в 2023 г. в значительной степени будет зависеть от широты охвата специфической 
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Abstract. The paper provides the results of analysis of the epizootiological and epidemiological situation on anthrax 
in the world in 2022, also, the forecast of incidence rates for the Russian Federation in 2023 is presented. In 2022, two 
cases of anthrax in farm animals and two cases of cutaneous form of infection in humans were registered in Russia, in 
the constituent entities of the North Caucasian Federal District: the Republic of Dagestan and the Stavropol Territory. 
The tense situation on anthrax was reported in the neighboring countries: Azerbaijan, Georgia, Kazakhstan, Kyrgyzstan, 
Tajikistan, Uzbekistan, and Ukraine. Epizootics of infection with the highest number of affected farm and wild animals 
were recorded in the countries of Africa, Asia, North America and Europe. The incidence of anthrax among people in 
the far abroad (mainly in Africa and Asia) was mostly associated with consuming the meat of sick and fallen farm ani-
mals, contact with infected animals, animal products. The incidence of anthrax in animals and humans in the Russian 
Federation in 2023 will largely depend on the scale of coverage with specific immunization of susceptible animals and 
persons at risk of infection and, given the strict implementation of comprehensive surveillance measures, will be limited 
to the registration of potentially possible single cases of infection.
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Сибирская язва в Российской Федерации. 
в 2022 г. в российской Федерации были зарегистри-
рованы две вспышки сибирской язвы в двух субъ-
ектах северо-кавказского федерального округа: 
республике дагестан и ставропольском крае.

в республике дагестан (карабудахкентский 
район, с. какашура) в конце марта выявлен случай 
заболевания кожной формой сибирской язвы одного 
местного жителя. заражение произошло в процессе 
вынужденного убоя крупного рогатого скота (крс) 
(теленка), проведенного без ветеринарного освиде-
тельствования.

в 2022 г. в карабудахкентском районе респуб-
лики сибирская язва регистрируется в третий раз с 
2020 г. в 2021 г. в том же селе в ходе разделки туши 
крс сибиреязвенной инфекцией заболел один че-
ловек, а в 2020 г. в с. какамахи, расположенном в 
непосредственной близости от с. какашура, после 
вынужденного убоя и разделки мяса одной головы 
крс сибирской язвой заразились пять человек [1, 2]. 
оба села являются стационарно неблагополучными 
по сибирской язве пунктами (снп) с проявлениями 
активности в 1948 г. (с. какамахи) и 1951–1952 гг. 
(с. какашура) [3]. эпидемиологическое расследо-
вание показало, что выпас скота осуществлялся на 
общих для этих сел пастбищах, где, вероятно, рас-
полагается почвенный очаг инфекции – старое сиби-
реязвенное захоронение.

при лабораторных исследованиях, проведен-
ных в Фкуз «дагестанская противочумная станция» 
роспотребнадзора, из пробы клинического образца 
больного (струп кожного аффекта) выделена культу-
ра Bacillus anthracis. методом рпга (реакция пас-
сивной гемагглютинации) в сыворотке крови боль-
ного определены противосибиреязвенные антитела 
в тит ре (1:200). изолировано пять культур из мате-
риала от крс (сырое мясо, сушеное мясо, шкура, ко-
пыто, экскременты).

в референс-центре по мониторингу за возбу-
дителем сибирской язвы (Фкуз ставропольский 
противочумный институт роспотребнадзора) обна-
ружены специфические антитела в сыворотке кро-
ви больного непрямым методом флуоресцирующих 
антител (нмФа), получен положительный результат 
аллергодиагностического теста (аллерготеста) с си-
биреязвенным аллергеном in vitro методом проточ-
ной цитометрии, осуществлена окончательная иден-
тификация штаммов B. anthracis. Филогенетический 
анализ данных полногеномного секвенирования 
штаммов показал их близкое родство со штаммом, 
изолированным при вспышке сибирской язвы в 
с. какамахи в 2020 г.

в июне 2022 г. в ставропольском крае 
(изобильненский район) после разделки мяса и ли-
вера крс сибирской язвой заболела жительница 
ст. рождественской. вынужденный убой не вакци-
нированного против сибирской язвы больного бычка 
проводился в личном подсобном хозяйстве без пред-
убойного ветеринарного осмотра.

клинический диагноз кожной формы сибир-
ской язвы у больной установлен на основании 
характерной клинической картины и эпидемио-
логического анамнеза, подтвержден результата-
ми лабораторных исследований, проведенных в  
Фкуз ставропольский противочумный институт 
роспотребнадзора: выявлением днк B. anthracis в 
пробах кожного аффекта, специфических антител 
в образце сыворотки крови при постановке нмФа, 
положительным аллерготестом in vitro методом про-
точной цитометрии.

в ходе вспышки в гбу ск «ставропольская 
крае вая ветеринарная лаборатория» из проб материа-
ла от крс выделено пять культур, первично охарак-
теризованных как B. anthracis. однако при их окон-
чательной идентификации в Фкуз ставропольский 
противочумный институт роспотребнадзора принад-
лежность штаммов к B. anthracis не подтвердилась.

согласно данным «кадастра стационарно небла-
гополучных по сибирской язве пунктов российской 
Федерации» (2005 г.), в ст. рождественской эпи-
зоотии сибиреязвенной инфекции наблюдались ра-
нее шестикратно: в 1926, 1930, 1935, 1947, 1950, 
1959 гг. [3]. сибиреязвенные захоронения на терри-
тории станицы не зарегистрированы. предыдущие 
вспышки сибирской язвы в изобильненском райо-
не ставропольского края имели место в 2013 г. 
(г. солнечнодольск) и 2019 г. (с. подлужное) [4, 5].

в 2022 г. вакцинация против сибирской язвы 
осуществлена в 66 субъектах российской Федера-
ции, впервые провакцинированы 7929 человек 
(7787 взрос лых, 142 ребенка), что составило 97,3 % 
от намеченного плана (8131 человек). в 71 субъекте 
ревакцинацией охвачен 32101 человек (31801 взрос-
лый, 300 детей). план ревакцинации (35358 человек) 
против сибирской язвы выполнен на 90,8 %.

вакцинация в полном объеме реализована в 
10 субъектах: в республиках адыгея, башкортостан, 
бурятия, калмыкия, мордовия и кабардино-
балкарской республике, ивановской, курской и 
ленинградской областях, ненецком автономном 
округе.

вакцинация с превышением плана проведена 
в 30 субъектах российской Федерации, в четырех 
из которых показатели иммунизации превышены 
в 2,3–4,1 раза: в ставропольском крае – 411,1 %, 
ярославской области – 407,1 %, пермском крае – 
312,5 %, республике алтай – 233,3 %. специфическая 
профилактика сибирской язвы не планировалась, 
но проведена в республике крым (2 человека), 
красноярском крае (3), ханты-мансийском авто-
номном округе (10), новгородской области (11).

вакцинация в объеме менее 80 % от запла-
нированного осуществлена в восьми субъек-
тах: в республике саха (якутия) (привито 75 %), 
московской (64,2 %), орловской (63 %) обла-
стях, республике коми (54,8 %), архангельской 
(50 %), костромской (20 %), брянской (13,3 %), 
иркутской (10 %) областях.
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иммунизация людей не проведена при наличии 
намеченного плана в шести субъектах: в республике 
северная осетия – алания, владимирской, калинин-
градской, псковской и томской областях, еврейской 
автономной области.

на территории 13 субъектов вакцинация не 
планировалась и не выполнялась (республика 
карелия, карачаево-черкесская и чеченская рес-
публики, камчатский и хабаровский края, липец-
кая, магаданская, мурманская, сахалинская и 
смоленская области, г. москва и г. севастополь, 
чукотский автономный округ).

ревакцинация осуществлена в полном соответ-
ствии с планом в девяти субъектах: в республиках 
башкортостан, бурятия и кабардино-балкарской 
республике, камчатском и хабаровском краях, 
курганской, ленинградской и магаданской обла-
стях, г. москве.

превышение планируемых объемов ревакцина-
ции отмечено в 21 субъекте российской Федерации:  
в челябинской области (231,3 %), республике 
дагестан (156,7 %), иркутской (142,9 %), московской 
(124 %) областях, республике алтай (123,1 %), 
ивановской области (122,5 %) и др. ревакцинация не 
запланирована, но реализована в красноярском крае, 
калининградской и новгородской областях.

в 13 субъектах охват ревакцинацией соста-
вил менее 80 % от плана: в ставропольском крае 
(78,6 %), тверской области (73,6 %), республике 
крым (72,7 %), пензенской (71,4 %), калужской 
(71,3 %), нижегородской (70 %), орловской (66,4 %), 
новосибирской (56,9 %) областях, республике 
саха (якутия) (55,6 %), курской области (49,2 %), 
приморском крае (46,9 %), брянской области 
(37,4 %), ненецком автономном округе (20,2 %).

ревакцинация планировалась, но не проводи-
лась в двух субъектах: во владимирской области 
и еврейской автономной области. в 12 субъектах 
ревакцинация не планировалась и не осущест-
влялась (республики карелия, северная осетия – 
алания, карачаево-черкесская и чеченская респуб-
лики, архангельская, мурманская, псковская, 
сахалинская, смоленская и тюменская области, 
г. севастополь, чукотский автономный округ).

в 2023 г. планируется охватить вакцина-
цией 7675 человек (7405 взрослых, 270 детей) 
в 70 субъектах, ревакцинацией – 34241 челове-
ка (33700 взрослых, 541 ребенка) в 71 субъекте 
российской Федерации. первичная вакцинация 
против сибирской язвы не запланирована в респуб-
ликах адыгея, карелия и карачаево-черкесской 
республике, красноярском крае, архангельской, 
липецкой, магаданской, мурманской, сахалинской 
и смоленской областях, г. москве и г. севастополе, 
еврейской автономной области, ханты-мансийском 
и чукотском автономных округах. ревакцинация 
не планируется в республиках карелия, северная 
осетия – алания, карачаево-черкесской и чеченской 
республиках, камчатском и красноярском краях, 

архангельской, калининградской, мурманской, 
псковской и сахалинской областях, г. севастополе, 
еврейской автономной области, чукотском автоном-
ном округе.

Сибирская язва в странах ближнего зару -
бежья. напряженная эпизоотолого-эпидемио-
логическая ситуация по сибирской язве в 2022 г. 
зафиксирована в шести государствах ближнего за-
рубежья.

в азербайджане отмечено три очага инфекции в 
двух районах с заболеванием девяти голов крс и трех 
человек. так, в бейлаганском районе (с. тюрклер) 
пала одна голова крс в марте. в бардинском райо-
не (с. хакаллы) произошел падеж восьми голов крс 
в июле, а в сентябре у шести жителей с. пиядалар 
имелись признаки кожной формы сибирской язвы,  
у троих из них диагноз подтвердился лабораторно [6]. 
по информации всемирной организации по охране 
здоровья животных (OIE), в 2022 г. в азербайджане 
зарегистрированы две вспышки инфекции [7].

в грузии (дманисский муниципалитет) в авгус-
те от сибирской язвы пало две головы крс.

в 2022 г. на территории четырех областей 
казахстана зафиксировано как минимум три случая 
заболевания сибирской язвой сельскохозяйствен-
ных животных (схж) и девять случаев инфекции 
среди людей. в апреле в туркестанской области 
(тюлькубасский район) у двух человек подтверж-
дена кожная форма сибирской язвы, заражение 
произошло в результате разделки конины, приве-
зенной из жамбылской области [8]. сообщалось о 
случае падежа лошади в апреле в байзакском райо-
не туркестанской области. в мае в акмолинской, 
жамбылской, туркестанской областях зафиксиро-
вано семь случаев инфицирования людей, участво-
вавших в вынужденном убое больных схж, транс-
портировке зараженного мяса, утилизации шкур 
и т.д. в сентябре в с. запасном Федоровского района 
костанайской области от сибирской язвы пала един-
ственная не привитая в стаде одна голова крс [9].

в кыргызстане зарегистрированы две вспышки 
сибирской язвы в двух областях с заражением одной 
головы крс и шести человек, а также выявлен один 
предположительный очаг инфекции с подозрением 
на заболевание одной головы крс и трех человек.  
в июле кожная форма инфекции диагностирована у че-
тырех жителей таласской области (кара-бууринский 
район, с. кёк-сай). заражение произошло в процессе 
вынужденного убоя крс (инфицированы 2 челове-
ка) и при контакте с мясом (2 человека). в октябре 
в баткенской области (кадамжайский район, с. уч-
коргон), куда были доставлены шесть голов крс из 
ноокатского района ошской области (с пастбища 
тектек), после вынужденного убоя одной больной 
особи из числа привезенных животных и разделки 
мяса, далее попавшего в торговую сеть, оказались 
гос питализированы с подозрением на сибирскую язву 
трое местных жителей (владелец крс, продавец мяса 
и человек, задействованный в разделке мяса) [10].
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согласно сведениям департамента профилак-
тики заболеваний и государственного санитарно-
эпидемиологического надзора минздрава кыргыз-
ской республики, в аксыйском районе джалал-
абадской области сибирская язва диагностирована 
у двух человек [11].

в таджикистане выявлено два случая заражения 
скота сибирской язвой.

в узбекистане сибирская язва подтвердилась 
у жителя махалли «зомин» в населенном пункте 
хавотог сардобинского района сырдарьинской  
области.

на территории украины, в с. ольховец богу-
славского района киевской области, отмечен падеж 
от сибирской язвы пяти голов мелкого рогатого скота 
(мрс) (козы) [12].

Сибирская язва в странах дальнего зарубежья. 
согласно данным OIE, в течение 2022 г. неблагопо-
лучие по сибирской язве среди схж зарегистриро-
вано в трех странах европы: в испании (5 вспышек 
в 2 автономных сообществах – пало 4 головы крс, 
22 головы мрс), румынии (2 очага в 2 регионах – 
2 крс), Франции (2 вспышки в 2 регионах – 6 крс); 
африки: в сьерра-леоне (30 очагов в 1 районе – 
61 крс, 41 мрс) [7].

по сообщениям информационно-аналитическо-
го центра россельхознадзора, в 2022 г. эпизоотии си-
бирской язвы зафиксированы на территории ирака 
(неопределенное количество очагов – свыше 75 крс) 
и мексики (1 вспышка – свыше 100 крс) [13]. в со-
ответствии с информацией ProMED-mail, случаи си-
биреязвенной инфекции схж выявлены в африке:  
в замбии (спорадические вспышки среди крс), 
кении (3 очага – более 7 крс), сьерра-леоне (по 
уточненным данным, в 1 районе – 91 крс, 132 мрс),  
уганде (более 72 крс), Южном судане (неопре-
деленное количество очагов – свыше 10 крс);  
в азии: в индии (1 крс), индонезии (2 территории –  
11 крс, 4 мрс), иране (1 очаг – 20 крс), монголии 
(1 вспышка – домашний скот), турции (16 очагов – 
более 4 крс, домашний скот); в Южной америке:  
в аргентине (3 вспышки – многочисленные слу-
чаи падежа крс), уругвае (крс, лошади), чили 
(1 вспышка – домашний скот); в европе: в испании 
(1 очаг – подозрение у 1 крс), румынии (1 вспыш-
ка – мрс), хорватии (1 территория – 107 крс);  
в австралии (1 очаг – более 5 мрс).

неблагополучная эпизоотологическая ситуа-
ция по сибирской язве среди схж и диких живот-
ных отмечалась на территории Южной провинции 
замбии (округ казунгула), где в ноябре регистри-
ровалась вспышка инфекции в стаде бизонов; так-
же сообщалось о подозрительных случаях падежа 
крс в районе касая этого округа. в канаде, в на-
циональном парке вуд-баффало, в июле выявлено 
около 60 павших бизонов, у трех из которых си-
бирская язва была подтверждена. сибиреязвенная 
инфекция имела место и в провинциях альберта 
(муниципалитет маккензи – пала 31 голова крс 

и 3 бизона в июле – августе) и саскачеван (муни-
ципалитет пиапот – пало 9 голов домашнего скота 
в августе) [14]. на территории трех штатов сШа 
на протяжении периода с июля по сентябрь за-
фиксировано четыре эпизоотических очага: в шта-
тах колорадо (округ седжуик – 2 очага, по мень-
шей мере 7 крс), техас (округ Ювалде – 1 очаг,  
1 аудад), Южная дакота (округ мид – 1 очаг, 
крс) [15]. на Филиппинах (провинция кагаян) 
пало как минимум четыре домашних водяных  
буйвола.

в 2022 г. в индии зарегистрированы случаи за-
болевания сибирской язвой среди диких животных: 
в округе коимбатур (предположительно, пал 1 ин-
дийский бизон) и национальном парке гуинди (пал  
1 олень) штата тамилнад в марте, в заповеднике ди-
кой природы кулдиха штата одиша (предположи-
тельно, пали 2 слона), в районе атирапилли штата 
керала (дикие кабаны) [16].

в 2022 г. сибирская язва у людей в странах даль-
него зарубежья регистрировалась преимущественно 
на территории африки и азии. случаи заражения 
людей связаны в основном с употреблением в пищу 
мяса больных и/или павших схж, контактом с ин-
фицированными животными, продуктами животно-
водства. спорадические случаи инфекции у людей 
также выявлялись в некоторых государствах европы, 
северной и Южной америки.

в демократической республике конго (терри-
тория калехе в провинции Южное киву) отмечено 
девять случаев заболевания людей сибирской язвой 
с двумя летальными исходами (дети), предположи-
тельно, по причине употребления в пищу мяса мор-
ских свинок.

по обобщенным данным регионального бюро 
воз для стран африки (WHO Africa), в зимбабве про-
должается вспышка, которая началась в мае 2019 г. 
в 2022 г. в трех провинциях (масвинго, мидлендс 
и западный машоналенд) сибирская язва подтверж-
дена у 394 человек. с мая 2019 г. по декабрь 2022 г. 
вспышка затронула, кроме вышеперечисленных, 
еще четыре провинции (маникаленд, центральный 
и восточный машоналенд, северный матабеленд). 
за этот период зафиксировано около 1555 случаев 
заболевания людей (сведения о клинических фор-
мах отсутствуют) с тремя летальными исходами в 
2020 г. [17].

в кении после употребления в пищу мяса боль-
ного крс сибирская язва зафиксирована у трех че-
ловек на территории западной провинции (округ 
какамега) в июне, а в декабре в восточной про-
винции (округ тарака-нити) от данной инфекции 
скончались два человека и еще несколько были 
гос питализированы с подозрением на заболевание. 
WHO Africa сообщалось о 204 предполагаемых слу-
чаях инфекции у людей в кении в 2022 г. [17].

в северо-западной провинции в сьерра-леоне 
(район карене) у шести человек выявлена кожная 
форма сибирской язвы (у пяти из них диагноз под-
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твержден лабораторно) после регистрации гибели 
223 схж в соседнем районе порт-локо и фактов по-
требления мяса в окрестных общинах [18].

в уганде кожная форма сибирской язвы заре-
гистрирована у владельца ранчо после контакта с 
тушей павшего крс. в пределах западного регио-
на (муниципалитет ибанда) в результате контак-
та с мясом больных животных и употребления его 
в пищу у 20 человек диагностирована кожная, а у 
одного – желудочно-кишечная форма заболевания. 
в восточном регионе (районы квин и будуда), по 
данным WHO Africa, зафиксирован 51 случай инфек-
ции среди людей и обнаружено 65 павших животных 
(вероятно, крс) [19].

в эфиопии, в штате тыграй, выявлено девять 
больных; источник инфекции не установлен.

в Южном судане (штат варрап региона  
бахр-эль-газаль) с марта по декабрь зарегистрирова-
но восемь лабораторно подтвержденных случаев за-
болевания (из 150 предполагаемых) с пятью леталь-
ными исходами [20].

на юго-востоке индии случай кожной формы 
сибиреязвенной инфекции был отмечен у годовалого 
ребенка. сообщалось о подозрении на заболевание 
сибирской язвой семи детей (штат андхра-прадеш, 
район аллури ситарама раджу), предположительно, 
употреблявших в пищу мясо павшего скота. 

на острове ява в индонезии (регентство гунунг 
кидул, джокьякарта) в январе в результате вспыш-
ки инфекции заболели 12 человек, имевших кон-
такт с больными и павшими схж или употребляв-
ших их мясо [21], а в декабре у жителя провинции 
центральная ява (регентство воногири) выявлена 
сибирская язва при нахождении его на территории 
регентства гунунг кидул.

на северо-западе монголии (аймак увс, сомон 
ундурхангай) в июне сибирской язвой заболел коче-
вой скотовод, вероятно, после контакта с больными 
и/или павшими схж [22].

в турции (г. элязыг) после употребления в пи-
щу мяса, приобретенного в мясной лавке, инфекция 
зафиксирована у одного местного жителя [23].

вспышка сибирской язвы зарегистрирована на 
Филиппинах: в провинции кагаян (муниципалитет 
санто-ниньо), где пало по меньшей мере четыре 
домашних водяных буйвола, кожная форма болезни 
определена у 22 из 73 человек, контактировавших с 
мясом павших животных [24].

на территории испании (муниципалитет 
альбуркерке, автономное сообщество эстремадура) 
кожная форма сибирской язвы диагностирована у 
ветеринарного врача, проводившего вскрытие туши 
павшего крс.

в румынии (округ альба, историческая область 
трансильвания) отмечен случай сибирской язвы у 
местного жителя, занимающегося разведением овец 
в домашних условиях. 

в хорватии, в природном парке «лоньско поле», 
кожная форма инфекции подтверждена у 15 человек, 

имевших контакт со скотом, павшим от сибирской 
язвы [25].

в сШа (штат колорадо, округ седжуик) в июле 
имели место два случая заражения людей в результа-
те разделки туш павшего крс [26].

в уругвае (департамент роча) случаи сибирской 
язвы обнаружены среди крс, лошадей и, предполо-
жительно, у людей.

в чили, на территории коммуны лампа, уста-
новлен предположительный диагноз желудочно-
кишечной формы инфекции у 78-летнего местного 
жителя, употреблявшего в пищу мясо больного до-
машнего скота [27].

Прогноз ситуации по сибирской язве  
в Российской Федерации на 2023 г. уровень  
заболеваемости сибирской язвой схж и людей в 
2023 г. в российской Федерации в большой мере 
будет зависеть от широты охвата специфической 
иммунизацией восприимчивых животных и лиц 
из групп риска инфицирования, перечень которых 
указан в п. 1099 санпин 3.3686-21 «санитарно-
эпидемиологические требования по профилактике 
инфекционных болезней». потенциальная угроза 
вспышек инфекции связана с неполным учетом и, 
соответственно, недостаточным охватом специфиче-
ской вакцинацией поголовья схж в частных хозяй-
ствах, осуществлением вынужденного убоя больных 
животных и реализацией зараженного сырья/про-
дукции животного происхождения без ветеринар-
ного освидетельствования. напряженная ситуация 
по данной инфекции в странах ближнего и дальнего 
зарубежья создает вероятность импорта в россию 
больного скота и контаминированной продукции 
животноводства. при строгой реализации мер ком-
плексного эпизоотолого-эпидемиологического над-
зора заболевание сибирской язвой животных и лю-
дей в российской Федерации ограничится единич-
ными случаями.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
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Холера и гибель древнейшей индской цивилизации
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представлена гипотеза о том, что наиболее вероятной причиной гибели древнейшей мировой индской 
(хараппской) цивилизации стали эпидемии азиатской холеры. дана краткая характеристика индской цивилиза-
ции, существовавшей на протяжении двух тысячелетий (3300–1300 гг. до н.э.). показано, что ранее описанные 
причины упадка успешной индской цивилизации (изменение климата, обмеление инда и сокращение паводков, 
катастрофические паводки, засуха, экономический кризис и т.д.) не дают непротиворечивого и исчерпывающего 
объяснения причин ее гибели. между тем природные условия и особенности земледелия индской цивилизации 
(ежегодные наводнения, затрагивающие не только поля, но и системы канализации) создавали идеальные условия 
для распространения холеры с водным путем передачи возбудителя. обсуждается вопрос эволюции возбудителя 
азиатской холеры. кратко рассмотрены результаты исследования палеогеномики этого патогена и их значение для 
реконструкции эволюционных событий. описаны этапы эволюции Vibrio choleraе классического биовара и рас-
смотрены возможные механизмы сохранения возбудителя в межэпидемический период. показано, что помимо 
холеры в истории человечества известны и другие катастрофические, разрушительные эпидемии.
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Abstract. The paper presents a hypothesis that the most probable cause of death of the ancient world Indus (Harappa) 
civilization was the epidemic of Asiatic cholera. A brief description of the Indus civilization that existed for two millennia 
(3300–1300 BC) is given. It is shown that the previously described factors for the decline of the thriving Indus civiliza-
tion (climate change, shallowing of the Indus river and reduction in floods, catastrophic floods, drought, economic crisis, 
etc.) do not provide a consistent and comprehensive explanation of the causes of its death. Meanwhile, the natural envi-
ronment and peculiarities of agriculture of the Indus civilization (annual floods affecting not only fields, but also sewage 
systems) created ideal conditions for the spread of water-borne cholera. The evolution of the Asiatic cholera agent is dis-
cussed. The results of paleogenomics study of this pathogen and their significance for the reconstruction of evolutionary 
events are briefly reviewed. The stages of evolution of Vibrio cholerae of the classical biovar are described, and possible 
mechanisms for the preservation of the pathogen during inter-epidemic period are considered. It is demonstrated that 
aside from cholera, other catastrophic, destructive epidemics are recorded in the history of mankind.
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индская (хараппская) цивилизация развива-
лась в долине реки инд во временном отрезке 3300–
1300 гг. до н.э. некоторые новые археологические 
данные, изотопное и оптически стимулируемое лю-

минесцентное датирование отодвигают начало фор-
мирования индской цивилизации на восьмое тыся-
челетие до н.э., что делает ее древнейшей на земле. 
эта цивилизация опережала по своему развитию 
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древний египет и месопотамию [1]. иногда эту ци-
вилизацию называют хараппской, по названию ее 
крупнейшего города.

индская цивилизация характеризуется исполь-
зованием таких растительных культур, как пшеница, 
ячмень, рис, просо, хлопок, а также известна одо-
машниванием быков. постепенно из общин стро-
ятся города со стенами, которые защищали скорее 
от паводков, а не от врагов. люди строили очень 
крупные по древним меркам города из-за обильных 
дождей. в городах они переживали период наводне-
ний, по окончании которого расходились и жили за 
пределами стен, занимаясь земледелием. вследствие 
большого количества осадков сельскохозяйственные 
угодья были высокоурожайными, что стимулирова-
ло рост городов (рис. 1, a) [2]. 

в период своего расцвета (2200–1900 гг. до н.э.) 
эта цивилизация занимала территории современных 
афганистана, пакистана (включая белуджистан) 
и северо-запада индии. таким образом, ее гра-
ницы простирались от белуджистана и берегов 
аравийского моря на западе до штата гуджарат и 
гималаев на востоке. зрелая хараппская цивилиза-
ция (2600–1900 гг. до н.э.) занимала самую большую 
территорию в мире, даже если объединить площа-
ди остальных существующих цивилизаций на тот 
момент. численность жителей в крупных городах 
индской цивилизации (хараппа, мохенджо-даро, 
ганверивала, дхолавира, калибанган) превышала 
200 тыс. человек, что очень много для бронзового 
века [1]. 

общее число людей в этом государстве превы-
шало 5 млн человек, что тогда составляло примерно 
10 % мирового населения. торговые связи цивилиза-
ции инда были достаточно обширны: торговля велась 
с месопотамией, западной индией, аравийским по-
луостровом, даже на крите и в древнем египте на-
шлись артефакты хараппцев [3].

планировка городов достигла высокого уров-
ня: выверенные пропорции домов, выстроенных из 
обожженного кирпича одинакового размера, проду-
манные здания общественного назначения (амбары, 
верфи). все города строились по единому принципу. 
о наличии централизованной власти говорит единый 
стандарт изготовления различных вещей: от практи-
чески одинаковой посуды до выверенных кирпичей 
и печатей (рис. 1, b). 

одно из самых удивительных изобретений 
хараппской цивилизации – сложная система во-
доснабжения и канализации, благодаря которой 
в каждом доме имелись купальни и туалеты с си-
стемой смыва. была создана система управления 
водными ресурсами посредством водохранилищ. 
водоснабжение городов осуществлялось с помощью 
открытых каналов (арыков) и колодцев, а сточные 
воды уходили через подземные стоки, выстроенные 
из кирпича. канализационной системе настолько 
высокого инженерного уровня не было равных еще 
долгое время. более того, в некоторых районах со-
временных индии и пакистана канализационное 
обустройство намного хуже, чем у хараппской ци-
вилизации [1].

около 1900 г. до н.э. начали появляться призна-
ки постепенного упадка, и примерно к 1700 г. до н.э. 
люди покинули большинство городов индской куль-
туры. между 1700–1000 гг. до н.э. основная часть 
поселений поздней индской (хараппской) культу-
ры, даже сельских, были полностью заброшены [4]. 
традиционная археология и историческая наука вы-
двигают несколько версий, призванных объяснить 
упадок успешной цивилизации, существовавшей на 
протяжении нескольких тысячелетий. среди причин 
указывались изменение климата, обмеление инда и 
сокращение паводков, катастрофические паводки, 
приводившие к покрытию речным илом сельскохо-

рис. 1. индская цивилизация: 
a –  занятия жителей индской цивилизации  
(https://www.ancienthistorylists.com/mesopotamia-history/fascinating-facts-
ancient-mesopotamia/);  
b – города индской цивилизации  
(https://www.harappa.com/slideshows/walk-through-lothal)

Fig. 1. Indus civilization: 
a – occupations of the people of the Indus civilization  
(https://www.ancienthistorylists.com/mesopotamia-history/fascinating-facts-
ancient-mesopotamia/);  
b – the cities of the Indus civilization  
(https://www.harappa.com/slideshows/walk-through-lothal)
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зяйственных угодий, засуха из-за отклонения мус-
сонных дождей, засоленность почвы и даже подъем 
равнинных территорий из-за разрушительных зем-
летрясений, завоевание варварами, экономический 
кризис вследствие сокращения торговли. как при-
знают все исследователи, ни одно из этих объясне-
ний или гипотез не дает непротиворечивого и ис-
черпывающего объяснения причин гибели индской 
цивилизации [1–3].

удивительно, что никто из исследователей 
даже не рассматривает эпидемическое распростра-
нение инфекций среди вероятных причин падения 
хараппской цивилизации. хотя даже беглый взгляд 
эпидемиолога на большое число крупных издавна 
заброшенных и поглощенных джунглями городов 
индии невольно наводит на мысль о «буйстве ин-
фекций» в этой тропической стране. на основании 
изучения скелетов на раскопанных кладбищах ха-
раппцев доказано наличие костных изменений, ти-
пичных для туберкулеза и лепры [2]. о присутствии 
в древней индской цивилизации других инфекций 
достоверно неизвестно. 

земледелие индской цивилизации зависело от 
паводков, увлажнявших поля. во время ежегодных 
наводнений заливались не только поля, но и систе-
мы канализации. в результате создавались условия, 
когда содержимое канализации могло смешивать-
ся с водой поверхностных снабжающих население 
водой каналов (арыков) и попадать в колодцы, края 
которых в древних хараппских городах лишь незна-
чительно возвышались над поверхностью земли [5]. 
в дополнение к этому дренажные (канализацион-
ные) каналы, выложенные кирпичом, располагались 
неглубоко под землей, что делало возможным их 
частое переполнение и разлив нечистот по поверх-
ности земли [6]. все это создавало идеальные усло-
вия для распространения инфекций с водным путем 
передачи возбудителя.

холера относится к древним болезням. в ли-
тературных источниках примерно 802 г. н.э. найде-
но такое описание холеры: «все сосуды выделяют 
жидкость так интенсивно, что тело становится пу-
стым…» (цит. по [7]). до сих пор считалось, что «ро-
диной» классической, или азиатской, холеры являет-
ся индия [8, 9]. из шести холерных пандемий XIX в. 
только пятая началась в египте. все остальные начи-
нались в индии [10]. природные условия в древней-
шем очаге холеры в индии (в пределах дельт двух 
крупных рек – ганга и брахмапутры), характеризую-
щиеся тропическим климатом, высокой плотностью 
населения и интенсивным фекальным загрязнением 
водоемов, служили основными факторами, обеспе-
чивающими эндемичность холеры в течение столе-
тий. и только с развитием транспортных сообщений 
холера начала распространяться по обитаемым кон-
тинентам земного шара [11]. 

возбудителем азиатской холеры является Vibrio 
choleraе серогруппы о1 классического биотипа.  
к настоящему времени геном возбудителя холеры 

полностью секвенирован. Cтало известно, что раз-
витие основных этапов инфекционного процесса 
при холере (размножение вибрионов на поверхности 
эпителия тонкого кишечника и секреция холерного 
энтеротоксина, вызывающего развитие диареи) обу-
словлено ключевыми факторами патогенности, кото-
рые кодируют гены, расположенные на двух мобиль-
ных элементах – острове патогенности VPI-1 (tcp)  
и нитчатом фаге CTXφ (ctxAB) [12].

где и как возник классический холерный ви-
брион, неизвестно. наиболее достоверные сведения 
об этом могло бы дать непосредственное изучение 
днк древних популяций возбудителя, поскольку 
изучение микробной днк из палеонтологических 
или археологических образцов позволяет рекон-
струировать эволюционные события, приводящие к 
формированию у них эпидемического потенциала. 
одним из объектов успешных исследований палео-
геномики и палеоэпидемиологии патогенных бак-
терий является возбудитель чумы, днк которого 
способна длительное время сохраняться в зубной 
эмали или костных останках. так, на основе ана-
лиза древней днк, было построено филогенетиче-
ское дерево, отражающее эволюцию Yersinia pestis в 
древности и средневековье, а также вскрыт процесс 
формирования у патогена механизма передачи [13]. 
однако палеогеномика возбудителя холеры имеет 
сравнительно короткую историю, связанную с труд-
ностями сохранения древних образцов с днк этого 
кишечного патогена [14, 15]. наиболее интересные 
сведения были получены при анализе секвенирован-
ного генома V. choleraе из сохранившегося кишеч-
ника человека, умершего во время вспышки холеры 
в период второй пандемии в Филадельфии (сШа) 
в 1849 г. сравнение с геномом референсного штам-
ма холерного вибриона классического биовара O395 
показало, что этот древний штамм имеет значитель-
ное сходство (95–97 %) с современным штаммом и 
содержит участки днк, являющиеся важнейшими 
для реализации патогенного потенциала, – нитча-
тые профаги CTXφ и острова патогенности VPI-1 
и VPI-2 [14]. тем не менее, несмотря на отсутствие 
данных о геномах более древних штаммов, результа-
ты генотипирования и мультилокусного секвениро-
вания позволяют считать, что эволюционным пред-
шественником возбудителя стали свободноживущие 
нетоксигенные холерные вибрионы, обитающие в 
водной среде. первый этап формирования связан с 
приобретением ими острова патогенности VPI-1 c 
генами токсин-корегулируемых пилей (tcp) от неиз-
вестного донора в результате горизонтального пере-
носа генов. это событие обеспечило переход ви-
брионов от обитания в водной среде к способности 
существовать в организме человека, заселяя тонкий 
кишечник с помощью токсин-корегулируемых пи-
лей. следующий основной этап эволюции – получе-
ние вибрионами с VPI-1 при горизонтальном пере-
носе второго мобильного элемента – нитчатого фага 
CTXφ, несущего гены холерного токсина [16–18]. 
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это событие привело к появлению и реализации ви-
рулентных свойств холерных вибрионов, поскольку 
гены ctxAB, входящие в его состав, кодируют биосин-
тез холерного токсина, который, проникнув внутрь 
эпителиальной клетки, вызывает развитие выра-
женной диареи – основного клинического симптома 
этой инфекции (рис. 2). такие события обеспечили в 
конечном итоге выработку фекально-орального ме-
ханизма передачи возбудителя. высокий уровень ви-
рулентности возбудителя азиатской холеры и отсут-
ствие лечения привели к гибели миллионов людей не 
менее чем за тысячелетний период существования 
этой болезни. в ряде стран «смертность превышала 
возможности хоронить мертвых» [7].

рассматривая природные условия индской ци-
вилизации, можно с большой вероятностью пред-
положить, что именно там сложились условия для 
формирования возбудителя классической азиатской 
холеры в процессе эволюции. 

вне связи с закатом хараппской цивилизации 
W.B. Greenough сообщает, что заболевания, неот-
личимые от холеры, были описаны в индии еще во 
II–III тысячелетиях до н.э. об этом свидетельствуют 
ведические источники на санскрите [19]. 

таким образом, наиболее вероятно, что имен-
но эпидемии холеры привели к закату процветаю-
щей индской цивилизации во II тысячелетии до н.э. 
археологически доказано, что закат древней цивили-
зации в долине инда продолжался достаточно долго, 
но гибель каждого конкретного города происходила 
очень быстро. это полностью укладывается в харак-
тер развития холерной эпидемии. 

водные эпидемии холеры имеют взрывной ха-
рактер и оставляют после себя большую долю умер-
ших среди пораженного населения спустя несколь-
ко дней после появления первых заболевших [10]. 
обращает на себя внимание тот факт, что вначале 
приходили в упадок кладбища, что можно связать 
с повышенной смертностью могильщиков во время 
эпидемии холеры [2].

холерные эпидемии в прошлом всегда сопро-
вождались большим числом умерших. за 13 лет 

(1880–1892 гг.) в индии от холеры погибло около 
4,5 млн человек. за XIX в. в россии, которая тогда 
страдала от холеры больше европейских стран, умер-
ло не менее 2 млн. в 1831 г. в россии холерой была 
поражена 51 область, там заболел 466451 человек и 
умерло 197069. такие огромные цифры делают холе-
ру болезнью, появление которой необходимо считать 
величайшим бедствием [10].

поразив азиатский город, холера в нем стано-
вилась эндемичной за счет длительного сохранения 
возбудителя в системах водоснабжения и канализа-
ции древнего города. вместе с тем в эндемичных по 
холере странах сезонные эпидемические подъемы 
заболеваний прерываются межэпидемическим пе-
риодом, связанным с изменением климатических 
условий, после окончания которого на данной тер-
ритории вновь появляется эта инфекция. в рамках 
современных представлений о жизненном цикле 
V. cholerae можно говорить о существовании не-
скольких механизмов сохранения возбудителя в воде 
поверхностных водоемов, которые считаются его 
природным резервуаром. одно из них – переход в 
некультивируемое состояние с сохранением пато-
генного потенциала, из которого при определенных 
благоприятных условиях внешней среды покоящие-
ся формы вибрионов способны к реверсии в вегета-
тивную вирулентную форму [20]. другая основная 
стратегия выживания в окружающей среде – это 
образование биопленок, которые состоят из живых 
и покоящихся клеток, заключенных в экзополиса-
харидный матрикс, обеспечивающий устойчивость 
бактерий к воздействию неблагоприятных факторов 
окружающей среды [21]. однако в настоящее время 
подвергается сомнению возможность сохранения 
эпидемически опасных клонов в водной среде как в 
некультивируемом состоянии, так и в составе био-
пленок на других неэндемичных по холере террито-
риях (включая и россию) из-за отсутствия благопри-
ятных условий в связи с более холодным климатом.

тем не менее пораженный холерой древний го-
род становился в представлении людей «смертельно 
опасным местом». среди жителей неизбежно возни-

рис. 2. схема эволюции возбудителя азиатской холеры

Fig. 2. Scheme of the Asiatic cholera agent evolution
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кали паника и желание убежать из города, чтобы из-
бегнуть смерти «от божьей кары» [19]. даже в хх в. 
возникновение холеры эль-тор на первых этапах 
седьмой пандемии часто вызывало паническую эко-
номическую блокаду пораженных стран. 

эпидемии холеры не могли одновременно пора-
жать все города индской цивилизации (обнаружено 
более 1000 городов), располагавшиеся на огромной 
территории севера индостана. поэтому определяе-
мый неоднократными последовательными холерны-
ми эпидемиями закат хараппской цивилизации про-
должался несколько веков – с 1900 до 1000 г. до н.э.

встает закономерный вопрос, почему другие 
древние городские цивилизации не постигла подоб-
ная участь? данные археологии свидетельствуют, 
что другие древние цивилизации не имели столь 
благоприятных условий для развития масштабных 
водных эпидемий. сточная канализация отсутство-
вала в древнем египте и имела крайне ограниченное 
развитие в месопотамии [5]. водопровод древнего 
рима был относительно безопасным, т.к. питался из 
горных источников по акведукам [19].

помимо холеры в истории известны и другие 
катастрофические последствия разрушительных 
эпидемий прошлого. например, появление в I в. н.э. 
тропической малярии в северном средиземноморье 
привело к запустению поселений южной части 
апеннинского полуострова, которые до этого успеш-
но развивались на протяжении тысячи лет. из-за ма-
лярии эти районы италии оставались покинутыми и 
заброшенными до начала хх в. именно тропическая 
малярия с момента проникновения на европейский 
континент в начале новой эры явилась причиной бы-
строго упадка древнегреческой цивилизации [22].

известный эпидемиолог H. Zinsser так образно 
характеризовал роль эпидемий в истории человече-
ства: «мечи, копья, стрелы, автоматы и даже взрыв-
чатка оказали заметно меньшее влияние на судьбы 
наций, чем тифозная вошь, чумная блоха и комар – 
переносчик желтой лихорадки. цивилизации отсту-
пали перед возбудителем малярии и армии рассыпа-
лись под натиском холерного вибриона или дизен-
терийных и брюшнотифозных микробов. огромные 
пространства стали безжизненными из-за трипа-
носом, которые путешествовали на крыльях мухи  
це-це, и поколения лишал жизненных сил обольсти-
тельный сифилис. войны, завоевания и множество 
других обстоятельств, сопровождавших то, что зо-
вется цивилизацией, только служили подмостками 
для более сильных исполнителей человеческой тра-
гедии» [23].

поэтому был совершенно прав академик рамн 
м.и. перельман, когда утверждал, что «мы находим-
ся в состоянии биологической войны, но не между 
группами людей, а между людьми и микробами». 
поэтому, как говорил незаслуженно замалчиваемый 
великий отечественный эпидемиолог в.а. башенин, 
«вопрос о том, где гнездится инфекция, на каких пу-
тях подстерегает нас инфекционный агент, является 

основным вопросом происхождения инфекций и вы-
текающих отсюда мероприятий по борьбе и профи-
лактике инфекционных болезней» [7].
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Экспериментальное обоснование возможности использования среды  
на основе ферментативного гидролизата фибрина  

для получения компонентов холерной химической вакцины
ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация

цель работы – экспериментально обосновать возможность использования питательной среды на основе фер-
ментативного гидролизата фибрина для получения специфических компонентов холерной химической вакцины: 
холерогена-анатоксина и о-антигена. материалы и методы. в работе использовали производственные штаммы 
Vibrio cholerae 569в и V. cholerae м-41. глубинное малообъемное культивирование проводили на лабораторном 
ферментере в течение 8 ч с автоматическим поддержанием параметров культивирования и подкормкой глюкозой 
на питательной среде на основе ферментативного гидролизата фибрина с показателем рн (8,0±0,1), содержащей 
(1,0±0,1) г/л аминного азота. холероген-анатоксин и о-антигены получали из детоксицированных формалинизи-
рованных центрифугатов культуральных жидкостей. специфическую активность антигенов V. cholerae на этапах 
культивирования и выделения определяли иммунохимическими методами. изготовление готовой лекарственной 
формы холерной вакцины и покрытие таблеток кишечнорастворимой оболочкой проводили в соответствии с нор-
мативной документацией. результаты и обсуждение. показано, что культивирование на среде на основе фермен-
тативного гидролизата фибрина обеспечивает стабильный рост биомассы производственных штаммов V. cholerae 
с высоким уровнем специфической активности антигенов. сравнительный анализ основных свойств готовой 
лекарственной формы лабораторных серий с коммерческой серией холерной химической вакцины показал соот-
ветствие требованиям нормативной документации. полученные результаты позволили сделать вывод о возмож-
ности применения питательной среды на основе ферментативного гидролизата фибрина для культивирования 
производственных штаммов и получения специфических компонентов холерной вакцины. 

Ключевые слова: Vibrio cholerae, холерная вакцина, питательная среда, антигены.
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V.R. Vol’nikov, O.S. Durakova, R.R. Salikhov, Yu.I. Samokhvalova, N.G. Avdeeva, O.D. Klokova, 
M.N. Kireev, O.A. Volokh
Experimental Substantiation of Feasibility of Using Enzymatic Fibrin Hydrolyzate-Based 
Medium to Obtain Components of Chemical Cholera Vaccine
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation

Abstract. The aim of the study was to experimentally substantiate the possibility of using a nutrient medium based 
on enzymatic fibrin hydrolyzate in order to obtain specific components of chemical cholera vaccine: cholerogen-anatoxin 
and O-antigen. Materials and methods. We used production strains of Vibrio cholerae 569B and V. cholerae M-41. 
Submerged low-volume cultivation was carried out in a laboratory fermenter for 8 hours, with automatic maintenance 
of cultivation parameters and feeding with glucose on the nutrient medium based on enzymatic fibrin hydrolyzate, con-
taining (1.0±0.1) g/l of amine nitrogen, pH being (8.0±0.1). Cholerogen-anatoxin and O-antigens were obtained from 
detoxified formalin-treated centrifugates of culture liquids. The specific activity of V.  cholerae antigens at the stages of 
cultivation and isolation was determined applying immunochemical methods. The preparation of the finished dosage 
form of the cholera vaccine and the coating of the tablets with an enteric coating was carried out in accordance with the 
regulatory documentation. Results and discussion. It has been shown that cultivation on the medium based on enzymatic 
fibrin hydrolyzate provides a stable growth of the biomass of V. cholerae production strains with a high level of specific 
activity of antigens. Comparative analysis of the main properties of the finished dosage form of laboratory batches with 
a commercial batch of chemical cholera vaccine has demonstrated compliance with the requirements of regulatory docu-
mentation. The results obtained has led  us to conclusion that it is feasible to use the nutrient medium based on enzymatic 
fibrin hydrolyzate for cultivating production strains and obtaining specific components of the cholera vaccine.

Key words: Vibrio cholerae, cholera vaccine, nutrient medium, antigens.
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в настоящее время одной из приоритетных за-
дач всемирной организации здравоохранения явля-
ется борьба с холерой и ее распространением [1, 2].  
в связи с этим проблемы и вопросы, связанные с 
производством профилактических препаратов соот-
ветствующего спектра, являются весьма актуальны-
ми [3–5]. в российской Федерации зарегистрирован 
и выпускается уникальный препарат – вакцина хо-
лерная бивалентная химическая, таблетки, покрытые 
кишечнорастворимой оболочкой [6]. данный имму-
нобиологический лекарственный препарат (илп) 
производится на базе Фкун российский противо-
чумный институт «микроб» роспотребнадзора. он 
представляет собой смесь холерогена-анатоксина 
(ха) и о-антигенов (о-аг), полученных из инакти-
вированных формалином бульонных культур штам-
мов Vibrio cholerae 569в и V. cholerae м-41 путем вы-
деления, очистки и концентрирования сернокислым 
аммонием. параллельно с выпуском вакцины ведут-
ся исследования с целью оптимизации производ-
ственного процесса. преимущественно они касаются 
снижения уровня материальных и временных затрат 
на выпуск готового продукта, импортозамещения,  
а также возможности использования отходов произ-
водства илп. в конструировании питательных сред 
активно используется гидролизат фибрина – отход 
производства илп «иммуноглобулин антирабиче-
ский из сыворотки крови лошади» [6, 7]. разработана 
питательная среда на основе сухого гидролизата фи-
брина (ФгФ) для культивирования холерных вибрио-
нов и получения биомассы [7]. кроме того, ранее 
авторами экспериментально обосновано применение 
данной питательной среды для получения холерного 
токсина [8]. учитывая высокую эффективность пита-
тельной среды на основе ФгФ для культивирования 
штаммов V. cholerae – продуцентов протективных 
антигенов, а также актуальность внедрения малоот-
ходных технологий, перспективным является приме-
нение данной питательной среды для получения ком-
понентов, использующихся в производстве вакцины 
холерной бивалентной химической, таблеток, покры-
тых кишечнорастворимой оболочкой.

исходя из вышесказанного, целью нашей ра-
боты явилась оценка возможности использования 
питательной среды на основе ферментативного гид-
ролизата фибрина для получения компонентов и ла-
бораторных серий холерной химической вакцины и 
их изучения.

материалы и методы

в работе использовали производственные штам-
мы классического биовара V. cholerae 569B серовара 

инаба и V. cholerae м-41 серовара огава – продуцен-
ты холерного экзотоксина (холерогена) и о-антигена, 
инактивированных формалином, с последующим 
получением холерогена-анатоксина и о-антигена. 
глубинное малообъемное культивирование про-
водилось в условиях лабораторного ферментера в 
течение 8 ч с автоматическим поддержанием пара-
метров культивирования и подкормкой глюкозой. 
субстратом для культивирования являлась питатель-
ная среда на основе ФгФ [7] с показателем аминного 
азота (1,0±0,1) г/л и pH (8,0±0,1).

дальнейшая обработка полученных жидких 
фракций (полуфабрикатов) предполагала отделение 
клеточной массы и детоксикацию формалинизиро-
ванной культуры, а затем ее концентрирование на 
ультрафильтрационной установке [9]. половина без-
микробных центрифугатов сконцентрирована мето-
дом тангенциальной ультрафильтрации на мембра-
нах с номинальной отсечкой по молекулярной массе 
30 кда в 10 раз (лабораторная серия № 1); вторая 
половина использовалась без концентрирования (ла-
бораторная серия № 2). объем культуральной жид-
кости для выделения антигенов в обоих случаях со-
ставлял 1 л. 

осаждение сульфатом аммония, диализ, стерили-
зация и фильтрация полученных жидких специфиче-
ских компонентов – ха и о-аг, а также их лиофильное 
высушивание, приготовление готовой лекарственной 
формы (таблетка) проводили в соответствии с регла-
ментом производства – «промышленный регламент 
на производство вакцины холерной бивалентной хи-
мической, таблеток, покрытых кишечнорастворимой 
оболочкой пр № 01898109-65-22» (пр). в качестве 
контрольных образцов выбраны лио филизаты про-
изводственных серий специфических компонентов: 
ха серии № 271, о-аг серии № 285, коммерческая 
серия № 20 препарата «вакцина холерная бивалент-
ная химическая, таблетки, покрытые кишечнора-
створимой оболочкой».

полученные в ходе экспериментов компонен-
ты холерной химической вакцины – холероген-
анатоксин и о-антиген – оценивали по показателю 
их специфической активности. оценку производи-
ли на стадии культивирования, после детоксикации 
(жидкий полуфабрикат), после лиофильной сушки 
(сухие фракции), в готовой лекарственной форме. 
таблетки холерной химической вакцины оценивали 
также по внешнему виду, средней массе таблетки и 
распадаемости.

активность холерогена-анатоксина определяли 
по величине титра в стандартной реакции преципи-
тации в геле по оухтерлони (рдп) с антихолероген-
ной сывороткой (ахс), дот-иммуноанализе с конъю-
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гатом на основе стафилококкового белка а и нано-
частиц коллоидного золота (диа знч) [10], а также 
по содержанию единиц связывания анатоксина (ес). 
активность о-антигенов определяли в рдп, реакции 
непрямой гемагглютинации (рнга), в диа знч с 
сывороткой диагностической холерной о1.

результаты и обсуждение

культивирование производственных штаммов 
V. cholerae 569в и V. cholerae м-41 на питательной 
среде на основе ФгФ показало активный рост ми-
кробной массы – конечная концентрация во всех об-
разцах составила не менее (38,5±4,3) млрд м.к./мл. 
показатели активности выделяемых компонентов на 
этой стадии были на уровне, соответствующем пр, – 
реципрокный титр в рдп был не менее 4 (результат 
диа знч является ненормируемым параметром, но 
указан для наглядности). так, для холерного токсина 
данный показатель составлял от 16 до 64 в рдп и от 
16 до 128 в диа знч, для о-антигенов – от 8 до 32 в 
рдп и от 16 до 32 в диа знч.

выделение специфических компонентов холер-
ной вакцины проводили из безмикробного деток-
сицированного формалином центрифугата (бмц). 

получено по две лабораторные серии ха и о-аг: 
лабораторная серия № 1 из 10х концентрата бмц, 
лабораторная серия № 2 – прямым осаждением без 
стадии концентрирования. осаждение сульфатом ам-
мония антигенсодержащих фракций с последующим 
диализом и стерилизацией проводили согласно пр. 
показатели специфической активности антигенных 
компонентов в рдп соответствовали нормативной 
документации (нд). реципрокные титры составляли 
для о-аг – 32 у всех образцов, для ха – 8 и 16 у об-
разцов серий № 1 и 2 соответственно.

после процесса стерилизации и фильтрации 
жидких фракций проведена лиофильная сушка спе-
цифических компонентов холерной вакцины – ха 
и о-аг. в табл. 1 приведены показатели качества  
(по пр) полученных лиофилизатов в сравнении с 
контрольными образцами (контрольная серия).

из полученных сухих фракций изготовлены 
таблетки холерной химической вакцины (рисунок), 
процедуры приготовления проводили в соответствии 
с пр.

на следующем этапе изучены основные свой-
ства (в соответствии с нд) полученных таблеток ла-
бораторных серий в сравнении с производственной 
серией холерной вакцины (табл. 2). 

Таблица 1 / Table 1

сравнительный анализ лиофилизатов специфических компонентов холерной вакцины 
Comparative analysis of lyophilizates of cholera vaccine specific components

показатели
Indicators

в соответствии с нд
In accordance with  

regulatory documentation

контрольная серия
Control series

лабораторная серия № 1
Laboratory Series No. 1

лабораторная серия № 2
Laboratory Series No. 2

внешний вид
Appearance

порошкообразная масса 
коричневато-белого цвета

Powdery mass  
of brownish-white color

порошкообразная масса 
коричневато-белого цвета

Powdery mass  
of brownish-white color

порошкообразная масса 
темно-коричневого цвета

Powdery mass  
of dark brown color

порошкообразная масса 
бело-кремового цвета

Powdery mass  
of white-cream color

время растворения
Dissolution time

растворим в воде  
в течение 1–2 минут

Soluble in water  
over 1–2 minutes

1 мин / 1 мин
1 min / 1 min

1,5 мин / 1 мин
1.5 min / 1 min

1 мин / 1 мин
1 min / 1 min

активность ха и о-аг в рдп  
(обратный титр)*
Cholerogen-anatoxin (ChA)  
and O-antigen (O-AG) activity  
in diffusion precipitation reaction  
(reverse titer)*

не менее 4 / не менее 8
At least 4 / At least 8

32 / 64 16 / 32 32 / 32

активность о-аг в рнга  
(обратный титр)
The activity of O-AG in indirect  
hemagglutination reaction 
(reverse titer)

не менее 100 у.е.
Not less than 100 c.u.

186 у.е.
186 c.u.

132 у.е.
132 c.u.

213 у.е.
213 c.u.

активность ха в диа знч  
(обратный титр)
Activity of ChA in DOT-
immunoassay with a conjugate  
based on staphylococcal protein A 
and colloidal gold nanoparticles  
(reverse titer)

экспериментальное  
значение  

(отсутствует в регламенте)
Experimental value  

(absent in the regulations)

32 16 32

примечание :  * показатель для ха / показатель для о-аг.

No te :  * an indicator for ChA / an indicator for O-AG. 
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по результатам сравнительного анализа можно 
отметить различие в окраске готовых форм таблети-
рованной холерной вакцины. таблетки лабораторной 
серии № 1 имеют насыщенный коричневый оттенок, 
что, возможно, связано с накоплением остаточного 
пигмента питательной среды в процессе концентри-
рования культуральной жидкости. таблетки лабора-
торной серии № 2 лишены этого недостатка. на осно-
вании полученных данных можно сделать вывод, что 
лабораторная серия № 1 таблетированной холерной 
вакцины соответствует нд по всем параметрам, кро-
ме показателя «внешний вид»; лабораторная серия 
№ 2 не отличается от контрольной серии по изучен-
ным нормируемым показателям.

таким образом, по итогам экспериментов по-
казана эффективность культивирования произ-
водственных штаммов V. cholerae на питательной 
среде на основе ферментативного гидролизата 
фибрина по основным показателям (урожайность 
биомассы, специфическая активность антигенов). 
экспериментально обосновано, что специфические 
компоненты холерной вакцины, полученные из про-
изводственных штаммов после культивирования на 
питательной среде на основе ФгФ, могут быть ис-
пользованы для приготовления таблеточной смеси 
и дальнейшей формовки таблетки. выявлено, что 
активность ха и о-аг и основные свойства гото-
вой лекарственной формы (внешний вид, распа-
даемость, активность компонентов) соответствуют 
требованиям пр. на следующем этапе будет про-
ведена проверка специфической безопасности и 
остаточной токсичности вакцины на лабораторных 
животных. 

в качестве дальнейших перспектив можно вы-
делить масштабирование эксперимента – культи-
вирование штаммов холерного вибриона на основе 
ФгФ на промышленных реакторах большего объема 
и дальнейшее изготовление экспериментальной се-
рии холерной химической вакцины; будут проведе-
ны экспериментальные концентрирования жидкого 
препарата на мембранах с различной номинальной 

готовая лекарственная форма холерной химической вакцины:
1 – контрольная серия; 2 – лабораторная серия № 1; 3 – лабораторная 
серия № 2

The finished dosage form of the chemical cholera vaccine:
1 – control series; 2 – laboratory series No. 1; 3 – laboratory series No. 2

Таблица 2 / Table 2

сравнительный анализ свойств готовой формы холерной химической вакцины
Comparative analysis of the properties of the finished dosage form of the chemical cholera vaccine

свойства готовой формы 
холерной химической  

вакцины
Properties of the finished form 

of chemical cholera vaccine

в соответствии с нд 
Фс.3.3.1.0020.15

In accordance with regulatory documentation 
Pharmacopeia article 3.3.1.0020.15

контрольная серия 
(серия № 20)
Control series 
(series No. 20)

лабораторная серия  
№ 1

Laboratory series  
No. 1

лабораторная серия  
№ 2

Laboratory series  
No. 2

внешний вид
Appearance

серовато-желтая компактная масса
Grayish-yellow compact mass

серовато-желтая  
компактная масса

Grayish-yellow  
compact mass

компактная масса  
насыщенного  

коричневого цвета
Compact mass  

of deep brown color

бледно-желтая  
компактная масса

Pale yellow  
compact mass

средняя масса таблетки, г
Average tablet weight, g

0,300±0,015 0,295±0,005 0,301±0,006 0,298±0,008

распадаемость
Disintegration

таблетка устойчива к действию раствора  
соляной кислоты в течение 3 ч и распадается  
в растворе натрия гидроксида в течение 1 ч  

при температуре (37±1) °с
The tablet is resistant to hydrochloric acid solution 
for 3 hours and disintegrates in sodium hydroxide 

solution within 1 hour at (37±1) °C

устойчива  
в течение 3 ч  
и распалась  

в течение 25 мин
Stable for 3 hours and 
disintegrates within  

25 minutes

устойчива  
в течение 3 ч  
и распалась  

в течение 16 мин
Stable for 3 hours and 
disintegrates within  

16 minutes

устойчива  
в течение 3 ч  
и распалась  

в течение 32 мин
Stable for 3 hours and 
disintegrates within  

32 minutes

содержание о-антигенов  
в рнга (обратный титр)
The content of O-antigen  
in indirect hemagglutination 
reaction (reverse titer)

не менее 2000 у.е.
Not less than 2000 c.u.

6000 у.е.
6000 c.u.

6000 у.е.
6000 c.u.

8000 у.е.
8000 c.u.

специфическая активность 
ха по ес
Specific activity  
of cholerogen-anatoxin  
by binding units (BU)

(100000±20000) ес/BU 80000 ес/BU 80000 ес/BU 90000 ес/BU
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отсечкой по молекулярной массе для уменьшения 
количества пигмента с целью улучшения внешнего 
вида таблетки. 

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

финансирование. авторы заявляют об отсут-
ствии дополнительного финансирования при прове-
дении данного исследования.
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анализ множественной инфицированности иксодовых клещей Dermacentor reticulatus  
в сочетанном природном очаге трансмиссивных инфекций в Томской области
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2ФГАОУ ВО «Национальный исследовательский Томский государственный университет», Томск, Российская Федерация

цель исследования – охарактеризовать моно- и микст-инфицированность возбудителями трансмиссив-
ных инфекций клещей Dermacentor reticulatus, обитающих в одном из антропоургических очагов томской об-
ласти. материалы и методы. клещи D. reticulatus собраны с растительности методом «на флаг» в августе и 
сентябре 2020–2021 гг. в лесопарковых зонах южной части г. томска. для выделения из гомогенатов клещей 
нуклеиновых кислот и последующей пцр-диагностики использовали наборы серии «реалбест» (ао «вектор-
бест», новосибирск). исследовано 184 индивидуальных образца нуклеиновых кислот на наличие молекулярно-
генетических маркеров вируса клещевого энцефалита (вкэ), патогенных боррелий, бабезий, риккетсий, ана-
плазм и эрлихий. результаты и обсуждение. спектр патогенов, обнаруженных по результатам пцр-анализа 
клещей, собранных в одном из антропоургических очагов томской области в 2020 и 2021 гг., включает вкэ, 
патогенные боррелии, риккетсии и бабезии. наибольший уровень инфицированности D. reticulatus установлен в 
отношении кандидатных возбудителей клещевых риккетсиозов (Rickettsia sp.) и бабезиозов (Babesia sp.). общая 
частота сочетанного инфицирования D. reticulatus составила 12,88 %. обнаружены семь различных ассоциаций 
патогенов, инфицирующих D. reticulatus. большинство (88,24 %) выявленных случаев микст-инфицирования яв-
лялись ассоциациями риккетсий. двойное инфицирование зарегистрировано в 94 % случаев от общего числа 
микст-вариантов. в одном образце обнаружены маркеры одновременно четырех возбудителей клещевых инфек-
ций (днк Rickettsia species, днк Babesia species, днк Borrelia burgdorferi s.l. и рнк вкэ). изменение ареала 
обитания D. reticulatus на фоне увеличения их численности определяет необходимость анализа эпидемиологиче-
ской значимости клещей данного вида в смешанных очагах клещевых инфекций, особенно в зоне симпатрии с 
иксодовыми клещами других видов.

Ключевые слова: Dermacentor reticulatus, природно-очаговые клещевые инфекции, множественная инфициро-
ванность, смешанный природный очаг.
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O.V. Voronkova1, V.N. Romanenko2, A.V. Simakova2, I.E. Esimova1, D.A. D’yakov1, E.A. Motlokhova1, 
N.A. Chernyshov1, D.M. Yamaletdinova1

Analysis of Multiple Infection in Ixodic Ticks Dermacentor reticulatus  
in a Combined Natural Focus of Vector-Borne Infections in the Tomsk Region
1Siberian State Medical University, Tomsk, Russian Federation;  
2National Research Tomsk State University, Tomsk, Russian Federation

Abstract. The aim of the study was to characterize mono- and mixed infection with causative agents of vector-borne 
infections in Dermacentor reticulatus ticks inhabiting one of the anthropourgic foci of the Tomsk Region. Materials and 
methods. D. reticulatus ticks were collected from vegetation “on the flag” in the forest park zones of the southern part of 
Tomsk in August and September, 2020–2021. To isolate nucleic acids from homogenates of mites and subsequent PCR 
diagnostics, kits of the RealBest series (“Vector-Best”, Novosibirsk) were used. 184 individual samples of nucleic acids 
were examined for the presence of molecular-genetic markers of tick-borne encephalitis virus (TBEV), pathogenic bor-
relia, babesia, rickettsia, anaplasma, and ehrlichia. Results and discussion. The spectrum of pathogens detected through 
PCR assay of ticks collected in one of the anthropurgic foci of the Tomsk Region in 2020 and 2021 includes TBEV, 
pathogenic borrelia, rickettsia, and babesia. The highest rate of D. reticulatus infection has been established in relation 
to candidate pathogens of tick-borne rickettsioses (Rickettsia sp.) and babesioses (Babesia sp.). The overall frequency of 
co-infection in D. reticulatus was 12.88 %. Seven different associations of pathogens infecting D. reticulatus have been 
identified. The majority (88.24 %) of the detected cases of mixed infection were rickettsia associations. Double infec-
tion has been registered in 94 % of the total number of mixed variants. Markers of four tick-borne infection pathogens 
simultaneously (Rickettsia species DNA, Babesia species DNA, Borrelia burgdorferi s.l. DNA and TBEV RNA) have 
been found in one sample. Changes in areal of the D. reticulatus against the background of an increase in their numbers, 
determines the need to analyze the epidemiological significance of the ticks of this species in combined foci of tick-borne 
infections, especially in the zone of sympatry with ixodic ticks of other species.

Key words: Dermacentor reticulatus, natural-focal tick-borne infections, multiple infection, combined natural focus. 
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особенности морфологии и жизненного цикла 
иксодовых клещей (Ixodidae) определяют возмож-
ность сосуществования в организме одного перенос-
чика нескольких патогенных микроорганизмов, что 
способствует формированию на большинстве энде-
мичных территорий сочетанных природных очагов 
с одновременной циркуляцией широкого спектра па-
тогенов разной природы: вирусной, бактериальной, 
протозойной [1]. 

наличие активно функционирующих смешан-
ных природных очагов инфекций, экологически свя-
занных с иксодовыми клещами, является актуальной 
проблемой для западной сибири. по данным фе-
деральной статистической отчетности, тюменская, 
томская, новосибирская, кемеровская области, 
алтайский край и республика алтай ежегодно вхо-
дят в число регионов с наиболее высокой обращае-
мостью населения по факту присасывания клещей 
и заболеваемостью клещевым энцефалитом (кэ) и 
иксодовым клещевым боррелиозом (икб) [2]. так,  
в 2021 г. в медицинские организации томской об-
ласти на пункты экстренной профилактики клеще-
вых инфекций обратилось более 18 тыс. человек,  
в 2020 г. – более 25 тыс. [3]. 

вся территория томской области находится в 
пределах ареала распространения иксодовых кле-
щей: в зонах средней и южной тайги и, частично, 
смешанных лесов. наибольшее эпидемиологическое 
значение имеют клещи рода Ixodes (Latreille, 1795), 
виды Ixodes pavlovskyi (Pomerantsev, 1946) (клещ 
павловского, птичий клещ) и Ixodes persulcatus 
(Schulze, 1930) (таежный клещ) [4]. 

клещи, принадлежащие к роду Dermacentor 
(Koch, 1844), в частности Dermacentor reticulatus 
(Fabricius, 1794), в единичных экземплярах впервые 
обнаружены в томской области в 2005 г. с 2015 г. 
численность данного вида резко возросла. при этом 
высокочисленные популяции лугового клеща стали 
выявляться на территориях, на которых ранее они 
никогда не регистрировались, в том числе в рекреа-
ционных зонах на окраинах томска [5, 6]. наряду с 
анализом факторов, способствующих расширению 
ареала обитания лугового клеща, актуальной за-
дачей является оценка значимости клещей данного 
вида в формировании этиологической структуры 
природных и антропоургических очагов клещевых 
инфекций. на фоне тенденции к изменению ареала 
обитания клещи D. reticulatus, ввиду своей видовой 
тропности к определенным микроорганизмам, ста-

новятся их природным резервуаром, вовлекаются в 
процесс передачи патогенов и приобретают новое 
эпидемиологическое значение в зоне симпатрии с 
иксодовыми клещами других видов.

цель исследования – охарактеризовать моно- и 
микст-инфицированность возбудителями трансмис-
сивных инфекций клещей D. reticulatus, обитаю-
щих в одном из антропоургических очагов томской  
области.

материалы и методы

клещи D. reticulatus собраны с растительно-
сти методом «на флаг» в августе и сентябре 2020–
2021 гг. в лесопарковых зонах южной части томска 
(террасы лагерного сада, район Южного кладби-
ща, придомовые территории и хозяйственные по-
стройки по ул. континентальной). видовую при-
надлежность клещей определяли морфологически 
с учетом признаков полового диморфизма. образцы 
накапливали и хранили при минус 70 °с до начала 
исследования. исследовано 184 индивидуальных 
образца нуклеиновых кислот, полученных от има-
го D. reticulatus (83 самца – 45,11 %, 101 самка – 
54,89 %), на наличие молекулярно-генетических 
маркеров вируса клещевого энцефалита (вкэ), па-
тогенных боррелий, бабезий, риккетсий, анаплазм 
и эрлихий. нуклеиновые кислоты выделяли из го-
могенатов тканей клеща с помощью набора реаген-
тов «реалбест экстракция 100» (ао «вектор-бест», 
новосибирск). для исследования образцов нуклеи-
новых кислот использовали наборы «реалбест» 
(ао «вектор-бест», новосибирск): «реалбест рнк 
вкэ», «реалбест днк Borrelia burgdorferi s.l.», 
«реалбест днк Borrelia miyamotoi»; «реалбест днк 
Babesia species»; «реалбест днк Rickettsia species»; 
«реалбест днк Anaplasma phagocytophilum /  
Ehrlichia muris, Ehrlichia chaffeensis». постановку 
пцр осуществляли на амплификаторе DTlite4 с де-
текцией результатов в режиме реального времени 
(ооо «днк-технология», москва). 

статистическую обработку полученных ре-
зультатов проводили с использованием пакета при-
кладных программ Microsoft®Office Exсel 2010. 
результаты выражали в виде частоты встречаемости 
признака в выборке с расчетом 95 % доверительного 
интервала (ди) по методу уилсона. для сравнения 
идентичности распределения частот встречаемости 
признака применяли критерий согласия пирсона (χ2); 
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различия считали достоверными, если нулевая гипо-
теза об их отсутствии подтверждалась с вероятно-
стью менее 5 % (р<0,05).

результаты и обсуждение

ежегодный мониторинг фактов обращения 
граждан в медицинские организации по поводу при-
сасывания клещей, как в россии, так и за рубежом, 
свидетельствует о том, что клещи рода Dermacentor 
реже, чем представители рода Ixodes, присасывают-
ся к людям, а частота составляет в среднем от 1,5 до 
15 % от всех зарегистрированных случаев [7–9]. тем 
не менее клещи данного рода имеют большое зна-
чение в эпидемиологии и эпизоотологии природно-
очаговых заболеваний. в литературе описан широ-
кий спектр патогенных микроорганизмов (до 40 ви-
дов), которые когда-либо были обнаружены в орга-
низме D. reticulatus. установлено, что для некоторых 
патогенов D. reticulatus является одним из основных 
переносчиков, в частности для риккетсий группы 
клещевой пятнистой лихорадки. недавние иссле-
дования выяснили роль D. reticulatus в передаче 
Rickettsia raoultii и R. slovaca, вызывающих клеще-
вую лимфаденопатию у человека, которая является 
наиболее распространенным клещевым риккетсио-
зом в европе [9–11]. 

в россии клещами преимущественно из рода 
Dermacentor передается человеку основной воз-
будитель сибирского клещевого тифа (R. sibirica 
subsp.). данная нозологическая форма регистри-
руется в уральском (курганская и тюменская об-

ласти), сибирском (республики алтай, тыва 
и хакасия, алтайский и красноярский края, 
иркутская, кемеровская, новосибирская и омская 
области) и дальневосточном (республика бурятия, 
забайкальский, приморский и хабаровский края, 
амурская область, еврейская автономная область) 
федеральных округах [12]. 

в томской области за период 2012–2021 гг. ре-
гистрировались лишь единичные случаи риккетсио-
за, а ежегодный уровень заболеваемости остается в 
пределах 0–0,28 случая на 100 тыс. населения [3]. 
при этом в природных и антропоургических биото-
пах имеет место циркуляция кандидатных возбуди-
телей клещевых риккетсиозов (Rickettsia spp.). так,  
в результате исследований, проведенных в эпидемио-
логическом сезоне 2016 и 2017 гг., выявлен высокий 
уровень инфицированности клещей D. reticulatus 
риккетсиями (44–48 %) [13]. 

по результатам проведенного нами исследо-
вания, наибольшее количество образцов нуклеи-
новых кислот, полученных от 184 взрослых особей 
D. reticulatus, собранных в 2020–2021 гг., оказались 
положительными на наличие днк риккетсий и ба-
безий: уровень инфицированности составил 23,37 % 
(ди: 17,84–29,99) и 26,08 % (ди: 20,28–32,87) соот-
ветственно (табл. 1). 

мониторинг в отношении возбудителей редких 
инфекций и инвазий, экологически связанных с ик-
содовыми клещами, приобретает особую актуаль-
ность в связи с большой долей клинических случаев 
(до 56 %) этиологически неверифицированных ли-
хорадочных заболеваний, развившихся в результате 

Таблица 1 / Table 1

Выявление маркеров возбудителей клещевых инфекций в тканях клещей D. reticulatus
Detection of markers of tick-borne infection pathogens in the tissues of ticks D. reticulatus

маркеры
Markers

количество положительных образцов нуклеиновых кислот, абс. / % (95 % ди)
Number of positive nucleic acid samples, abs. / % (95 % CI)

всего
total

из них
of them

полученных от самцов
obtained from male specimens

полученных от самок
obtained from female specimens

рнк вкэ
TBVE RNA

7 / 3,80 (1,85–7,64) 1 / 14,29 (2,57–51,31) 6 / 85,71 (48,69–97,43)

днк Borrelia burgdorferi s.l.
DNA Borrelia burgdorferi s.l.

7 / 3,80 (1,85–7,64) 1 / 14,29 (2,57–51,31) 6 / 85,71 (48,69–97,43)

днк Borrelia miyamotoi
DNA Borrelia miyamotoi

3 / 1,63 (0,56–4,68) 1 / 33,33 (6,15–79,23) 2 / 66,67 (20,77–93,85)

днк Rickettsia species
DNA Rickettsia species

43 / 23,37 (17,84–29,99)* 16 / 37,21 (24,38–52,14) 27 / 62,79 (47,86–75,62)

днк Babesia species
DNA Babesia species

48 / 26,08 (20,28–32,87)* 21 / 43,75 (30,70–57,72) 27 / 56,25 (42,28–69,30)

днк Anaplasma phagocytophilum
DNA Anaplasma phagocytophilum

не обнаружено
Not detected

не обнаружено
Not detected

не обнаружено
Not detected

днк Ehrlichia muris, Ehrlichia chaffeensis
DNA Ehrlichia muris, Ehrlichia chaffeensis

не обнаружено
Not detected

не обнаружено
Not detected

не обнаружено
Not detected

примечание :  * различия частот встречаемости признака статистически достоверны (р<0,05).

No te :  * differences in the frequency of occurrence of the feature are statistically significant (p<0.05).
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присасывания клеща [14]. риккетсиоз и бабезиоз 
являются примерами патологий, для которых суще-
ствует диссонанс между количеством выявленных 
случаев заболевания и результатами исследований, 
подтверждающими факт существования природ-
ных очагов на отдельных территориях. несмотря 
на то, что бабезиозы являются распространенными 
протозоозами диких и домашних животных, про-
стейшие рода Babesia (например, В. microti) могут 
представлять опасность для человека. известно, 
что патогенные для человека бабезии передаются 
преимущественно клещами рода Ixodes (I. ricinus, 
I. persulcatus) [15]. однако общность резервуарных 
хозяев в зоне симпатрии иксодовых клещей опреде-
ляет роль D. reticulatus в качестве возможного векто-
ра для данного патогена, что, в частности, подтверж-
дается результатами нашего исследования.

в томской области заболеваемость икб на про-
тяжении многих лет остается одной из самых высо-
ких в российской Федерации. в 2021 г. заболевае-
мость составила 15,7 случая на 100 тыс. населения и 
более чем в 5 раз превысила общероссийский пока-
затель [2, 3]. ежегодно регистрируется высокий уро-
вень инфицированности клещей рода Ixodes патоген-
ными боррелиями. по данным Фбуз «центр гигие-
ны и эпидемиологии в томской области», в 2021 г. 
уровень инфицированности клещей I. persulcatus и 
I. pavlovskyi боррелиями комплекса B. burgdorferi s.l. 
составил 42 %, B. miyamotoi – 7 % [3]. 

в результате проведенного исследования мы 
зарегистрировали значительно более низкий уро-
вень инфицированности клещей D. reticulatus бор-
релиями комплекса Borrelia burgdorferi s.l. (3,8 %) 
и B. miyamotoi (1,63 %) (табл. 1), что, по-видимому, 
свидетельствует о второстепенной роли клещей дан-
ного вида в трансмиссии патогенных боррелий на 
территории томской области.

известно, что клещи рода Ixodes являются основ-
ными переносчиками вкэ. однако в некоторых ре-
гионах подтверждена локальная роль D. reticulatus 
в передаче вируса. так, исследование зараженности 
клещей на территории польши показало, что инфици-
рованность вкэ у D. reticulatus может быть до десяти 
раз выше (7–11 %), чем у I. ricinus (0–1,2 %) [16, 17].  
в россии своеобразная эпидемиологическая ситуа-
ция, заключающаяся в ведущей роли клещей рода 
Dermacentor в поддержании природных очагов кэ, 
сложилась в республике алтай. на данной терри-
тории зарегистрировано преобладание численности 
клещей рода Dermacentor, более длительная сезон-
ная активность и высокая вирусофорность (до 14 %) 
по сравнению с клещами рода Ixodes [7].

по результатам нашего исследования, в томской 
области вирусофорность D. reticulatus составила 
3,8 % (ди: 1,85–7,64) (табл. 1), что в целом сопоста-
вимо с ежегодными показателями инфицированно-
сти для клещей рода Ixodes [3].

на сегодняшний день опубликованы единич-
ные работы, касающиеся проблемы множествен-
ной инфицированности иксодовых клещей. по дан-
ным литературы, частота коинфицирования клещей 
D. reticulatus не превышает 8,5 %, что значительно 
ниже показателя микст-инфицированности других 
иксодид [18–21]. результаты эпизоотологических 
исследований в европейских странах свидетельству-
ют о том, что наиболее вероятным является двойное 
инфицирование D. reticulatus с участием R. raoultii 
(7,41 %) и вкэ (5,21 %) [18, 22, 23]. 

по результатам наших исследований, общая ча-
стота сочетанного инфицирования D. reticulatus со-
ставила 12,88 % (17 из 184 образцов). при сопостав-
лении параметров, характеризующих сочетанную 
инфицированность D. reticulatus, выявлено семь ва-
риантов ассоциаций (табл. 2). 

Таблица 2 / Table 2

Выявленные ассоциации патогенов в организме одного клеща-переносчика
Identified associations of pathogens in the body of one tick vector

ассоциации маркеров
Marker associations

количество образцов, абс. / % (95 % ди)
Number of samples, abs. / % (95 % CI)

днк Rickettsia species + днк Babesia species
DNA Rickettsia species + DNA Babesia species

9 / 52,94 (30,96–73,83)*

днк Rickettsia species + днк Borrelia burgdorferi s.l.
DNA Rickettsia species + DNA Borrelia burgdorferi s.l.

2 / 11,76 (3,29–34,34)

днк Rickettsia species + днк Borrelia miyamotoi 
DNA Rickettsia species + DNA Borrelia miyamotoi

2 / 11,76 (3,29–34,34)

днк Rickettsia species + рнк вкэ
DNA Rickettsia species + TBVE RNA

1 / 5,88 (1,05–26,98)

днк Rickettsia species + днк Babesia species + днк Borrelia burgdorferi s.l. + рнк вкэ
DNA Rickettsia species + DNA Babesia species + DNA Borrelia burgdorferi s.l. + TBVE RNA

1 / 5,88 (1,05–26,98)

днк Babesia species + днк Borrelia miyamotoi 
DNA Babesia species + DNA Borrelia miyamotoi

1 / 5,88 (1,05–26,98)

днк Babesia species + рнк вкэ
DNA Babesia species + TBVE RNA

1 /5,88 (1,05–26,98)

примечание :  * различия частот встречаемости признака статистически достоверны (р<0,05).

No te :  * differences in the frequency of occurrence of the feature are statistically significant (p<0.05).
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большинство выявленных случаев микст-
инфицирования являлись ассоциациями риккетсий 
(88,24 %), а именно с патогенными боррелиями, 
бабезиями и вкэ. двойное инфицирование зареги-
стрировано в 94 % случаев от общего числа микст-
вариантов. в одном образце обнаружены одновре-
менно маркеры четырех возбудителей клещевых ин-
фекций: днк Rickettsia species, днк Babesia species, 
днк Borrelia burgdorferi s.l. и рнк вкэ.

таким образом, клещи D. reticulatus, обитающие 
на территории томской области, вовлечены в транс-
миссию возбудителей природно-очаговых заболе-
ваний. спектр патогенов включает вкэ, патоген-
ные боррелии, риккетсии и бабезии. статистически 
значимых различий параметров, характеризующих 
инфицированность D. reticulatus в зависимости 
от их половой принадлежности, не установлено, 
уровни инфицированности самцов и самок по всем 
анализируемым патогенам оказались сопостави-
мыми. наибольший уровень инфицированности 
D. reticulatus установлен в отношении кандидатных 
возбудителей клещевых риккетсиозов (Rickettsia sp.) 
и бабезиозов (Babesia sp.). высокий уровень моно- и 
микст-инфицированности D. reticulatus определяет 
необходимость проведения ежегодного анализа ди-
намики численности клещей данного вида, а также 
уточнения ареала их распространения для обосно-
вания содержания и объемов профилактических ме-
роприятий в отношении трансмиссивных природно-
чаговых заболеваний в томской области. 
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отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
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Выявление фагоиндуцируемых мобильных генетических элементов в штаммах  
Vibrio cholerae о1 биовара Эль Тор 
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2ФКУЗ «Ставропольский научно-исследовательский противочумный институт», Ставрополь, Российская Федерация

приобретение новых мобильных генетических элементов способствует генетическому разнообразию штам-
мов Vibrio cholerae. важная роль в данном процессе принадлежит генетическому материалу, получаемому от 
фагов. цель работы – выявление фагоиндуцируемых PLE-островов в штаммах V. cholerae о1-серогруппы и 
определение устойчивости изолятов, содержащих и не имеющих данные мобильные генетические элементы,  
к литическому действию бактериофага холерного диагностического эльтор. материалы и методы. использовали 
нуклеотидные последовательности полных геномов токсигенных и нетоксигенных штаммов V. cholerae о1, пред-
ставленных в NCBI GenBank. биоинформационный анализ проводили с применением алгоритма BLAST, MEGA X 
(или BioEdit v. 7.0.9.0). тест с фагами ставили по методу а. грациа. результаты и обсуждение. при анализе 
39 токсигенных штаммов, завезенных на территорию рФ и сопредельных стран, выявлен штамм V. cholerae о1 
классического биовара, содержащий остров PLE5, и 13 штаммов V. cholerae о1 биовара эль тор, включающих 
остров PLE4. в нетоксигенных штаммах PLE-острова не обнаружены. показано, что штаммы с PLE4 относятся 
к геновариантам V. cholerae о1 биовара эль тор и имеют аллель гена ctxB1. изоляты с данным мобильным эле-
ментом вызвали единичные случаи (1994–1999 гг.), а также вспышки холеры на территории рФ (1993–1994 гг., 
1998 г. – дагестан; 1993 г. – татарстан) и украины (1994–1995 гг.). высказано предположение, что, возможно, 
присутствие острова PLE4 вносит определенный вклад в обеспечение устойчивости штаммов V. cholerae о1 био-
вара эль тор к холерному диагностическому фагу эльтор (выявлено 55,6 % фагоустойчивых изолятов), но су-
ществуют и другие, пока не выявленные, механизмы. таким образом, получены данные о присутствии новых 
мобильных генетических элементов в геноме ранее завезенных токсигенных штаммов V. cholerae о1 биовара 
эль тор, что расширяет сведения об их генетической организации. 

Ключевые слова: Vibrio cholerae, PLE-острова, лизабельность диагностическим холерным фагом эльтор.
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S.P. Zadnova1, N.A. Plekhanov1, A.Yu. Spirina1, I.G. Shvidenko1, V.N. Savel’ev2

Detection of Phage-Induced Mobile Genetic Elements in Strains of Vibrio cholerae O1 
Biovar el tor
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Abstract. The acquisition of new mobile genetic elements contributes to the genetic diversity of Vibrio cholerae 
strains. An important role in this process belongs to the genetic material obtained from phages. The aim of this work 
was to identify phage-induced PLE islands in strains of V. cholerae O1 serogroup and to determine the resistance of iso-
lates with and without those mobile genetic elements to the lytic activity of the diagnostic cholera El Tor bacteriophage. 
Materials and methods. Whole genomes nucleotide sequences of toxigenic and non-toxigenic V. cholerae O1 strains 
presented in the NCBI GenBank were used for the work. Bioinformatic analysis was performed using the BLAST al-
gorithm, MEGA X (or BioEdit v. 7.0.9.0). The test with phages was carried out according A. Gratia technique. Results 
and discussion. The analysis of 39 toxigenic strains imported to the territory of the Russian Federation and neighboring 
countries has revealed one strain of V. cholerae O1 of the classical biovar containing the PLE5 island, and 13 strains of 
V. cholerae O1 of the El Tor biovar containing the PLE4 island. PLE islands have not been found in non-toxigenic strains. 
It is shown that strains with PLE4 belong to V. cholerae O1 genovariants of the El Tor biovar and have the ctxB1 gene al-
lele. Isolates with this mobile element caused sporadic cases of the disease in 1994–1999, as well as cholera outbreaks in 
the Russian Federation (in 1993–1994, in 1998 – Dagestan, and 1993 – Tatarstan) and Ukraine (1994–1995). It has been 
suggested that, perhaps, the presence of the PLE4 island makes a certain contribution to the resistance of V. cholerae O1 
strains of the El Tor biovar to the diagnostic cholera El Tor phage (55.6 % of phage-resistant isolates were detected), 
but there are other mechanisms that have not yet been identified. Thus, the data on the presence of new mobile genetic 
elements in the genome of earlier imported toxigenic strains of V. cholerae O1, biovar El Tor have been obtained, which 
expands information about their genetic organization.
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холера – особо опасная инфекционная болезнь, 
способная к быстрому распространению, поражению 
большого количества людей с высокой вероятностью 
развития летального исхода. возбудителями теку-
щей, седьмой, пандемии холеры явились типичные 
токсигенные штаммы Vibrio cholerae о1 серогруппы 
биовара эль тор, которые быстро распространились 
по миру, вытеснив возбудителя предыдущей, шестой, 
пандемии – V. cholerae о1 серогруппы классическо-
го биовара. Штаммы двух биоваров имеют как фе-
нотипические, так и генетические различия, которые 
используются для дифференциации биоваров. в том 
числе они отличаются по чувствительности к диа-
гностическим холерным бактериофагам. Штаммы 
V. cholerae о1 классического биовара лизируются 
классическим бактериофагом, а вибрионы эль тор – 
бактериофагом эльтор (мук 4.2.3745-22). одним из 
генетических отличий является присутствие разных 
аллелей гена ctxB из оперона ctxAB, кодирующего 
биосинтез холерного токсина. классические ви-
брионы имеют аллель ctxB1, а вибрионы эль тор – 
ctxB3. в результате эволюционных преобразований 
в 90-х гг. прошлого столетия возникли и получили 
широкое распространение высоковирулентные гене-
тически измененные штаммы V. cholerae о1 биовара 
эль тор (геноварианты), содержащие аллель ctxB1 
и продуцирующие холерный токсин классического 
типа. в результате дальнейших генетических из-
менений появились геноварианты с новым аллелем 
гена ctxB – ctxB7, а также рядом других генетических 
различий, отличающих их от первых появившихся 
геновариантов [1–3]. проведенный молекулярно-
генетический анализ нуклеотидных последователь-
ностей полных геномов штаммов V. cholerae о1 
биовара эль тор, выделенных в разные годы в раз-
личных регионах, позволил установить, что распро-
странение вибрионов эль тор по миру происходило 
в виде трех независимых, но перекрывающихся волн 
из одного региона – территории бенгальского за-
лива. считается, что именно здесь происходит фор-
мирование штаммов возбудителя холеры с новыми 
свойствами, которые затем заносятся в другие ре-
гионы [4]. при этом установлено, что важная роль в 
формировании генетического разнообразия и появ-
лении новых штаммов холерного вибриона принад-
лежит холерным литическим бактериофагам (фагам) 
[5–7]. на эндемичной территории фаги постоянно 
выделяются вместе со штаммами возбудителя холе-
ры от больных, но еще в большем количестве они 
обнаруживаются в воде открытых водоемов. самым 
распространенным является литический фаг ICP1 
(International Centre for Diarrhoeal Disease Research, 
Bangladesh cholera phage 1) [6, 8, 9]. показано, что для 
защиты от действия данного фага холерный вибрион 

использует фагоиндуцируемые PLE-острова (phage 
inducible chromosomal island-like elements). данные 
мобильные генетические элементы размером около 
19 kb включают гены, способствующие функциони-
рованию их как мобильных элементов (int – кодиру-
ет интегразу, repA – фактор инициации репликации); 
консервативные гены, характерные для всех типов 
PLE-островов (capR – подавляет морфогенез кап-
сида фага; nixI – кодирует никазу, препятствующую 
репликации фага; lidI – способствует лизису клеток 
холерного вибриона); гены с неизвестной функцией,  
а также вариабельные участки, характерные для опре-
деленного типа PLE-острова [10, 11]. первоначально 
было выявлено пять типов PLE-островов, в настоя-
щее время известно 10. показано, что каждый тип 
PLE доминировал в штаммах V. cholerae, выделен-
ных в определенный период времени, а появление 
его новых вариантов коррелировало с изменением 
структуры генома фага ICP1. наиболее древним 
является остров PLE5, присутствующий в штам-
мах V. cholerae о1 классического биовара, а также в 
штаммах V. cholerae о1 биовара эль тор, выделен-
ных до 1990 г. наиболее распространенным является 
PLE4, обнаруженный в штаммах V. cholerae, цирку-
лировавших в 1994–2005 гг. в штаммах, изолирован-
ных в 2009 г. и позже, обнаруживается остров PLE1 
[10–12]. установлено, что при контакте фага ICP1 с 
клетками холерного вибриона запускается процесс 
образования репликативных форм PLE-элемента и 
последующее формирование фаговых частиц, содер-
жащих генетический PLE-материал. зараженные фа-
гом ICP1 клетки в итоге лизируются, но в результате 
образования фаговых частиц с PLE-элементом про-
цесс распространения фага на другие бактерии оста-
навливается, что способствует сохранению популя-
ции возбудителя холеры [10, 12, 13]. стоит отметить, 
что наличие PLE-островов в штаммах V. cholerae о1 
биовара эль тор, завезенных на территорию рФ и со-
предельных стран, изучено не в полной мере. кроме 
того, не установлено, влияет ли присутствие данного 
мобильного генетического элемента на устойчивость 
штаммов V. cholerae о1 биовара эль тор к холерно-
му диагностическому бактериофагу эльтор. цель ра-
боты – выявление фагоиндуцируемых PLE-островов 
в штаммах V. cholerae о1-серогруппы и определение 
устойчивости изолятов, содержащих и не имеющих 
данные мобильные генетические элементы, к лити-
ческому действию бактериофага холерного диагно-
стического эльтор.

материалы и методы

в работе использовали нуклеотидные последо-
вательности полных геномов 39 токсигенных изо-
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лятов V. cholerae о1-серогруппы, завезенных с 1942 
по 2014 г. в российскую Федерацию и сопредель-
ные страны (украину, азербайджан, туркменистан, 
грузию), а также 21 нетоксигенного штамма 
V. cholerae о1 биовара эль тор, выделенных с 1965 
по 2019 г. на данных территориях и представленных в 
свободном доступе в NCBI GenBank. в анализ также 
были взяты нуклеотидные последовательности пол-
ных геномов 16 токсигенных штаммов V. cholerae о1 
эль тор, занесенных с 1972 по 1997 г. на террито-
рию рФ. Штаммы секвенированы в лаборатории ге-
номного и протеомного анализа Фкун российский 
противочумный институт «микроб». для анализа 
нуклеотидных последовательностей использовали 
алгоритм BLAST (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov) и про-
грамму MEGA X (или BioEdit v. 7.0.9.0). при опре-
делении типа PLE-острова в изучаемых штаммах 
использовали референс-штаммы, представленные 
в работе [11].

для изучения чувствительности штаммов к хо-
лерному диагностическому фагу эльтор использова-
ли штаммы V. cholerae о1 биовара эль тор, получен-
ные из государственной коллекции патогенных бак-
терий Фкун российский противочумный институт 
«микроб» и коллекции Фкуз ставропольский про-
тивочумный институт. определение литической ак-
тивности штаммов проводили по методу а. грациа в 
соответствии с инструкцией по применению коммер-
ческого препарата «бактериофаги диагностические 
холерные классический и эльтор, лиофилизат для 
диагностических целей» (Фкун российский про-
тивочумный институт «микроб»). диагностический 
рабочий титр (дрт) фага составлял 10–2. учет ре-
зультатов проводили по приведенной в инструкции 
к набору условной четырехкрестовой шкале (4 кре-
ста – полный лизис культуры с прозрачным дном 
литического пятна, 3 – прозрачное пятно с единич-
ными колониями вторичного роста или множество 
изолированных литических пятен, 2 – прозрачное 
пятно лизиса со значительным вторичным ростом 
или единичные изолированные пятна лизиса, 1 – 
слабозаметное пятно лизиса культуры). 

результаты и обсуждение

Выявление и изучение структуры PLE-
островов в штаммах V. cholerae О1-серогруппы. 
в 2022 г. а. Angermeyer et al. при анализе нуклео-
тидных последовательностей полных геномов 
штаммов V. cholerae о1, выделенных на территории 
различных стран и представленных в базе данных 
NCBI GenBank, выявили фагоиндуцируемые PLE-
острова в геноме 22 токсигенных штаммов, завезен-
ных на территорию рФ, украины и узбекистана [11]. 
у штамма V. cholerae м29 о1-серогруппы клас-
сического биовара был обнаружен остров PLE5,  
у 21 штамма V. cholerae о1 биовара эль тор – PLE4 
(таблица). мы продолжили исследования по вы-
явлению PLE-островов и проанализировали еще 
39 токсигенных изолятов, завезенных на террито-

рию рФ и сопредельных стран. в результате обнару-
жен еще один штамм, содержащий остров PLE5, – 
V. cholerae дакка 35 о1 классического биовара. 
среди токсигенных штаммов V. cholerae о1 биовара 
эль тор выявлено 13 изолятов, включающих остров 
PLE4 (таблица). другие типы PLE-островов среди 
изученных штаммов не найдены. остров PLE4 при-
сутствует в изолятах, завезенных с 1993 по 2014 г., 
которые относятся к геновариантам V. cholerae о1 
биовара эль тор и имеют аллель ctxB1. самое ран-
нее присутствие данного мобильного генетического 
элемента установлено в штамме V. cholerae р13762, 
выделенном от больного в 1988 г. в узбекистане 
(г. ташкент). геноварианты, привезенные в послед-
ние годы и имеющие аллель ctxB7, не содержат дан-
ный мобильный генетический элемент (таблица). 
в типичных штаммах V. cholerae о1 эль тор био-
вара (1970–1991 гг.), имеющих аллель ctxB3, PLE-
острова также отсутствуют (таблица). 

Штаммы, включающие остров PLE4, вы-
звали вспышки холеры в 1993 г. в татарстане,  
в 1993–1994 гг. и 1998 г. в дагестане. кроме того, 
они явились причиной единичных случаев холеры  
в 1994 г. в кисловодске (V. cholerae 8048), краснодаре 
(V. cholerae 286), новосибирске (V. cholerae I-1181), 
магнитогорске (V. cholerae м1268); в 1999 г. –  
в Южно-сахалинске (V. cholerae I-1298). в сопре-
дельные государства штаммы с PLE4 были завезены 
в 1988 г. в узбекистан (V. cholerae р13762), в 1993 г. 
в таджикистан (V. cholerae м1283), а в 1994–1995 гг. 
вызвали эпидемические осложнения на украине 
(таблица). завоз штаммов V. cholerae о1 биовара 
эль тор, содержащих остров PLE4, на территорию 
рФ и сопредельных государств совпадает с их актив-
ным распространением на эндемичной территории в 
указанные годы [11]. 

в нетоксигенных штаммах (21) V. cholerae о1 
эль тор, выделенных как от больных, так и из воды 
открытых водоемов на территории рФ и сопредель-
ных стран, PLE-острова не обнаружены. полученные 
нами сведения подтверждают данные A. Angermeyer 
et al., которые также не выявили указанные мобиль-
ные генетические элементы в нетоксигенных изо-
лятах, выделенных на эндемичной территории, что 
позволило им высказать предположение, что PLE-
острова присутствуют только в геноме токсигенных 
штаммов V. cholerae [11].

необходимо отметить, что среди штаммов 
V. cholerae о1 эль тор, содержащих остров PLE4, 
большинство являются клиническими (88,2 %) и 
только 4 штамма (11,7 %) выделены из внешней сре-
ды. можно высказать предположение, что остров 
PLE4 может утрачиваться штаммами холерного 
вибриона при их нахождении во внешней среде. 
подтверждением данного предположения могут 
служить данные по изучению токсигенных штаммов 
V. cholerae 89 и 147, изолированных в одном месте 
(ялта, 2010 г.) и имеющих схожий генотип, что было 
установлено ранее другими исследователями [14]. 
данные штаммы отличаются по содержанию остро-
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Присутствие PLE-островов в штаммах V. cholerae о1-серогруппы и определение чувствительности штаммов  
к диагностическому холерному фагу эльтор

The presence of PLE islands in strains of V. cholerae O1 serogroup and the determination of sensitivity of the strains  
to the diagnostic cholera El Tor phage 

Штамм V. cholerae
Strains of V. cholerae

год, место и источник выделения
The year, site and source of isolation

аллель гена ctxB
ctxB gene allele 

присутствие и тип 
PLE-острова

Presence and type  
of PLE island 

лизабельность диагностическим 
холерным бактериофагом эльтор
Lysis by diagnostic cholera El Tor 

bacteriophage 

1 2 3 4 5

Штаммы V. cholerae о1-серогруппы классического биовара
Strains of V. cholerae о1 serogroup, classical biovar

м29JFGR01 1942, рФ, астрахань, больной
1942, RF, Astrakhan, patient

ctxB1* PLE5** не лиз. (not lysed)

Dakka35LAED01 1958, пакистан, больной
1958, Pakistan, patient

ctxB1* PLE5 не лиз. (not lysed)

Штаммы V. cholerae о1-серогруппы биовара эль тор 
Strains of V. cholerae о1 serogroup, El Tor biovar

м1062SSAB01 1970, рФ, астрахань, больной
1970, RF, Astrakhan, patient

ctxB3* –** лиз. (lysed) (4+)

м888LRBH01 1970, рФ, астрахань, больной
1970, RF, Astrakhan, patient

ctxB3* –** лиз. (lysed) (4+)

м818LAHM01 1970, рФ, балаково, больной
1970, RF, Balakovo, patient

ctxB3* –** лиз. (lysed) (4+)

м1011SSAC01 1972, рФ, башкортостан, больной
1972, RF, Bashkortostan, patient

ctxB3* –** лиз. (lysed) (4+)

м1030NEDX01 1972, туркменистан, больной
1972, Turkmenistan, patient

ctxB3 – лиз. (lysed) (4+)

123AZSMZB01 1977, азербайджан, больной
1977, Azerbaijan, patient

ctxB3 –** лиз. (lysed) (4+)

р13762LQYD001 1988, узбекистан, больной
1988, Uzbekistan, patient

ctxB1* PLE4** не лиз. (not lys.)

223NDXS01 1991, украина, вн. ср.
1991, Ukraine, environment

н/о (n/d) – лиз. (lysed) (4+)

м1283
1993, таджикистан, больной

1993, Tajikistan, patient
ctxB1 PLE4 лиз. (lysed) (3+)

м1270VXCC01 1993, рФ, татарстан, больной
1993, RF, Tatarstan, patient

ctxB1* PLE4** не лиз. (not lysed)

м1275LRAF01 1993, рФ, дагестан, больной
1993, RF, Dagestan, patient

ctxB1* PLE4** не лиз. (not lysed)

157DSMZC01 1993, рФ, дагестан, больной
1993, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4** лиз. (lysed) (3+)

169DQFKZ01 1993, рФ, дагестан, больной
1993, RF, Dagestan, patient

ctxB1* PLE4** лиз. (lysed) (3+)

S-618JAEEFZ01 1993, рФ, дагестан, больной
1993, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4 лиз. (lysed) (3+)

S-619JACTGQ01 1993, рФ, дагестан, больной
1993, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4 лиз. (lysed) (3+)

10213DQFGC01 1994, рФ, дагестан, больной
1994, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4** не лиз. (not lysed)

17332WNZR01 1994, рФ, дагестан, больной
1994, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4** не лиз. (not lysed)

м1293JFFW01 1994, рФ, дагестан, больной
1994, RF, Dagestan, patient

ctxB1* PLE4** не лиз. (not lysed)

16241DQFLB01 1994, рФ, дагестан, больной
1994, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4** лиз. (lysed) (3+)

4WNZH01 1994, рФ, дагестан, больной
1994, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4** лиз. (lysed) (3+)

S-616JACTGO01 1994, рФ, дагестан, больной
1994, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4 лиз. (lysed) (3+)
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Продолжение таблицы / Continuation  of the table

1 2 3 4 5

S-617JACTGP01 1994, рФ, дагестан, больной
1994, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4 лиз. (lysed) (3+)

752JACTGL01 1994, рФ, дагестан, больной
1994, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4 н/о (n/d)

8048WNZQ01 1994, рФ, кисловодск, больной
1994, RF, Kislovodsk, patient

ctxB1 PLE4** н/о (n/d)

286SMZD01 1994, рФ, краснодар, больной
1994, RF, Krasnodar, patient

ctxB1 PLE4** н/о (n/d)

I-1181LUCN01 1994, рФ, новосибирск, больной
1994, RF, Novosibirsk, patient

ctxB1* PLE4** н/о (n/d)

I-1187LYXT01 1994, рФ, барнаул, больной
1994, RF, Barnaul, patient

ctxB1* –** н/о (n/d)

м1266
1994, рФ, пермь, вн. ср.

1994, RF, Permian, environment
ctxB1* PLE4 не лиз. (not lysed)

м1268
1994, рФ, магнитогорск, больной

1994, RF, Magnitogorsk, patient
ctxB1* PLE4 лиз. (lysed) (1+)

155NDXT01 1994, украина, больной
1994, Ukraine, patient

ctxB1* PLE4 не лиз. (not lysed)

28NDXN01 1994, украина, больной
1994, Ukraine, patient

ctxB1* PLE4** не лиз. (not lysed)

43LJFH01 1994, украина, больной
1994, Ukraine, patient

ctxB1* PLE4** не лиз. (not lysed)

56LJFI01 1994, украина, вн. ср.
1994, Ukraine, environment

ctxB1* PLE4** не лиз. (not lysed)

80кJACTGK01 1994, украина, больной
1994, Ukraine, patient

ctxB1* PLE4 н/о (n/d)

20-а-11PYAR01 1995, украина, больной
1995, Ukraine, patient

ctxB1* PLE4** не лиз. (not lysed)

676JAEEFY01 1996, рФ, дагестан, вн. ср.
1996, RF, Dagestan, environment

ctxB1 PLE4 не лиз. (not lysed)

р17644JRTW01 1997, рФ, ачинск, больной
1997, RF, Achinsk, patient

ctxB1* –** лиз. (lysed) (3+)

р17645
1997, рФ, иркутск, больной

1997, RF, Irkutsk, patient
ctxB1* – лиз. (lysed) (3+)

41DQFKY01 1998, рФ, дагестан, больной
1998, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4** лиз. (lysed)

м1327LRFE01 1998, рФ, дагестан, больной
1998, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4** не лиз. (not lysed)

S-567JACTGN01 1998, рФ, дагестан, больной
1998, RF, Dagestan, patient

ctxB1 PLE4 не лиз. (not lysed)

I-1298RHDN01 1999, рФ, Южно-сахалинск, больной
1999, RF, Yuzhno-Sakhalisk, patient

ctxB1* PLE4** н/о (n/d)

I-1300JZCC01 1999, рФ, Южно-сахалинск, больной
1999, RF, Yuzhno-Sakhalisk, patient

ctxB1* –** н/о (n/d)

I-1316RHDM01 1999, рФ, Южно-сахалинск, вн. ср.
1999, RF, Yuzhno-Sakhalisk, environment

ctxB1* – н/о (n/d)

I-1330RHDL01 1999, рФ, владивосток, вн. ср.
1999, RF, Vladivostok, environment

ctxB1* –** н/о (n/d)

I-1344RHDJ01 1999, рФ, владивосток, больной
1999, RF, Vladivostok, patient

ctxB1* – н/о (n/d)

M1344NEDY01 2001, рФ, татарстан, больной
2001, RF, Tatarstan, patient

ctxB1* – лиз. (lysed) (2+)

м1429LAEM01 2004, рФ, башкортостан, больной
2004, RF, Bashkortostan, patient

ctxB1* –** лиз. (lysed) (1+)

RND18826AYOM01 2005, рФ, тверь, больной
2005, RF, Tver, patient

ctxB1* – лиз. (lysed) (2+)
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ва PLE4 (таблица). в штамме V. cholerae 89 остров 
PLE4 отсутствует, возможно, он был утерян при его 
нахождении в речной воде. 

на следующем этапе работы у взятых в анализ 
штаммов V. cholerae о1 биовара эль тор изучена 
структура пяти генов острова PLE4 с установленной 
функцией (capR, nixI, lidI, int, repA). в результате вы-
явлено, что практически все штаммы имели интакт-
ную структуру данных генов. исключение составил 
штамм V. cholerae 41D, у которого выявлена делеция 
одного нуклеотида (G р:145) в гене nixI, кодирую-
щем никазу, что привело к сдвигу рамки считывания, 
а также большая делеция (р:166–237) в гене lidI, от-
ветственном за синтез белка, провоцирующего лизис 
клеток-хозяев. стоит отметить, что подобные изме-
нения способствуют появлению чувствительных к 
фагу ICP1 штаммов V. cholerae о1 эль тор [10]. 

таким образом, в результате проведенной ра-
боты выявлен штамм V. cholerae о1-серогруппы 

классического биовара, включающий остров PLE5, 
и 13 штаммов V. cholerae о1 биовара эль тор, содер-
жащих остров PLE4. установлено, что все штаммы 
V. cholerae о1 биовара эль тор, содержащие остров 
PLE4, относятся к генетически измененным вариан-
там, имеющим аллель ctxB1. полученные результа-
ты дополняют новыми знаниями сведения о генети-
ческой организации ранее завезенных штаммов воз-
будителя холеры.

Определение устойчивости штаммов V. cho-
lerae О1 биовара Эль Тор к литическому действию 
диагностического холерного фага эльтор. учитывая 
данные литературы о том, что присутствие острова 
PLE4 может способствовать устойчивости штаммов 
холерного вибриона не только к фагу ICP1, но и к 
другим видам фагов [12], мы провели исследования 
по изучению чувствительности изолятов, имеющих 
и не имеющих данный мобильный генетический эле-
мент, к литическому действию холерного бактерио-

Окончание таблицы / Ending of the table

1 2 3 4 5

р-18899LAKM01 2006, рФ, мурманск, больной
2006, RF, Murmansk, patient

ctxB1* –** лиз. (lysed) (2+)

L3226JDVX01 2010, рФ, москва, больной
2010, RF, Moscow, patient

ctxB7* –** лиз. (lysed) (3+)

RND19187AYNM01 2010, рФ, москва, больной
2010, RF, Moscow, patient

ctxB7* – н/о (n/d)

RND19188JNGU01 2010, рФ, москва, больной
2010, RF, Moscow, patient

ctxB7* – н/о (n/d)

RND19191JNGT01 2010, рФ, москва, больной
2010, RF, Moscow, patient

ctxB7* – лиз. (lysed) (1+)

147NDXQ01 2010, украина, вн. ср.
2010, Ukraine, environment

ctxB1* PLE4** лиз. (lysed) (2+)

89NDXR01 2010, украина, вн. ср.
2010, Ukraine, environment

ctxB1* –** лиз. (lysed) (2+)

76MPVL01 2011, украина, больной
2011, Ukraine, patient

ctxB7* –** лиз. (lysed) (3+)

153MWRE01 2011, украина, больной
2011, Ukraine, patient

ctxB7* –** лиз. (lysed) (1+)

186PYBQ01 2011, украина, вн. ср.
2011, Ukraine, environment

ctxB7* –** лиз. (lysed) (2+)

2011EL-301AJFN01 2011, рФ, таганрог, вн. ср.
2011, RF, Taganrog, environment

ctxB1* –** лиз. (lysed) (2+)

м1509NEDZ01 2012, рФ, москва, больной
2012, RF, Moscow, patient

ctxB7* – лиз. (lysed) (1+)

3265/80JRQL01 2014, рФ, москва, больной
2014, RF, Moscow, patient

ctxB7* –** лиз. (lysed) (1+)

81JRQM01 2014, рФ, ростов, вн. ср.
2014, RF, Rostov, environment

ctxB1* –** лиз. (lysed) (3+)

77NWNZJ01 н/д, рФ, н/д, больной
no data, RF, no data, patient

ctxB1 PLE4 н/о (n/d)

примечания :  в надстрочном индексе штаммов указан сокращенный код доступа в GenBank; н/д – нет данных; вн. ср. – внешняя среда;  
* аллель гена ctxB указана согласно данным [15–18]; ** тип PLE-острова или его отсутствие (–) установлены ранее [11]; не лиз. – штамм  
не лизируется фагом эльтор, лиз. – штамм лизируется фагом эльтор, в скобках указана степень лизиса, определенная согласно инструкции к набо-
ру «бактериофаги диагностические холерные классический и эльтор, лиофилизат для диагностических целей»; н/о – не определено.

No te s :  in the superscript, the abbreviated access code to GenBank is specified; * allele of the ctxB gene is indicated according to the data [15–18]; 
** PLE island type or lack of it (–) was established previously [11]; not lysed – the strain is not lysed by the El Tor phage, lysed – the strain is lysed by the El Tor 
phage, the degree of lysis is indicated in brackets, determined according to the instructions for the kit “Classical and El Tor diagnostic cholera bacteriophages, 
lyophilizate for diagnostic purposes”; n/d – not determined. 
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фага эльтор. необходимо отметить, что в последние 
годы отмечается тенденция повышения устойчиво-
сти штаммов V. cholerae о1 биовара эль тор к дей-
ствию данного фага, что затрудняет его использова-
ние в диагностике. в результате активно развивается 
направление по поиску новых рас диагностических 
фагов [19–21]. при этом механизмы устойчивости 
штаммов V. cholerae о1 биовара эль тор к диагно-
стическому холерному фагу эльтор пока не уста-
новлены. в итоге показано, что типичные штаммы 
V. cholerae о1 эль тор, выделенные в 1970–1991 гг., 
лизируются данным фагом, что является общепри-
знанным фактом. чувствительными к данному фагу 
являются и геноварианты, завезенные после 2001 г. 
и лишенные острова PLE4. стоит отметить, что сре-
ди чувствительных к фагу геновариантов не обна-
ружено ни одного штамма, полностью (на 4+) лизи-
рующегося данным фагом (таблица). устойчивыми 
к фагу эльтор были штаммы, завезенные в дагестан 
в 1993–1998 гг., что подтверждает ранее получен-
ные сведения [16, 22]. при этом среди геновариан-
тов, содержащих остров PLE4, присутствуют как 
чувствительные (44,4 %), так и устойчивые изоляты 
(55,6 %). на основе полученных данных можно вы-
сказать предположение, что наличие острова PLE4, 
возможно, и вносит определенный вклад в устойчи-
вость штаммов к диагностическому холерному фагу 
эльтор, но существуют и другие, пока не выявленные 
механизмы фагоустойчивости. полученные данные 
еще раз подтверждают сложные взаимоотношения 
между патогеном и фагами. возможно, появление 
устойчивых к диагностическому холерному фагу 
эльтор штаммов V. cholerae о1 биовара эль тор обу-
словлено несколькими различными причинами и для 
их выяснения необходимо более детальное иссле-
дование их генома. подтверждением высказанного 
предположения могут служить сведения, получен-
ные м.T. Alam et al. при анализе токсигенных штам-
мов V. cholerae о1 биовара эль тор, выделенных в 
демократической республике конго в 2015–2017 гг. 
авторы показали, что устойчивые к ICP1-подобному 
фагу штаммы периодически возникали в популя-
ции выделяемых штаммов V. cholerae о1 биовара 
эль тор, при этом механизмы их появления каждый 
раз были новыми [23]. кроме того, данные исследо-
ватели считают, что фагоустойчивые варианты яв-
ляются «тупиком эволюции», в дальнейшем эволю-
ционируют только чувствительные к фагам штаммы 
возбудителя. 

таким образом, в результате проведенных иссле-
дований получены новые сведения о наличии и струк-
туре фагоиндуцируемых PLE-островов в составе ге-
нома штаммов V. cholerae о1 биовара эль тор, ранее 
завезенных на территорию российской Федерации 
и сопредельных стран, что расширяет сведения об 
их генетической организации. высказано предпо-
ложение о многообразии механизмов появления 
устойчивых к диагностическому холерному фагу 
эльтор штаммов V. cholerae о1 биовара эль тор. 
выявленная неоднородность генетической органи-

зации различных групп изученных штаммов может 
служить доказательством влияния литических фагов 
на процессы микроэволюции возбудителя холеры. 
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Современные подходы к оценке риска завоза инфекционных болезней  
на территорию российской Федерации

ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация 

риск завоза инфекционных заболеваний является актуальной угрозой санитарно-эпидемиологическому благо-
получию как на уровне отдельных стран и межгосударственных объединений, так и на уровне мирового сообще-
ства в целом. территория любой страны обладает фоном угроз, в связи с чем целью работы является комплексная 
оценка риска завоза инфекционных болезней на территорию россии для раннего и эффективного реагирования 
на возникающие биологические угрозы. материалы и методы. в работе использованы данные о структуре 
пассажиропотока и количестве лиц, прибывших на территорию россии, по данным портала единой межведом-
ственной информационно-статистической системы. информация о заболеваемости инфекционными болезнями, 
требующими проведения мероприятий по санитарной охране территории россии, приведена по данным офици-
альных сайтов региональных бюро воз, региональных центров профилактики и контроля заболеваний (CDC), 
министерств здравоохранения соответствующих стран. риск завоза инфекционных болезней оценивался в баллах 
по разработанной при участии авторов оригинальной методике. результаты и обсуждение. в работе определе-
на структура пассажиропотока через границы россии и выявлены наиболее актуальные инфекционные болезни, 
представляющие риск завоза, а также страны, завоз инфекций из которых является наиболее вероятным. по ре-
зультатам проведенной оценки отмечено, что наиболее вероятным является завоз лихорадки денге и холеры из 
региона Юго-восточной азии, лихорадки денге – из западно-тихоокеанского региона, холеры и малярии – из 
восточно-средиземноморского региона, холеры, малярии и лихорадки денге – из американского и африканского 
регионов. 
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Advanced Approaches to Assessment of Risk of Infectious Disease Importation  
onto the Territory of the Russian Federation
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Abstract. The risk of importation of infectious diseases is an urgent threat to sanitary and epidemiological well-being 
of the population, both at the level of individual countries and interstate associations, and globally. The territory of any 
country has a backdrop of hazards; therefore, the aim of the work was a comprehensive assessment of risk of infectious 
disease importation onto the territory of Russia for early and effective response to emerging biological threats. Materials 
and methods. We used information on the structure of passenger traffic and the number of persons arriving in Russia 
according to the portal of the Unified Interagency Information and Statistics System. The data on the incidence of in-
fectious diseases which require measures on sanitary protection of the territory of Russia is provided according to the 
official regional websites of WHO, regional сenters for Disease Control and Prevention (CDC), Ministries of Health of 
the respective countries. The risk of importation of infectious diseases was estimated in points in compliance with an 
original methodology developed with the participation of the authors. Results and discussion. We have determined the 
structure of the passenger traffic across the borders of Russia and the most relevant infectious diseases that pose a risk 
of importation, as well as the countries, from where the importation of infections is most likely to occur. It is outlined 
that importation of dengue fever and cholera from the Southeast Asian region, dengue from the Western Pacific region, 
cholera and malaria from the Eastern Mediterranean region, cholera, malaria and dengue from the American and African 
regions is most probable. 
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в настоящее время в ряде стран мира сохра-
няется сложная эпидемиологическая обстановка 
по ряду инфекционных заболеваний, в том числе 
по болезням, регистрация даже единичных случа-
ев заболевания которых может представлять собой 
чрезвычайную ситуацию в области общественно-
го здравоохранения. в 2022 г. отмечено 2 вспышки 
болезни, вызванной вирусом эбола (бввэ) в двух 
провинциях демократической республики конго 
(дрк) с общим количеством заболевших – 6 чело-
век. кроме того, зарегистрирована вспышка бввэ 
на территории республики уганда, где болезнь 
не регистрировалась с 2019 г. (выявлено 142 под-
твержденных случая, 55 из них закончились ле-
тально). в гане, где ранее никогда не отмечалась 
регистрация случаев болезни, вызванной вирусом 
марбург (бввм), в 2022 г. зарегистрированы трое 
заболевших жителей разных провинций страны. 
участилась регистрация случаев заболевания лихо-
радкой ласса (19 случаев в гвинее, 156 – в либерии, 
8202 – в нигерии, 20 – в сьерра-леоне, 1 – в того, 
1 – в Южно-африканской республике [Юар]). все 
чаще случаи заболевания лихорадкой ласса от-
мечаются за пределами эндемичных территорий. 
так, в 2022 г. зарегистрировано 3 завозных случая в 
великобритании. сообщения о неблагоприятной си-
туации по чуме поступали из дрк (615 случаев за-
болевания), китая (3 случая), монголии (2 случая), 
также известно об эпизоотических проявлениях на 
территории соединенных Штатов америки (сШа). 
кроме того, во многих странах мира сохраняется 
сложная эпидемиологическая обстановка по холере, 
малярии, лихорадке денге и другим инфекционным 
болезням, способным в считанные дни перерасти в 
глобальную угрозу мировому здравоохранению. при 
этом возросшая миграционная активность, увели-
чение пассажиропотока, развитие международного 
туризма, торговли и международно-экономических 
отношений также способствуют увеличению риска 
завоза инфекционных болезней в неэндемичные 
страны [1, 2].

в связи с этим риск завоза инфекционных бо-
лезней является актуальной угрозой санитарно-
эпидемиологическому благополучию как для от-
дельных стран и межгосударственных объединений, 
так и для мирового сообщества в целом [1, 3].

в россии с целью недопущения завоза ин-
фекционных болезней на территорию страны осу-
ществляется санитарно-карантинный контроль  
в пунктах пропуска через государственную грани-
цу, что является одним из направлений деятель-
ности роспотребнадзора в сфере реагирования на 
внешние угрозы [3]. на сегодняшний день в россии 
функционирует 241 пункт пропуска, из которых 
74 – воздушных, 72 – автомобильных, 60 – морских, 
28 – железнодорожных и 7 – смешанных пунктов 
пропуска. ежегодно границы россии пересекают 
более 23 млн человек. при этом общее количество 
лиц, досмотренных в ходе санитарно-карантинного 

контроля, в среднем составляет около 21 млн  
в год. 

территория любой страны мира обладает внеш-
ним фоном угроз санитарно-эпидемиологическому 
благополучию населения россии. учитывая общ-
ность границ россии с 16 государствами по суше 
и двумя по воде, наличие прямого авиасообщения 
более чем с 50 странами мира, создание в рамках 
международных соглашений единых экономических 
пространств, наличие трансграничных природных 
очагов инфекционных болезней, включая особо опас-
ные, риск завоза инфекционных болезней на терри-
торию нашей страны крайне высок и представляет  
существенную угрозу санитарно-эпидемиологиче-
скому благополучию населения россии.

в связи с вышесказанным целью данной работы 
является комплексная оценка риска завоза инфекци-
онных болезней на территорию россии для раннего 
и эффективного реагирования на возникающие био-
логические угрозы.

материалы и методы

в работе использованы данные о структуре пас-
сажиропотока и количестве лиц, прибывших на тер-
риторию россии, по данным портала единой межве-
домственной информационно-статистической систе-
мы. информация о заболеваемости инфекционными 
болезнями, требующими проведения мероприятий 
по санитарной охране территории россии, приведе-
на по данным официальных сайтов региональных 
бюро воз, региональных центров профилактики и 
контроля заболеваний (CDC), министерств здравоох-
ранения соответствующих стран. риск завоза инфек-
ционных болезней оценивался в баллах по разрабо-
танной при участии авторов оригинальной методике. 
в связи с тем, что пандемия COVID-19 резко снизила 
трансграничное перемещение населения всего мира, 
в работе рассмотрен «допандемийный» пассажиро-
поток, за период с 2015 по 2019 г., отражающий наи-
более реальные среднемноголетние показатели.

результаты и обсуждение

в период с 2015 по 2019 г. пассажиропоток в 
212 стран мира превысил 161 млн человек [4]. при 
этом наибольшее количество приезжих на терри-
торию россии (более 55 млн) зафиксировано из та-
ких государств, как казахстан, узбекистан, китай, 
таджикистан и Финляндия (34,2 % пассажиропото-
ка). в табл. 1 представлено 20 стран мира, из кото-
рых зафиксирован наибольший пассажиропоток на 
территорию россии в период 2015–2019 гг. 

при этом более 50 % из всех въезжающих в 
страну использовали автомобильный транспорт, бо-
лее 30 % – авиационный (рисунок). таким образом, 
ввоз инфекции именно этими видами транспорта яв-
ляется наиболее вероятным и представляет наиболь-
шую угрозу.
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кроме того, серьезную угрозу завоза инфекци-
онных болезней на территорию россии представля-
ют российские граждане, возвращающиеся из энде-
мичных по ряду инфекционных болезней стран.

в период 2015–2019 гг. более 205 млн граждан 
российской Федерации посетили 189 стран мира [5]. 
при этом основной пассажиропоток из россии от-
мечен в такие государства, как турция, абхазия, 
Финляндия, казахстан и китай, что составило бо-
лее 42,9 % выездного пассажиропотока (более 
88 млн человек). в табл. 2 представлено 20 стран,  
в которые граждане россии чаще всего выезжали в 
период с 2015 по 2019 г.

с целью выявления стран, риск завоза инфекци-
онных заболеваний из которых наиболее вероятен, 
проведено ранжирование государств по величине 
актуального риска завоза болезней на территорию 
россии (рз). для вычисления рз использовались по-
казатели заболеваемости на 100 тыс. населения (з) 
за текущий период (2022 г.), коэффициент болезни 

(кб), рассчитанный в соответствии с механизмом 
передачи инфекции (аспирационный – 2 балла, дру-
гие – 1 балл), и коэффициент пассажиропотока (кп), 
основанный на среднегодовом количестве прибыв-
ших лиц на территорию россии на 100 тыс. человек.

среднегодовое количество прибывших лиц на 
территорию россии рассчитывалось как количе-
ство прибывших граждан за год (2015–2019 гг.) и 
вычислялось среднее значение за последние 5 лет. 
коэффициент пассажиропотока соответствует значе-
нию в баллах от 1 до 13 в зависимости от количества 
приезжих на 100 тыс. населения. 

после необходимых расчетов вычисляется зна-
чение рз:

рз = кб · з · кп,
где рз – актуальный риск завоза инфекционной бо-
лезни на территорию россии; кб – коэффициент 
инфекционной болезни, требующий проведения 
мероприятий по санитарной охране территории 
российской Федерации; з – заболеваемость инфек-
ционной болезнью на 100 тыс. населения за текущий 
год (2022 г.); кп – коэффициент пассажиропотока.

количественную (балльную) оценку показате-
лей, определяющих величину рз, осуществляли с 
использованием методики их ранжирования по при-
веденной ниже схеме.

полученному числовому значению дан эквива-
лент в баллах: риску завоза в интервале от 0,001 до 
0,01 соответствовала градация в баллах от 1 до 10, 
значению от 0,011 до 0,1 – от 11 до 20 баллов, от 0,11 
до 0,5 – от 21 до 24 баллов, от 0,51 до 1,0 – от 25 до 
29 баллов, от 1,1 до 5 – от 30 до 44 баллов, от 5,1 
до 20 – от 45 до 65 баллов, от 20,1 до 50 – от 66 до 
92 баллов, от 50,1 до 100 – от 93 до 129 баллов, от 100  

Таблица 1 / Table 1
количество иностранных граждан, посетивших рф в 2015–2019 гг.

The number of foreign citizens who visited Russia  
in 2015–2019

№ страна / Country
среднее за 5 лет

Average value over 5 years
1 казахстан / Kazakhstan 4403964
2 узбекистан / Uzbekistan 2314661
3 китай / China 1797227
4 таджикистан / Tadjikistan 1352544
5 Финляндия / Finland 1169839
6 азербайджан / Azerbaijan 1138528
7 польша / Poland 999419
8 киргизия / Kyrgyzstan 858050
9 армения / Armenia 836516

10 молдова / Moldova 717213
11 германия / Germany 656744
12 абхазия / Abkhazia 473363
13 эстония / Estonia 457081
14 монголия / Mongolia 452079
15 беларусь / Belarus 393992
16 латвия / Latvia 352126
17 кндр / DPRK 290196
18 сШа / USA 284487
19 литва / Lithuania 260989
20 италия / Italy 219557

распределение граждан с учетом транспорта, используемого для 
прибытия в россию

The distribution of individuals, taking into account the means of 
transport used to arrive in Russia

Таблица 2 / Table 2
количество граждан рф, посетивших страны мира в 2015–2019 гг.
The number of Russian citizens who visited the countries of the world  

in 2015-2019

№ страна / Country
среднее за 5 лет

Average value over 5 years
1 турция / Turkey 4400739
2 абхазия / Abkhazia 4355910
3 Финляндия / Finland 3598381
4 казахстан / Kazakhstan 3215376
5 китай / China 2102435
6 эстония / Estonia 1737047
7 германия / Germany 1304256
8 польша / Poland 1219234
9 таиланд / Thailand 1042808
10 италия / Italy 991823
11 испания / Spain 925333
12 кипр / Cyprus 823665
13 греция / Greece 796912
14 литва / Lithuania 774307
15 оаэ / UAE 747970
16 азербайджан / Azerbaijan 728906
17 тунис / Tunisia 507811
18 Франция / France 494840
19 вьетнам / Vietnam 487792
20 египет / Egypt 478421
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до 250 – от 130 до 190 баллов [6, 7]. таким образом, 
максимально возможная величина риска завоза ин-
фекционной болезни составила 190 баллов. при диф-
ференциации риска завоза инфекционного заболева-
ния использовали четыре градации: минимальный 
(1–20 баллов), низкий (21–40 баллов), средний (41–
100 баллов), высокий (101–190 баллов). результаты 
проведенной оценки представлены в табл. 3.

применение разработанной методики показа-
ло, что наиболее вероятным является завоз таких 
инфекций, как: лихорадка денге – из региона Юго-
восточной азии (непал, мальдивы, Шри-ланка), 
западно-тихоокеанского региона (вьетнам, лаос, 
малайзия, сингапур, Филиппины), американского 
региона (бразилия, колумбия, гондурас, коста-рика, 
никарагуа, панама, перу, сальвадор); холера – из ре-
гиона Юго-восточной азии (бангладеш), восточно-
средиземноморского региона (афганистан, паки-
стан, сирия), африканского региона (малави и 
мозамбик), американского региона (гаити); маля-
рия – из восточно-средиземноморского региона 
(пакистан), африканского региона (мадагаскар, 
Южный судан), американского региона (панама). 

кроме того, прямое авиасообщение регионов 
россии с иностранными государствами многократно 
увеличивает риск завоза инфекций из регионов мира.

необходимо отметить, что высокий риск прибы-
тия на территорию российской Федерации лиц с ин-
фекционными болезнями, не представляющими эпи-
демиологической опасности (например, бруцеллез), 
характеризует минимальную биологическую угрозу 
санитарно-эпидемиологическому благополучию на-
селения россии; напротив, завоз даже единичного 
случая высококонтагиозной инфекции определит 
наивысший риск ее дальнейшего распространения. 
в связи с этим усиление мероприятий в рамках са-
нитарной охраны требует дифференциации инфек-
ционных заболеваний по уровню риска дальнейшего 
распространения инфекции на территории россии. 

для вычисления уровня риска распростране-
ния (рр) инфекционных заболеваний на территории 
россии использовалось базовое репродуктивное 
число (Ro) и полученный коэффициент риска завоза 
инфекции (рз).

рр = рз · Ro,
где рр – риск дальнейшего распространения инфек-
ционной болезни на территории россии; Ro – базо-
вое репродуктивное число.

при этом, по оценочным данным, базовое репро-
дуктивное число для натуральной оспы составляет 
4,75 [8]; полиомиелита, вызванного диким полио-
вирусом, – 6; торс – 3,5; легочной чумы – 3,15 [9]; 
бврс – 0,55; COVID-19 – 2,2 [10]; бввэ – 1,8 [11].

при дифференциации риска распространения 
инфекционной болезни на территории россии ис-
пользовались следующие градации: высокий риск 
(рр>1) и низкий риск (рр<1). так, например, риск 
распространения чумы легочной формы из китая яв-
ляется высоким (больше 1) и равен 12,6. в то время 
как риск распространения бруцеллеза минимален, 
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равен 0, в связи с тем, что больной человек эпиде-
миологической опасности не представляет. 

проведенная оценка позволила ранжировать 
внешние эпидемиологические угрозы для целена-
правленного принятия управленческих решений по 
предупреждению заноса инфекционных заболева-
ний. предложенная методика позволит научно обос-
новать основные направления организационных,  
профилактических и противоэпидемических меро-
приятий для обеспечения санитарно-эпидемио-
логиче ского благополучия. с 2022 г. в россии на 
всех пунктах пропуска через государственную гра-
ницу внедрена в эксплуатацию информационно-
аналитическая система «периметр», в задачи кото-
рой входит оказание экспертной помощи специали-
стам санитарно-карантинных пунктов в проведении 
оценки рисков, связанных с завозом опасных инфек-
ционных болезней. в качестве расширения функ-
ционала информационной системы целесообразно 
внедрение методики расчета риска завоза инфекци-
онных болезней в аис «периметр».

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

финансирование. авторы заявляют об отсут-
ствии дополнительного финансирования при прове-
дении данного исследования.
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м.а. макашова1, е.Г. оглодин1, н.а. Шарапова1, а.е. самойлов2, Г.а. ерошенко1, В.В. кутырев1

Влияние Yersinia pestis на почвенных нематод Panagrolaimus sp.  
из Горно-алтайского высокогорного очага чумы 

1ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация;  
2ФБУН «Научно-исследовательский институт системной биологии и медицины», Москва, Российская Федерация 

цель – изучение взаимодействия Yersinia pestis с почвенными нематодами, выделенными на территории 
горно-алтайского высокогорного очага чумы. материалы и методы. в работе использованы флуоресцентный 
штамм Y. pestis км2083 – производный природного штамма филогенетической линии 4.ANT античного биова-
ра основного подвида – и культура нематод, выделенные на одной территории горно-алтайского очага чумы. 
систематическую принадлежность нематод определяли по участку гена 18S ррнк, филогенетический анализ 
проводили методом Maximum Likelihood на основе модели Tamura-Nei в программе Mega 7.0. взаимодействие 
штамма Y. pestis км2083 и нематод изучали при культивировании на твердой агаровой среде NGM. наблюдение 
за нематодами осуществляли с использованием микроскопов Stemi-2000C (Carl Zeiss, германия) и Axio Imager Z2 
(Carl Zeiss, германия). результаты и обсуждение. установлено, что использованные в работе нематоды из горно-
алтайского высокогорного очага чумы относятся к роду Panagrolaimus. культивирование нематод на газоне 
штамма Y. pestis основного подвида античного биовара филогенетической линии 4.ANT в течение 24 ч не привело 
к сокращению продолжительности жизни нематод по сравнению с контрольным образцом, что свидетельствует 
об отсутствии токсичности использованного штамма по отношению к нематодам Panagrolaimus. на кутикуле 
нематод отмечено образование биопленки в области половых органов и хвоста, в пищеварительном тракте на-
блюдали скопления флуоресцентных клеток возбудителя чумы. полученные данные могут свидетельствовать о 
способности нематод к переносу возбудителя чумы в почвенном биоценозе.

Ключевые слова: возбудитель чумы, горно-алтайский высокогорный очаг чумы, почвенные нематоды.
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M.A. Makashova1, E.G. Oglodin1, N.A. Sharapova1, A.E. Samoilov2, G.A. Eroshenko1, V.V. Kutyrev1

effect of Yersinia pestis on the Soil Nematodes Panagrolaimus sp.  
from the Gorno-Altai High-Mountain Focus of Plague
1Russian Reserach Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation;  
2Research Institute of Systems Biology and Medicine, Moscow, Russian Federation

Abstract. The aim of the work was to study interaction of Yersinia pestis with soil nematodes isolated on the terri-
tory of the Gorno-Altai high-mountain plague focus. Materials and methods. We used the fluorescent Y. pestis strain 
KM2083, a derivative of the natural strain of the 4.ANT phylogenetic line, the antique biovar of the main subspecies, 
and a nematode culture isolated in the same area of the Gorno-Altai plague focus. The taxonomy of nematodes was 
determined by the region of the 18S rRNA gene; phylogenetic analysis was performed using the Maximum Likelihood 
method based on the Tamura-Nei model in the Mega 7.0 software. The interaction of the Y. pestis KM2083 strain and the 
nematodes was studied during cultivation on a solid NGM agar medium. Nematodes were observed using microscopes 
Stemi-2000C (Carl Zeiss, Germany) and Axio Imager Z2 (Carl Zeiss, Germany). Results and discussion. It has been 
established that the nematodes from the Gorno-Altai high-mountain plague focus used in the work belong to the genus 
Panagrolaimus. Cultivation of nematodes on the lawn of the Y. pestis strain of the main subspecies of antique biovar, the 
4.ANT phylogenetic line for 24 hours did not lead to a reduction in the lifespan of nematodes compared to the control 
sample, which indicates the absence of toxicity of the used strain towards Panagrolaimus nematodes. On the cuticle of 
nematodes, the formation of a biofilm in the genital area and tail has been noted, and accumulations of fluorescent cells 
of the plague pathogen observed in the digestive tract. The data obtained can indicate the ability of nematodes to carry 
the plague pathogen in the soil biocoenosis.
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механизмы сохранения Yersinia pestis в течение 
длительных межэпизоотических периодов и взаимо-
действия возбудителя чумы с членами почвенных 
биоценозов остаются малоизученными. во время 
эпизоотий возбудитель чумы попадает в почву из 
трупов павших животных, блох и их экскрементов. 
одними из первых в процесс деструкции органиче-
ских остатков включаются почвенные нематоды, на-
селяющие почву в больших количествах. в связи с 
возможностью взаимодействия нематод с Y. pestis в 
почве актуальным является изучение их взаимоот-
ношений и определение возможной роли почвенных 
нематод как резервуаров чумной инфекции. Широко 
известен пример ассоциации энтомопатогенных не-
матод Heterorhabditis и Steinernema с бактериями 
Photorhabdus и Xenorhabdus, которые играют ключе-
вую роль в патогенезе и гибели насекомых, поражен-
ных нематодами [1].

установлено, что возбудитель чумы может ока-
зывать патогенное воздействие на нематод, исполь-
зуя два различных механизма. показано, что об-
разование биопленки Y. pestis на кутикуле нематод 
Caenorhabditis elegans в области головы блокирует 
питание и приводит к их гибели [2, 3]. за образова-
ние биопленки у возбудителя чумы отвечает оперон 
hmsHFRS, расположенный в хромосомной области 
пигментации. в случае утраты этой области или по-
тери функциональности генов оперона hmsHFRS за 
счет единичных мутаций возбудитель чумы теряет 
способность к биопленкообразованию [2, 3]. также 
описан не зависящий от биопленки механизм гибели 
нематод, основанный на токсическом действии про-
дуктов чумного микроба, накапливающихся в кишеч-
нике круглых червей [4]. установлено, что мутации в 
генах ompT, y3857, yapH, ассоциируемых с вирулент-
ностью Y. pestis, а также в гене y1324 белка внешней 
мембраны Ail и в генах y0340, y1021, y2663, y3913, 
y0941, y4018 снижают вирулентность штаммов воз-
будителя чумы для C. elegans [4, 5]. отсутствие в 
геноме штаммов Y. pestis плазмид pCad, pPst, pFra, 
напротив, не влияет на степень патогенности в отно-
шении нематод вне зависимости от биопленкообра-
зования [3, 4]. 

существует ряд предположений о том, что за-
раженные возбудителем чумы нематоды участвуют в 
активизации эпизоотического процесса в природном 
очаге. согласно гипотезе вертикальной трансмиссии 
нематоды – паразиты блох, зараженные Y. pestis, осу-
ществляют перенос возбудителя чумы из почвенно-
го в наземный биоценоз [6]. рассеивание фрагментов 
биопленки с кутикулы C. elegans с последующим 
образованием колоний Y. pestis в эксперименте пред-
полагает возможность диссеминации возбудителя 
чумы нематодами и в почвенном биоценозе [7].

как правило, эксперименты по изучению влия-
ния Y. pestis на круглых червей проводят на модель-
ном объекте – нематоде C. elegans, в то время как 
данные о взаимодействии штаммов Y. pestis и нема-
тод, выделенных на одном участке природного оча-

га чумы, отсутствуют. для проведения такого экс-
перимента целесообразно использование недавно 
выделенных штаммов возбудителя чумы и нематод 
из эпизоотически активных природных очагов, од-
ним из которых в настоящее время является горно-
алтайский высокогорный очаг. таким образом, цель 
данной работы – выявление особенностей взаимо-
действия Y. pestis с почвенными нематодами, выде-
ленными на территории горно-алтайского высоко-
горного очага чумы.

материалы и методы

Штаммы Y. pestis и нематод. в работе ис-
пользован флуоресцентный штамм Y. pestis км2083 
с включенной в геном плазмидой pTurboGFP-B (зао 
«евроген», россия), производный штамма Y. pestis 
216 основного подвида античного биовара филоге-
нетической линии 4.ANT, выделенного в 2017 г. от 
серого сурка Marmota baibacina в горно-алтайском 
высокогорном очаге чумы (координаты: N 49.63350°, 
E 89.05306°). образцы почвы для выделения нематод 
были собраны в 2016 г. из норы серого сурка по ме-
тоду конверта на участке с ранее зафиксированной 
эпизоотической активностью горно-алтайского вы-
сокогорного очага чумы (координаты: N 49.36537°, 
E 89.05073°). для выделения нематод 1 г почвы по-
мещали на чашку петри с агаром NGM [NaCl (3 г), 
агар (17 г), пептон (2,5 г), холестерин – 5 мг/мл в 
этиловом спирте (1 мл), 1 м буфер KPO4, рн 6,0 – 
108,3 г KH2Pо4, 35,6 г K2HPO4, H2O до 1 литра (1 мл), 
1 M MgSO4 (1 мл), 1 м CaCl2 (1 мл), долить дистил-
лированной водой до литра], с газоном Escherichia 
coli OP50 и инкубировали при температуре 22 °с и 
влажности 60 % в климатической камере KBF 115 
(Binder, германия), наблюдая за выходом нематод 
из почвы на поверхность агара. отдельных особей 
перемещали на новые чашки петри с газоном E. coli 
OP50. очистку от посторонней микрофлоры прово-
дили последовательным пересевом нематод, а также 
отмывкой яиц с использованием глутарового альде-
гида [8].

Систематическое определение нематод. 
выделение генетического материала из 10 взрослых 
особей нематод проводили комплектом реагентов 
для экстракции днк из биологического материала 
«днк-сорб-д» («амплисенс», россия) в соответ-
ствии с инструкцией производителя. с помощью 
полимеразной цепной реакции (пцр) в приборе 
Bio-Rad T100 Thermal Cycler (Bio-Rad, сШа) по-
лучали фрагменты гена ррнк малой субъединицы 
рибосомы при использовании праймеров SSU18A 
(5’AAAGATTAAGCCATGCATG3’) и SSU26 
(5’CATTCTTGGCAAATGCTTTCG3’) [9] и комплек-
та реактивов для пцр (Thermo Scientific, сШа). 
капиллярное секвенирование ампликонов выполня-
ли на генетическом анализаторе ABI PRISM 3500xL 
(Applied Biosystems, сШа). полученные нуклеотид-
ные последовательности сравнивали с нуклеотидны-
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ми последовательностями простейших из базы дан-
ных NCBI GenBank с помощью алгоритма BLAST. 
множественное выравнивание последовательностей 
проводили алгоритмом MAFFT (https://www.ebi.
ac.uk/Tools/msa/mafft/), из анализа были исключены 
короткие последовательности. Филогенетический 
анализ выполняли в программе Mega 7.0 (метод 
Maximum Likelihood, модель Tamura-Nei с бутстреп-
подкреплением 500 повторов).

Анализ влияния возбудителя чумы на почвен-
ных нематод. Штамм возбудителя чумы культиви-
ровали на твердой питательной среде LB при 28 °C 
в течение 48 ч. в качестве контрольного образца в 
эксперименте использовали лабораторный штамм 
E. coli OP50, выращивая его при 37 °C на протяжении 
24 ч. бактериальные суспензии готовили в физио-
логическом растворе в концентрации 109 кое/мл, 
наносили 0,1 мл на чашку петри (диаметр 90 мм) с 
агаром NGM и инкубировали при 22 °C и влажности 
60 % в течение 24 ч. затем на бактериальные газо-
ны переносили нематод на стадии L4 в количестве 
20 шт. совместное культивирование проводили в 
климатической камере при 22 °C и влажности 60 %, 
имитируя условия почв. через 24 ч нематод инди-
видуально переносили на новые чашки петри диа-
метром 55 мм с газоном E. coli OP50 на агаре NGM 
под контролем стереомикроскопа Stemi-2000C (Carl 
Zeiss, германия). количество живых и погибших не-
матод подсчитывали ежедневно, нематоду считали 
мертвой при отсутствии реакции на изменение осве-
щения и прикосновение. образцы просматривали 
при использовании микроскопа Axio Imager Z2 (Carl 
Zeiss, германия).

Статистический анализ. построение графи-
ка и анализ выживаемости нематод осуществляли в 
программе PRISM (версия 9.5.0). расчет выживаемо-
сти проводили методом каплана – мейера, для срав-
нения кривых выживаемости использовали логариф-
мический ранговый критерий (мантела – кокса). 
кривую выживаемости экспериментального образца 
считали значимо отличающейся от контрольной при 
величине p-уровня значимости <0,05.

результаты и обсуждение

Определение систематической принадлеж-
ности нематод. из почвы норы серого сурка путем 
культивирования на питательной среде NGM была 
получена аксеническая культура свободноживущих 
нематод. для установления их систематической при-
надлежности амплифицировали участок гена 18S 
ррнк, используя праймеры SSU18A и SSU26 [9], за-
тем определяли нуклеотидную последовательность 
методом капиллярного секвенирования. 

при сравнении полученного участка дли-
ной 922 п.н. с имеющимися в базе данных NCBI 
GenBank последовательностями днк наибольший 
процент идентичности (97,79 % при 97 % покры-
тии последовательности) выявлен для гена рнк ма-

лой субъ единицы рибосомы нематоды Panagrolai-
mus sp. 4164 (№ доступа MK301117.1) [10]. в соот-
ветствии с процентом гомологии нуклеотидной по-
следовательности анализируемая культура нематод 
относится к роду Panagrolaimus. в целях уточнения 
систематической принадлежности использован на-
бор из 23 нуклеотидных последовательностей ри-
босомальных генов нематод, относящихся к семей-
ству Panagrolaimidae. для укоренения была взята 
последовательность гена 18S ррнк Strongyloides 
stercoralis (№ доступа M84229.1), входящей в один 
инфраотряд Panagrolaimomorpha с исследуемыми 
нематодами [10].

по данным проведенного филогенетического 
анализа нуклеотидной последовательности, иссле-
дуемая нематода относится к роду Panagrolaimus со 
стопроцентной поддержкой ветви (рис. 1). известно, 
что нематоды этого рода являются избирательными 
бактерио-детритофагами [11] и содержатся в почвах 
горно-алтайского высокогорного очага чумы в раз-
личных типах почв и биоценозов, что свидетельству-
ет о распространенности этих нематод в очаге [12]. 

Особенность образования биопленки на ку-
тикуле и анализ выживаемости нематод на газо-
не Y. pestis. для оценки влияния возбудителя чумы 
на почвенных нематод проводили культивирование 
нематод рода Panagrolaimus, выделенных из почвы 
горно-алтайского высокогорного очага чумы, на 
газонах флуоресцентного штамма Y. pestis км2083, 
для получения которого использовали природный 
штамм, выделенный на той же территории, что и не-
матоды. использование организмов, полученных из 
одного биоценоза, приближает эксперимент к реаль-
ным природным условиям за счет адаптации орга-
низмов к одинаковым условиям обитания. 

Штамм Y. pestis км2083 высевали на среду 
NGM, менее богатую питательными веществами 
по сравнению с используемой для культивирова-
ния возбудителя чумы средой LB, и инкубировали 
при пониженной температуре 22 °с в целях имита-
ции условий, приближенных к природным и более 
благоприятных для нематод. на выросшие газоны 
Y. pestis помещали нематод и оставляли на 24 ч, 
после чего нематод переносили на газоны с E. coli 
OP50. инкубация нематод с возбудителем чумы в те-
чение суток является достаточной для колонизации 
C. elegans [4]. 

по окончании эксперимента на кутикуле образо-
вывалась биопленка на половых органах (рис. 2, а) 
и на кончике хвоста (рис. 2, в), которая не мешала 
нематодам свободно передвигаться по поверхности 
агара. также внутри нематод в кишечном тракте 
наблюдали скопления групп флуоресцентных кле-
ток Y. pestis (рис. 2, C). ранее при культивировании 
нематод отрядов Tylenchida и Rhabditida, выделен-
ных из почв природных очагов чумы прикаспия 
(прикаспийский песчаный, волго-уральский степ-
ной и прикаспийский северо-западный степной 
очаги чумы), на газонах возбудителя чумы также 
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рис. 1. Филогенетический анализ не-
матод Panagrolaimus, выделенных из 
почвы горно-алтайского высокогор-
ного очага чумы, на основе нуклео-
тидной последовательности участка 
гена 18S ррнк (программа Mega 7.0, 
метод Maximum Likelihood, модель 
Tamura – Nei). нуклеотидная после-
довательность нематоды из горно-
алтайского высокогорного очага отме-
чена стрелкой. рядом с ветвями пока-
заны значения бутстреп-подкрепления, 
превышающие 75 %

Fig. 1. Phylogenetic analysis of Panagro-
laimus nematodes isolated from the soil 
of the Gorno-Altai high-mountain plague 
focus, based on the nucleotide sequence 
of the 18S rRNA gene region (Mega 7.0 
software, Maximum Likelihood method, 
Tamura-Nei model). The nucleotide se-
quence of the nematode from the Gorno-
Altai high-mountain focus is marked with 
an arrow. Bootstrap reinforcement values 
greater than 75 % are shown next to the 
branches

рис. 2. скопления клеток 
флуоресцентного штамма 
Y. pestis км2083 в виде био-
пленки на вульве (А) и хвосте 
(B) нематод Panagrolaimus 
sp., и групп клеток Y. pestis 
внутри кишечного тракта 
нематоды (C). микроскоп 
Axio Imager Z2 (Carl Zeiss, 
германия)

Fig. 2. Clusters of cells of 
the fluorescent Y. pestis 
strain KM2083 in the form 
of a biofilm on the vulva 
(A) and tail (B) of the nema-
tode Panagrolaimus sp., and 
groups of Y. pestis cells in-
side the intestinal tract of the 
nematode (C). Microscope 
Axio Imager Z2 (Carl Zeiss, 
Germany)

наблюдали образование биопленки на половых орга-
нах нематод [7]. в качестве одного из морфологиче-
ских проявлений, характерных для инфицированных 
возбудителем чумы нематод, было описано вздутие 
и опухание хвоста [4]. возможно, что образование 
биопленки на хвосте, выявленное в настоящем ис-
следовании, связано с этим эффектом, а именно со 
способностью клеток Y. pestis к адгезии в этой об-

ласти. во многих исследованиях обращается внима-
ние на образование биопленки на головной области 
C. elegans, последствием которого является гибель 
нематоды [3, 13], однако в данном исследовании для 
нематод Panagrolaimus этого явления не наблюдали. 

по результатам изучения выживаемости нема-
тод Panagrolaimus sp., культивированных на газоне 
штамма Y. pestis км2083, установлено отсутствие 
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влияния штамма возбудителя чумы на продолжи-
тельность жизни нематод. об этом свидетельствует 
p-уровень значимости, равный 0,35 и значительно 
превышающий допустимый уровень (p<0,05), что 
указывает на отсутствие значимых статистических 
различий между кривыми выживания контрольного 
(нематоды культивированы на газоне E. coli OP50) и 
экспериментального (нематоды культивированы на 
газоне E. coli OP50) образцов (рис. 3). 

по данным литературы, при культивирова-
нии C. elegans N2 в течение 24 ч на газоне штам-
ма Y. pestis кIм5, лишенного оперона hmsHFRS,  
с последующим переносом нематод на газон E. coli 
OP50 к 8-му дню эксперимента большинство нема-
тод погибало. при увеличении времени культиви-
рования нематод на газоне Y. pestis KIM5 до 8 суток 
скорость гибели нематод оставалась такой же, вре-
мя гибели 50 % особей C. elegans N2 составляло 
(3,63±0,27) дня [4]. аналогичную динамику гибели 
C. elegans N2 наблюдали при непрерывном куль-
тивировании в течение 10 суток на газоне штамма 
Y. pestis кIм8-е и его производных, лишенных опе-
рона hmsHFRS [5]. в обеих работах подавляющее 
большинство инфицированных возбудителем чумы 
нематод погибали к 7–10-му дню, в то время как 
на момент окончания нашего эксперимента более 
50 % особей оставались жизнеспособными, что мо-
жет свидетельствовать об отсутствии токсического 
влияния возбудителя чумы либо о незначительном 
влиянии на нематод. показано, что при питании на 
бактериальных колониях почвенные нематоды мо-
гут распространять бактерии во время передвиже-
ния как при испражнении непереваренных бакте-
риальных клеток, так и посредством отсоединения 
клеток, прилипших к поверхности тела червя [14]. 
учитывая высокую долю жизнеспособных нематод 
после контакта с Y. pestis, различные механизмы 
диссеминации бактериальных клеток круглыми чер-
вями, а также высокую подвижность нематод (ско-
рость движения C. elegans N2 на питательной среде 

колеблется от [31±4] мкм/с в присутствии пищи до 
[219±29] мкм/с при ее отсутствии [15]), можно пред-
положить, что нематоды достаточно активно распро-
страняют Y. pestis в почвенном субстрате.

для выяснения причин полученных разли-
чий в воздействии возбудителя чумы на почвенных 
нематод c данными литературы нами проведена 
оценка структурно-функционального состояния из-
вестных генов, предположительно участвующих в 
токсическом механизме гибели нематод, в геноме 
используемого флуоресцентного штамма Y. pestis 
км2083. при сравнении последовательностей этих 
генов ompT (ycoA), y3857, yapH, y1021, y0340, y2663, 
y3913, y0941, y4018 [4, 5] по геному Y. pestis KIM10+ 
(ID NCBI GenBank: NC 004088.1) с полногеномной 
последовательностью штамма Y. pestis км2083 еди-
ничных замен нуклеотидов, инсерций или делеций в 
них не обнаружено.

использованный в этой работе штамм Y. pestis 
км2083 относится к штаммам основного подвида 
античного биовара филогенетической линии 4.ANT, 
для которой характерно присутствие в составе гено-
ма плазмиды pTP33 [16–18]. при изучении влияния 
плазмиды pTP33 на эффективность биопленкообра-
зования в блохах выявлено увеличение частоты об-
разования и размера биопленки [19]. в результате 
проведенного ранее структурного анализа этой плаз-
миды установлено, что у части последовательностей 
выявлен уровень гомологии 46–76 % с участками ге-
нов фагов бактерий-симбионтов (рода Photorhabdus, 
Xenorhabdus и Sodalis) энтомопатогенных нема-
тод [18]. в связи с этим наиболее вероятно, что 
внедрение фага в клетку предковой формы Y. pestis 
филогенетической линии 4.ANT произошло во вре-
мя нахождения бактерий внутри круглых червей, что 
также косвенно подтверждает отсутствие выражен-
ного токсического действия на нематод. 

очевидно, что сохранение генов, участвующих 
в образовании биопленки, необходимо для выжива-
ния возбудителя в природных очагах чумы, так как 
без этой способности штаммы Y. pestis не смогут эф-
фективно использовать эктопаразитов для трансмис-
сии инфекции из-за отсутствия образования блока в 
преджелудке блох. кроме того, образование биоплен-
ки возбудителя чумы на поверхности тела нематод и 
сохранение бактериальных клеток в пищеваритель-
ном тракте может приводить как к распространению 
бактерий нематодами в пределах почвенного биоце-
ноза, так и к выносу в наземный биоценоз посред-
ством инфицирования Y. pestis свободноживущих 
бактериоядных на личиночной стадии энтомопара-
зитических нематод – паразитов блох [6].

таким образом, в результате исследования 
свободноживущих нематод, выделенных из почвы 
горно-алтайского высокогорного очага, опреде-
лена их систематическая принадлежность к роду 
Panagrolaimus. при изучении влияния культивиро-
вания нематод этого рода на газоне штамма Y. pestis 
км2083 филогенетической линии 4.ANT продолжи-

рис. 3. выживаемость нематод Panagrolaimus sp. при культиви-
ровании на газоне Y. pestis км2083 (в течение 24 ч) с последую-
щим переносом на газон E. coli OP50. в качестве контрольного 
образца использованы нематоды, на протяжении всего периода 
времени культивированные на газоне E. coli OP50

Fig. 3. Survivability of nematodes Panagrolaimus sp. when cultivat-
ed on the lawn of Y. pestis KM2083 (for 24 hours) with subsequent 
transfer to the lawn of E. coli OP50. Nematodes cultivated on the 
lawn of E. coli OP50 throughout the entire time period were used as  
a control sample
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тельность жизни Panagrolaimus не отличалась от та-
ковой у особей, культивированных на газоне E. coli 
OP50. при микроскопии образцов на кутикуле не-
матод отмечали образование биопленки возбудителя 
чумы в области хвоста и половых органов нематод, 
в то время как в кишечнике наблюдали конгломера-
ты и единичные клетки Y. pestis. более длительная 
продолжительность жизни нематод, выявленная в 
этой работе, по сравнению с данными по совмест-
ному культивированию модельных нематод C. ele-
gans на газонах штаммов возбудителя чумы, может 
свидетельствовать о наличии коадаптаций организ-
мов, выделенных из одного биоценоза, и возможной 
роли нематод как в распространении клеток Y. pestis 
в пределах почвенного биоценоза, так и в выносе 
клеток бактерий в наземную экосистему согласно 
гипотезе вертикальной трансмиссии. дальнейшее 
изучение взаимодействий возбудителя чумы с нема-
тодами, в том числе влияния на продолжительность 
жизни круглых червей и возможности сохранения 
бактериальных клеток в нематодах, позволит оце-
нить роль нематод в жизненном цикле Y. pestis и в 
инициации эпизоотического процесса в природных 
очагах чумы.
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обеззараживание поверхностей, контаминированных коронавирусом SARS-CoV-2,  
ультрафиолетовым излучением ртутной лампы низкого давления
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целью работы явилось определение эффективных ультрафиолетовых (уФ) доз, необходимых для обезза-
раживания контаминированных коронавирусом SARS-CoV-2 поверхностей, при использовании ртутной лампы 
низкого давления. материалы и методы. для проведения оперативной дезинфекции поверхностей использован 
специально разработанный источник уФ-излучения мощностью 7,5 вт с длиной волны 254 нм в форме порта-
тивного фонаря, который обладает высокой эффективностью выхода уФ-излучения и возможностью длительной 
работы в автономном режиме от компактной батареи. в исследованиях использовали суспензионную культуру 
коронавируса SARS-CoV-2 с биологической активностью 5,3∙106 бое/мл. объектами тестирования служили пла-
стиковые чашки петри (одноразовые) и офисная бумага (марка с, плотность 80 г/м2). результаты и обсуждение. 
определены дозы уФ-излучения, обеспечивающие дезинфекцию поверхностей, контаминированных возбудите-
лем COVID-19, с эффективностью от 99,0 % (бумага) до 99,95 % (пластик). полученные результаты позволяют 
рекомендовать портативный уФ-облучатель для использования в практике профилактических мероприятий по 
борьбе с распространением заболевания, вызванного коронавирусом SARS-CoV-2.

Ключевые слова: дезинфекция, коронавирус SARS-сoV-2, уФ-излучение.

Корреспондирующий автор: Борисевич Сергей Владимирович, e-mail: 48nii@mail.ru.
Для цитирования: Масякин Д.Н., Алферов А.Е., Кикоть С.Г., Андрощук И.А., Кириллов В.Б., Кириллова С.Л., Ковальчук Е.А., Котов М.А., Лопота В.А., 

Рудой И.Г., Соловьев Н.Г., Сорока А.М., Труфанова В.В., Чепуренков Н.Я., Шемякин А.Н., Якимов М.Ю., Борисевич С.В. Обеззараживание поверхностей, 
контаминированных коронавирусом SARS-CoV-2, ультрафиолетовым излучением ртутной лампы низкого давления. Проблемы особо опасных инфекций. 2023; 
2:134–139. DOI: 10.21055/0370-1069-2023-2-134-139

Поступила 31.08.2022. Отправлена на доработку 23.01.2023. Принята к публ. 19.05.2023.

D.N. Masyakin1, A.E. Alferov1, S.G. Kikot’2, I.A. Androshchuk1, V.B. Kirillov1, S.L. Kirillova1,  
E.A. Koval’chuk1, M.A. Kotov3, V.а. Lopota4, I.G. Rudoy5, N.G. Solov’ev3, A.M. Soroka5,  
V.V. Trufanova1, N.Ya. Chepurenkov1, A.N. Shemyakin3, M.Yu. Yakimov3, S.V. Borisevich1

Disinfection of Surfaces Contaminated with SARS-CoV-2 Coronavirus by UV Radiation  
of Low-Pressure Mercury-Vapour Lamp
148th Central Research Institute of the Ministry of Defense of the Russian Federation, Sergiev Possad, Russian Federation; 
2Directorate of the Chief of Radiation, Chemical and Biological Protection Troops of the Armed Forces of the Russian Federation, 
Moscow, Russian Federation; 
3Ishlinsky Institute for Problems in Mechanics of the Russian Academy of Sciences, Moscow, Russian Federation; 
4Russian State Scientific Centre for Robotics and Technical Cybernetics, Saint-Petersburg, Russian Federation; 
5Innovative Scientific and Technological Company “ProTech”, Moscow, Russian Federation

Abstract. The aim of the work was to determine the effective ultraviolet (UV) doses required for the disinfection of 
surfaces contaminated with the SARS-CoV-2 coronavirus using a low-pressure mercury lamp. Materials and methods. 
To carry out prompt disinfection of surfaces, a specially designed source of UV radiation with a power of 7.5 W at a 
wavelength of 254 nm in the form of a portable flashlight was employed, which has a high efficiency of UV radiation 
output and the possibility of long-term autonomous operation from a compact battery. In the studies, a suspension culture 
of the SARS-CoV-2 coronavirus with biological activity of 5.3∙106 PFU/ml was used. The objects of testing were plastic 
Petri dishes (disposable) and office paper (grade C, density 80 g/m2). Results and discussion. Doses of UV radiation 
that provide disinfection of surfaces contaminated with the COVID-19 pathogen with an efficiency of 99.0 % (paper) to 
99.95 % (plastic) have been determined. The results obtained make it possible to recommend a portable UV irradiator for 
use in the practice of preventive measures to combat the spread of the disease caused by the SARS-CoV-2 coronavirus.
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распространение новой коронавирусной инфек-
ции COVID-19, достигшее согласно определению 
всемирной организации здравоохранения уровня 
пандемии, вошло в историю как чрезвычайная си-
туация мирового масштаба и привлекло к себе вни-
мание специалистов здравоохранения и населения 
во всех странах. основными путями распростра-
нения COVID-19 являются воздушно-капельный и 
контактный. важной особенностью коронавируса 
SARS-CoV-2 является достаточно продолжительное 
(от 8–10 часов до нескольких суток) сохранение его 
жизнеспособности в воздухе и на различных поверх-
ностях [1–5].

возможность инактивации вируса SARS-CoV-2 
с помощью различных химических реагентов [6, 7], 
а также физических методов воздействия, прежде 
всего ультрафиолетовым (уФ) излучением [3], была 
показана в течение 2020 г.

воздействие уФ-излучением диапазона 220–
290 нм является хорошо известным и эффективным 
способом деструкции всех биологических патогенов 
(бактерий, вирусов, спор и т.д.) [8, 9].

эксперименты по воздействию уФ-излучением 
на представителя семейства коронавирусов (вирус 
мышиного гепатита, murine hepatitis virus [MHV] 
coronavirus) были проведены впервые в 1978 г. для 
выживаемости 10,0 и 0,1 % вирусной популяции уФ-
дозы составили 1,5 и 5 мдж/см2 соответственно [10]. 

спустя 10 лет было выявлено, что воздействие 
излучения ртутной лампы низкого давления (рлнд) 
с длиной волны 254 нм и мощностью 15 вт на рас-
положенные в 1 м от излучателя чашки петри диа-
метром 9 см с образцами коронавирусов животных 
обеспечивает за 15 минут уровень дезинфекции 
выше 99,9 % [11]. оценка уФ-дозы для этих условий 
составила около 200 мдж/см2 [10]. параметры об-
лучения для инактивации MHV в аэрозолях при ис-
пользовании рлнд оказались достаточно низкими: 
выживаемость 12,2 % соответствовала вирулицид-
ной дозе 0,6 мдж/см2 [12].

исследования уФ-дезинфекции, которая может 
быть как эффективной, так и технологичной, актив-
но проводились в 2020 г. с вирусом SARS-CoV-2. 
применялось не только излучение рлнд с длиной 
волны 254 нм [13–15], но и более «экзотические» 
источники света уФ-диапазона, включая свето-
диоды с длиной волны 280 нм [16] и эксимерную 
лампу с длиной волны излучения 222 нм [17]. для 
одного и того же уровня дезинфекции (99,9 %) был 
отмечен значительный разброс использованных 
доз: от 5 до 6 мдж/см2 [13], 20 мдж/см2 [15] и даже  
1000 мдж/см2 [14]. 

значительное расхождение указанных результа-
тов может иметь разные причины. вероятно, здесь 
необходимо учитывать корректность определения 
интенсивности уФ-излучения и, прежде всего, ме-
тодику, надежность и точность определения выжи-
ваемости вирусов (с учетом изменения их титра со 
временем безотносительно к облучению и обнару-
женной зависимости результатов от влажности об-
разцов) [13]. необходимо учитывать возможную 
зависимость величины эффективной уФ-дозы от 
конкретного штамма вируса. так, для облучения ко-
ронавирусов человека α-HсoV-229E и β-HсoV-OC43 
на длине волны 222 нм эффективные дозы отлича-
ются в 1,5 раза [18], при этом для близкого по ге-
нотипу к SARS-CoV-2 коронавируса β-HcoV-OC43 
эффективная уФ-доза оказалась втрое ниже, чем для 
SARS-CoV-2 [17]. кроме того, существенное влия-
ние на результаты дезинфекции может оказывать 
состояние поверхности-носителя облучаемого био-
логического объекта.

следует отметить, что за последние годы рлнд 
кардинально увеличили свою экологическую без-
опасность за счет применения в качестве источника 
атомов ртути ртутной амальгамы с пренебрежитель-
но малым давлением паров ртути при комнатной 
температуре.

целью работы явилось определение эффек-
тивных уФ-доз, необходимых для обеззараживания 
контаминированных коронавирусом SARS-CoV-2 
поверхностей, при использовании ртутной лампы 
низкого давления.

материалы и методы

в экспериментах использовался специально 
разработанный источник уФ-излучения на основе 
компактной U-образной рлнд (Osram Puritec HNS 
S/E 7W 2G7 с электронным балластом). мощность, 
потребляемая лампой от сети, не превышала 7,5 вт. 
для эффективного сбора и формирования направлен-
ности вирулицидного излучения в сторону облучае-
мых образцов лампа устанавливалась в полости из 
материала с высоким (не менее 90 %) коэффициен-
том диффузного отражения. излучение выводилось 
из полости через круглое торцевое отверстие диа-
метром 97 мм при длине полости 130 мм. взаимное 
расположение уФ-излучателя и облучаемого объ-
екта, находящегося в ходе исследования на расстоя-
нии h от выходной апертуры источника, показано на 
рис. 1. вследствие многократных отражений от диф-
фузно отражающей поверхности пространственное 
распределение интенсивности уФ-излучения было 
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гладким и однородным в плоскости выходной апер-
туры и при распространении в направлении облучае-
мых образцов. изменение интенсивности излучения 
в плоскости выходной апертуры составило не более 
6 % относительно среднего значения при полной 
мощности потока излучения 715 мвт, с которой про-
водились исследования.

разработка портативного излучателя проводи-
лась с учетом требований к медицинским издели-
ям и электробезопасности в соответствии с п. 2.7 
руководства р 3.5.1904-04, утвержденного и введен-
ного в действие главным государственным санитар-
ным врачом российской Федерации 04.03.2004.

распределение интенсивности излучения на 
длине волны 254 нм в плоскости выходной аперту-
ры источника излучения, а также экспериментально 
определенный радиальный профиль интенсивности 
уФ-излучения представлены на рис. 2 (а и в соот-
ветственно).

некоторая неоднородность распределения ин-
тенсивности уФ-излучения (рис. 2, а) обусловлена 
погрешностью расчета при ограниченной доступной 
вычислительной мощности. 

на рис. 2, в точками показаны результаты из-
мерения интенсивности уФ-излучения вдоль двух 
взаимно перпендикулярных диаметров в зависимо-
сти от расстояния от оптической оси, проходящей 
через центр апертуры источника света. кривая пред-
ставляет собой полиномиальную интерполяцию ре-
зультатов измерений, дающую усредненный осесим-
метричный профиль распределения интенсивности. 
данные приведены для полной мощности потока 
уФ-излучения через выходную апертуру 715 мвт,  
с которой и проводились представленные далее экс-
перименты (оптимизация геометрии полости и ис-

рис. 1. взаимное расположение вирулицидного излучателя и об-
лучаемого объекта: 
1 – уФ-лампа; 2 – диффузный отражатель; 3 – выходная апертура;  
4 – оптическая ось; 5 – образец

Fig. 1. Mutual arrangement of the virucidal emitter and the irradiated 
object:
1 – UV lamp; 2 – diffuse reflector; 3 – output aperture; 4 – optical axis;  
5 – sample

рис. 2. распределение интенсивности уФ-излучения рлнд:
А – результаты распределения интенсивности уФ-излучения, полученные путем математического моделирования методом лучевой оптики;  
В – результаты измерения интенсивности уФ-излучения вдоль двух взаимно перпендикулярных диаметров

Fig. 2. Intensity distribution of the UV radiation of the low-pressure mercury lamp:
A – the results of the intensity distribution of the UV radiation obtained by mathematical modeling using the method of ray optics; B – the results of intensity 
measuring of the UV radiation along two mutually perpendicular diameters
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пользуемых материалов позволила реализовать мак-
симальную мощность выводимого через открытый 
торец излучения до 1 вт). по результатам измере-
ний можно сделать вывод, что интенсивность уФ-
излучения в плоскости выходной апертуры полости 
изменяется не более чем на 5–6 % относительно 
среднего значения. таким образом, распределение 
интенсивности уФ-излучения на выходе разработан-
ного источника с хорошей точностью можно считать 
однородным. 

на рис. 3 представлена зависимость интенсив-
ности уФ-излучения на длине волны 254 нм на опти-
ческой оси, проходящей через центры источника из-
лучения и облучаемых образцов, от расстояния h от 
выходной апертуры источника до плоскости распо-
ложения облучаемых образцов. на рис. 3 представ-
лены результаты для расстояния h не более 30 см (а) 
и от 30 до 90 см (в) соответственно. точки на гра-
фиках отражают измеренные значения, кривые – ре-
зультат математического моделирования. 

точность измерений интенсивности уФ-излу-
чения (5 %) обеспечивалась процедурой калибровки 
и проверки используемых приборов, а также резуль-
татами математического моделирования разработан-
ного источника вирулицидного излучения, приводя-
щими к зависимости интенсивности бактерицидного 
излучения от расстояния, совпадающей с результата-
ми измерений (рис. 3), которые были использованы 
для определения доз уФ-излучения в эксперимен-
тах. облучение образцов проводилось с расстояний, 
которые многократно превосходили их поперечные 
размеры, то есть интенсивность уФ-излучения на 
любом участке образца с высокой точностью совпа-
дала с его интенсивностью на оси симметрии наше-
го цилиндрического излучателя.

контаминации подвергали поверхности тест-
объектов двух типов: пластиковые чашки петри  
(одноразовые) и офисную бумагу (марка с, плот-
ность 80 г/м2). площадь контаминации составила: 
для пластика – 25 см2, для бумаги – 4 см2. 

объем вирусной суспензии, наносимой на по-
верхность тест-объекта, составил: для пластика – 
0,10 мл, для бумаги – 0,05 мл. на пластиковой по-
верхности указанный объем равномерно распределя-
ли стеклянным шпателем. на бумаге равномерность 

нанесения достигалась при помощи автоматической 
пипетки NEO P100N.

исходная биологическая активность вируса со-
ставила 5,3∙104 бое/мл. 

уровень контаминации определяли во флако-
нах с монослоем суточного возраста клеток Vero 
C1008 методом негативных колоний под агаровым 
покрытием и выражали в бляшкообразующих еди-
ницах (бое). для проведения расчетов использова-
ли метод последовательных десятикратных разведе-
ний полученных проб. уровни инициальной и оста-
точной контаминации тест-объектов, выраженные 
в бое/см2, рассчитывали в соответствии с руко-
водством р 4.2.3676-20 «методы лабораторных ис-
следований и испытаний дезинфекционных средств 
для оценки их эффективности и безопасности», 
утвержденным и введенным в действие главным 
государственным санитарным врачом российской 
Федерации 12.12.2020. 

результаты и обсуждение

результаты определения уровней контамина-
ции коронавирусом SARS-CoV-2 тест-объектов до и 
после воздействия на них облучения, создаваемого 
уФ-фонарем с расстояния 25 и 70 см, представлены 
в табл. 1 и 2.

анализ данных этих таблиц позволяет сделать 
вывод, что уФ-облучение с расстояния 25 см при 
экспозиции 60 с приводит к полной инактивации 
коронавируса на пластиковых и бумажных поверх-
ностях с исходным уровнем контаминации порядка 
n·104 бое/см2.

при использовании уФ-фонаря на расстоянии 
70 см от поверхности тест-объектов с экспозицией 
90 с наблюдались остаточные уровни контаминации. 
эти уровни составили: для пластиковой поверхно-
сти – 1,8 бое/см2, для бумажной – 2,5 бое/см2.

с использованием данных, представленных в 
табл. 1 и 2, рассчитана степень обеззараживания 
пластиковых и бумажных поверхностей с коронави-
русом SARS-CoV-2 в зависимости от дозы (расстоя-
ние – время) облучения, создаваемой уФ-фонарем. 
под степенью обеззараживания тест-объектов,  
контаминированных тест-вирусом, следует пони-

рис. 3. зависимость интен-
сивности уФ-излучения от  
расстояния от выходной 
апертуры источника до об-
лучаемых образцов

Fig. 3. Dependence of the UV 
radiation intensity on the dis-
tance from the output aperture 
of the source to the irradiated 
samples
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мать антимикробную эффективность уФ-облучения  
в соответствии с требованиями руководства 
р 3.5.1904-04, утвержденного и введенного в дей-
ствие главным государственным санитарным вра-
чом российской Федерации 04.03.2004.

результаты исследований свидетельствуют о 
высокой эффективности уФ-фонаря по обработке 
как гладкой (пластиковой), так и пористой (бумаж-
ной) поверхностей, контаминированных коронави-
русом SARS-CoV-2. для указанных поверхностей 
«бактерицидная» эффективность с расстояния 25 см 
и с экспозицией 60 с составила 100 %. при той же 
экспозиции, но с расстояния 70 см эффективность 
уФ-фонаря составила: для пластиковой поверхно-
сти – 99,996 %, для бумажной – 99,935 %.

таким образом, использование компактных об-
лучателей на базе рлнд позволяет в короткие сроки 
обеспечить высокую степень дезинфекции пласти-
ковой и бумажной поверхностей от коронавируса 
SARS-CoV-2 с эффективностью, близкой к 100 %. 

полученные результаты позволяют рекомен-
довать портативный уФ-облучатель с автономным 
питанием от компактного аккумулятора с продол-
жительностью работы 3–4 часа при производитель-
ности обеззараживания от 2 м2/мин для использова-
ния в практике профилактических мероприятий по 
борьбе с распространением заболевания, вызванного 
коронавирусом SARS-CoV-2, с целью дезинфекции: 

пластиковых предметов перед утилизацией, бумаж-
ных носителей (медицинских карт, справок, журна-
лов и др.) в случае необходимости их выноса из «за-
разной» зоны.
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а.к. наханов, х.б. абеуов, З.д. омарова, Т.Т. ермекбай, е.д. бурашев, м.б. орынбаев

Первый случай ящура O/ME-SA/IND-2001 в Казахстане
РГП на ПХВ «Научно-исследовательский институт проблем биологической безопасности»  

Министерства здравоохранения Республики Казахстан, пгт. Гвардейский, Республика Казахстан

в казахстане вспышки ящура регистрировались в 2011–2013 гг. в южных и восточных областях, в которых про-
водится вакцинация от ящура. в январе 2022 г. в с. киикты Шетского района карагандинской области республики 
казахстан отмечены случаи  заболевания крупного рогатого скота (крс), клинически сходные с ящуром. целью 
исследования явилось установление причины возникновения болезни и типирование возбудителя. материалы 
и методы. пробы от больных животных анализировали в пцр, секвенировали и типировали согласно протоколу, 
разработанному международным эпизоотическим бюро. результаты и обсуждение. в культуре клеток внк-21 
выделен цитопатогенный агент, идентифицированный методом от-пцр-рв и электронномикроскопически как 
вирус ящура. с целью определения происхождения вирусов проведено секвенирование и анализ нуклеотидной 
последовательности. в результате проведенных молекулярно-генетических исследований установлено, что забо-
левание крс в карагандинской области вызвано вирусом ящура, циркулирующим на территории приграничных 
с казахстаном стран (китай, россия, монголия) и относящимся к типу о, топотипу ME-SA генетической линии 
Ind-2001. выделенный на территории казахстана вирус ящура генетически связан с линией ящура из азии и явля-
ется новым для казахстана генотипом, отнесенным к топотипу ME-SA генетической линии Ind-2001. настоящее 
исследование еще раз доказывает необходимость постоянного генетического типирования вирусов ящура для 
повышения эффективности профилактических мероприятий.

Ключевые слова: ящур, пцр, секвенирование и типирование, топотип, генетическая линия. 
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A.K. Nakhanov, Kh.B. Abeuov, Z.D. Omarova, T.T. Ermekbai, E.D. Burashev, M.B. Orynbayev
The First Case of Foot-and-Mouth Disease Caused by O/ME-SA/IND-2001 Virus  
in Kazakhstan
Research Institute for Biological Safety Problems, uts Gvardeisky, Republic of Kazakhstan

Abstract. In Kazakhstan, foot-and-mouth disease (FMD) outbreaks were recorded in 2011–2013 in the southern and 
eastern regions where FMD vaccination is in place. In January 2022, in Kiikty village of the Shetsky district, Karaganda 
Region, Republic of Kazakhstan, cases among cattle clinically similar to foot-and-mouth disease were reported.  
The aim of the research was to establish the cause of the disease and to perform the typing of the pathogen. Materials 
and methods. Samples from sick animals were tested using PCR, sequenced and typed in compliance with the protocol 
developed by the International Office for Epizootic Diseases (OIE). Results and discussion. A cytopathogenic agent has 
been isolated from the BHK-21 cell culture, identified through real-time RT-PCR and electron microscopically as FMD 
virus. Molecular genetic studies have revealed that the infection of cattle in the Karaganda Region was caused by the 
FMD virus circulating in the territory of the countries bordering Kazakhstan (China, Russia, Mongolia) and belonging 
to type O, topotype ME-SA, genetic line Ind-2001. FMD virus isolated in Kazakhstan is genetically related to the FMD 
line from Asia and is a new FMDV genotype for Kazakhstan, assigned to the ME-SA topotype of the Ind-2001 genetic 
line. This study once again proves the need for continuous genetic typing of FMD viruses to improve the effectiveness 
of preventive measures.

Key words: foot-and-mouth disease, PCR, sequencing and typing, topotype, genetic line.
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ящур – широко известная трансграничная бо-
лезнь животных, признанная руководящим комите-
том глобальной рамочной программы по прогрес-
сивному контролю с трансграничными болезнями 
животных в европе в качестве приоритетного забо-
левания. ящур серьезно влияет на животноводство и 
нарушает региональную и международную торговлю 
животными и продуктами животного происхожде-
ния. ящуром могут заболеть люди. основной путь 
инфицирования людей – через сырое молоко боль-
ных животных и продукты его переработки, реже 
через мясо. у лиц, непосредственно контактирую-
щих с больными животными, возможна прямая пере-
дача инфекции (при доении, уходе, лечении, убое), 
воздушно-капельный путь заражения (при дыхании, 
кашле животных), а также через предметы, загряз-
ненные их выделениями. однако от человека к че-
ловеку инфекция не передается. болезнь циркулиру-
ет среди 77 % мирового поголовья скота: в африке,  
на ближнем востоке и в азии, а также на ограничен-
ной территории в Южной америке [1, 2]. страны,  
в настоящее время свободные от ящура без вакцина-
ции, остаются под постоянной угрозой проникнове-
ния этой болезни на их территорию. стремительная 
генетическая эволюция вирусов, геополитическая 
ситуация, бесконтрольное перемещение скота меж-
ду регионами или странами, эндемичными по ящуру, 
вызывают обеспокоенность по поводу инфицирова-
ния новым генотипом или серотипом ящура.

территория республики казахстан считалась 
благополучной по ящуру. при этом в 2015 г. девять 
областей на западе, в центре и на севере были при-

знаны зоной, свободной от ящура без вакцинации. 
а в 2017 г. еще пять регионов на юге и востоке по-
лучили статус свободных от ящура с вакцинацией 
(рис. 1). 

целью нашего исследования явилось установ-
ление причины возникновения заболевания крупно-
го рогатого скота (крс) в карагандинской области в 
2022 г. и типирование возбудителя.

материалы и методы

в работе использовали биологические пробы от 
больных животных с подозрением на ящур, достав-
ленные в январе 2022 г. из кииктинского сельского 
округа Шетского района карагандинской области.

пробы (соскобы из ротовой полости) от боль-
ных животных отбирали в хозяйствах ветеринарные 
врачи в ходе рутинного надзора и их доставляли в 
научно-исследовательский институт проблем био-
логической безопасности министерства здравоохра-
нения республики казахстан (ниипбб мз рк) для 
постановки диагноза и определения происхождения 
вируса.

материал из зева отбирали, аккуратно прижи-
мая язык шпателем и вводя стерильный ватный там-
пон. движением тампона вперед и назад собирали 
материал с задней поверхности глотки, миндалин и 
участков воспаления или изъязвления.

материал из носовой полости брали для выяв-
ления носительства вируса ящура. с этой целью вво-
дили стерильный ватный тампон (предварительно 
смоченный в физиологическом растворе) в носовой 

рис. 1. районирование территории казахстана на зоны, свободные от ящура без вакцинации (выделены голубым цветом) и с вакци-
нацией (выделены зеленым цветом)

Fig. 1. Zoning of the territory of Kazakhstan into areas free from FMD without vaccination (highlighted in blue) and with vaccination (high-
lighted in green)
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ход до упора на уровне носовой раковины и враща-
тельными движениями тампона собирали материал 
со слизистой оболочки. также процедуру повторяли 
в другом носовом ходу.

выделение рнк вируса ящура, пцр, секвениро-
вание и типирование проводили согласно протоколу 
RT-PCR and Sequencing Protocols for the Molecular 
Epidemiology of Exotic Virus Diseases of Animals, раз-
работанному в OIE/FAO World Reference Laboratory 
for Foot-and-Mouth Disease, Institute for Animal Health, 
Pirbright Laboratory, United Kingdom [3].

для выделения рнк вируса ящура из биомате-
риалов использованы наборы Viral RNA MiniKit фир-
мы Qiagen согласно рекомендациям изготовителя.

обнаружение вируса ящура проводили методом 
от-пцр-рв с помощью набора «вирус ящура-рв» 
фирмы «синтол». реакции проводили в амплифика-
торе RotorGene фирмы Qiagen при следующих усло-
виях: при температуре 55 °C в течение 900 с, 95 °с 
в течение 300 с, денатурации – 95 °с в течение 15 с и 
60 °с в течение 40 с. последние два шага повторены 
в течение 50 циклов с последующей выдержкой при 
температуре 4 °C согласно инструкции по примене-
нию набора.

идентификацию вируса ящура проводили в 
пцр с последующим секвенированием наработан-
ных пцр-продуктов. для этого использовали специ-
фические праймеры, а также набор для постановки 
от-пцр OneStepRT-PCR Kit фирмы Qiagen.

для наработки пцр-продуктов вируса ящура 
типа а использовали праймеры NK61 и A-1C562, 
а для типа о использовали праймеры NK61 и 
ARS-4 [4]: NK61 – GACATGTCCTCCTGCATCTG; 
A-1C562 – TACCAAATTACACACGGGAA; ARS-4 – 
ACCAACCTCCTTGATGTGGCT.

при использовании праймеров NK61 и A-1C562 
должен наработаться пцр-продукт размером 863–
866 п.о., характерный для вируса ящура типа а, тогда 
как для типа о, с праймерами NK61 и ARS-4, размер 
пцр-ампликонов должен соответствовать 1301 п.о.

пцр-анализ проводили с использованием 
OneStepRT-PCR kit (Qiagen). реакционная смесь со-
стояла из 20 пмоль/мкл прямых и обратных прайме-
ров, использовали воду, свободную от рнказы, и 5 мкл 
кднк в реакционном объеме 25 мкл. постановку 
от-пцр проводили с праймерами NK61, ARS-4 и 
A-1C562, рекомендованными N.J. Knowles et al. [4]. 
реакции проводили в амплификаторе MasterCycler 
фирмы Eppendorf при следующих условиях: при 
температуре 55 °C в течение 30 мин, 95 °с в течение 
15 мин, денатурации – 94 °с в течение 10 с, 55 °с в 
течение 30 сек и 72 °с в течение 1 мин. эти три шага 
повторены в 40 циклах с последующей выдержкой 
при температуре от 4 °C. 

электрофорез продуктов амплификации прово-
дили в аппарате для горизонтального электрофореза 
BioRad при напряжении 10 в/см. для электрофореза 
использовали 2,0 % (вес/объем) суспензию агарозы с 
0,5 мкг/мл бромистого этидия. разделение продуктов 

амплификации проводили в TаE-буфере. в качестве 
маркера молекулярных масс использовали GelPilot 1 
kbPlusLadder фирмы Qiagen.

документирование полученных результатов 
проводили при помощи системы фотодокументиро-
вания с трансиллюминатором и цифровой фотокаме-
рой BioRad. 

секвенирование осуществляли методом терми-
нирующих дидезоксинуклеотидов (метод сенгера) 
на автоматическом 16-капиллярном секвенаторе 
GeneticAnalyser 3130xl, AppliedBiosystems. в каче-
стве полимера для капилляров использовали рор-7. 
наработку терминирующих продуктов нуклеиновых 
кислот проводили методом циклического секвениро-
вания. 

анализ нуклеотидных последовательностей ге-
нов или их отдельных фрагментов проводили с по-
мощью различных пакетов компьютерных программ, 
таких как VectorNTISuite 9, BLAST, BioEdit 7.0. 

Филогенетический анализ проведен посред-
ством использования програмного обеспечения 
MEGA 11 с использованием метода Neighbor-Joining. 
консенсусное дерево начальной загрузки, получен-
ное с использованием 1000 реплик (bootstrap test), 
взято для представления истории эволюции анали-
зируемых таксонов. эволюционные расстояния рас-
считаны с использованием двухпараметрического 
метода кимуры и выражены в единицах количества 
замен оснований на сайт [5, 6].

результаты и обсуждение

в начале января 2022 г. в крестьянском хозяйстве 
села киикты Шетского района карагандинской обла-
сти произошла вспышка ящура у крс. заболевание 
характеризовалось повышением температуры тела, 
угнетением дыхания, хромотой, обильными истече-
ниями из ротовой полости, поражением слизистой 
оболочки ротовой полости (рис. 2). на основании 
клинических признаков поставлен предварительный 
диагноз «ящур». 

специалистами ветеринарной службы отобран 
биологический материал от больных животных и 

рис. 2. клинические признаки заболевания крс

Fig. 2. Clinical signs of the disease in cattle
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передан в ниипбб мз рк для подтверждения пред-
варительного диагноза и типирования возбудителя. 
поступившие образцы подвергнуты комплексно-
му вирусологическому исследованию. в результате 
проведенных исследований методом пцр в реаль-
ном времени в образцах от больных животных вы-
явлен вирус ящура. в культуре клеток внк-21 вы-
делен цитопатогенный агент, идентифицированный 
методом от-пцр-рв и электронномикроскопически 
как вирус ящура. 

с целью определения происхождения вирусов 
проведено секвенирование и анализ нуклеотидной 
последовательности. в результате проведенных 
молекулярно-генетических исследований установле-
но, что заболевание крс в карагандинской области 
вызвано вирусом ящура, относящимся к типу о, то-
потипу ME-SA генетической линии Ind-2001 (рис. 3). 
по результатам исследований все животные в очаге 
уничтожены, а в регионе проведена профилактиче-
ская вакцинация.

существуют семь серотипов ящура: A, O, C, 
азия 1, SAT1, SAT2 и SAT3, – среди которых серотип O  
имеет наибольшее распространение в мире. линия 
O/ME-SA/Ind-2001, впервые зарегистрированная в 
индии в 2001 г. [7], распространилась по всему миру 
и имеет 5 сублиний O/ME-SA/Ind-2001a-e [8, 9].  
к 2009 г. линия O/ME-SA/Ind-2001 (Ind-2001d) стала 
преобладающим вирусом серотипа O, вызывающим 
эпидемии в индии [10], и, по-видимому, вытеснила 
доминирующую линию O/ME-SA/PanAsia.

линия O/ME-SA/Ind-2001, аборигенная для 
индийского субконтинента, вызвала вспышки в 
северной африке, на ближнем востоке, в Юго-
восточной азии, на дальнем востоке и на остро-
ве маврикий, свободном от ящура, в период с 
2013 по 2017 г. после единичной вспышки 2009 г.  
в иране [11] линия Ind-2001 также стала причиной 
масштабных эпидемий в северной африке и на 
ближнем востоке в 2013–2014 гг. и в Юго-восточ-
ной азии в 2015 г. [12]. 

в 2017 г. а.м. тимина и соавт. сообщают о 
вспышке ящура в населенных пунктах среднеар-
гунск, падь Широкая и кайластуй забайкальского 
края российской Федерации, причиной которой яви-
лась линия O/ME-SA/Ind-2001d, которая ранее никог-
да не регистрировалась в россии [13]. S. Ryoo et al. 
сообщают о вспышке ящура в камбодже в период с 
января по март 2019 г., причиной которой также яви-
лась линия O/ME-SA/Ind-2001e, хотя предыдущие 
вспышки ящура были вызваны линиями PanAsia и 
Mya-98 серотипа O и линией Sea-97 серотипа A [8]. 
в период 2019–2020 гг. вспышки ящура указан-
ной линии регистрировались и в десяти районах 
двух провинций на северо-востоке и северо-западе 
пакистана [14]. с марта 2021 г. регистрируется эпи-
зоотия ящура, вызванная вирусом типа O/ME-SA/
Ind-2001e в 20 провинциях монголии [15]. в декаб-
ре 2021 г. вспышка ящура типа O/ME-SA/Ind-2001e 
зарегистрирована вблизи границы с казахстаном 
в г. карагач беляевского района оренбургской об-

рис. 3. Филогенетическое древо на основе 
VP-1 гена вируса ящура. квадратом выделены 
казахстанские штаммы вируса ящура, 
принадлежащие к генетической линии  
O/ME-SA/Ind-2001

Fig. 3. Phylogenetic tree based on the FMDV VP-1 
gene. Kazakhstan strains of FMDV belonging to 
the O/ME-SA/Ind-2001 genetic lineage are marked 
with a square
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ласти [16]. эти данные показывают способность 
этой линии не только закрепляться на эндемическом 
уровне, но и быстро распространяться на большие 
расстояния [17, 18]. 

как показано нами ранее, последние вспышки 
ящура в казахстане в период 2011–2013 гг. были 
вызваны 4 различными вариантами вируса ящу-
ра. а именно: 8 вспышек вызваны вирусом ящура  
о/PanAsia-2, 7 вспышек – вирусом O/PanAsia, 
2 вспышки – вирусом а/Iran-05 и 4 вспышки – вирусом  
а/SEA-97 топотипа ME-SA [19]. результаты иссле-
дований, представленные в данной работе показали, 
что вспышка в карагандинской области вызвана ге-
нетической линией O/ME-SA/Ind-2001. 

в квартальном отчете продовольственной и 
сельскохозяйственной организации оон указано, 
что линия вируса ящура, вызвавшая вспышки в 
монголии, россии и казахстане, представляет со-
бой дальнейшее распространение линии O/ME-SA/
Ind-2001e, и отмечена вероятность новых угроз, ис-
ходящих от пути из восточной в среднюю азию 
[15, 16]. 

учитывая вышесказанное, можно ожидать до-
минирующую роль этой линии в последующем и на 
основании этого определять приоритетные штаммы 
для вакцинации скота против ящура. 

таким образом, результаты наших исследо-
ваний подтверждают, что причиной заболевания 
крс в карагандинской области является новый для 
казахстана вирус ящура, отнесенный к топотипу 
ME-SA генетической линии Ind-2001. исследования 
показали, что выделенный на территории казахстана 
вирус ящура генетически связан с линией ящура из 
азии. вспышка ящура связана с трансграничным пе-
реносом заболевания из соседних неблагополучных 
стран и бесконтрольным передвижением животных. 
учитывая тот факт, что в северных регионах вакци-
нация не проводится, существует высокий риск рас-
пространения заболевания. данное исследование 
еще раз доказывает необходимость постоянного ге-
нетического типирования вирусов ящура. 
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цель работы – изучение специфического системного влияния сульфатредуцирующих бактерий рода 
Desulfovibrio на системы организма путем создания экспериментальной модели внутрижелудочной бактери-
альной инвазии на фоне дисбиотических состояний желудочно-кишечного тракта грызунов. материалы и  
методы. экспериментальное исследование проведено на крысах линии Wistar. дисбиоз кишечника моделиро-
вался с помощью антибиотиков амоксициллина и метронидазола. в качестве инфекционного агента использован 
типовой штамм Desulfovibrio desulfuricans subsp. desulfuricans VKM B-1799T. результаты и обсуждение. в ре-
зультате проведенного эксперимента в период острой инфекции (на 15-й день эксперимента) наблюдалась пря-
мая корреляция между концентрацией вводимой суспензии бактерий D. desulfuricans VKM B-1799T с уровнем 
сывороточного железа: чем выше заражающая доза инфекционного агента, тем ниже наблюдалась концентрация 
сывороточного железа. в период отдаленных последствий (38-й день эксперимента) при оценке концентрации 
уровня D. desulfuricans VKM B-1799T в кишечнике грызунов выявлена обратная корреляционная зависимость 
между концентрациями инфекционного агента и уровнем сывороточного железа: при увеличении концентрации 
D. desulfuricans VKM B-1799T от 103 кое/г и выше уровень железа снижается с 43,5 до 38,5 мкмоль/л. в период 
острой инфекции и период отдаленных последствий у всех групп крыс при сравнении уровня трансферрина и 
ненасыщенной железосвязывающей способности наблюдалось повышение этих показателей, а процент насыще-
ния трансферрина железом снижался, что свидетельствует о возникшем дефиците железа на фоне воздействия 
инфекционного агента. дисбиоз кишечника способствует колонизации условно-патогенной флорой, в том числе 
Desulfovibrio spp. изменения со стороны маркеров обмена железа в организме подопытных животных на фоне 
инвазии D. desulfuricans VKM B-1799T выше 103 кое/г и способность данного микроорганизма к связыванию 
железа в недоступную форму позволяют думать, что бактерии рода Desulfovibrio являются одним из ключевых 
этиологических факторов развития железодефицитной анемии.
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V.V. Safandeev4, M.A. Poroshin4, N.D. Evdokimov4, M.V. Vostrikova4, A.I. Vinogradova4, 
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Pathogenetic Effects of Bacteria of the Genus Desulfovibrio. Experimental Study.  
Part One: Iron Metabolism
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Abstract. The aim of the work was to study specific systemic effect of sulfate-reducing bacteria of the genus 
Desulfovibrio on organism systems through creating an experimental model of intragastric bacterial invasion against the 
background of dysbiotic conditions of rodent gastrointestinal tract. Materials and methods. The experimental study was 
conducted on Wistar rats. Intestinal dysbiosis was modeled with the help of antibiotics, amoxicillin and metronidazole. 
Typical strain Desulfovibrio desulfuricans subsp. desulfuricans VKM B-1799T was used as an infectious agent. Results 
and discussion. As a result of the experiment performed, during the period of acute infection (on day 15 of the experi-
ment), a direct correlation between the concentration of the injected D. desulfuricans VKM B-1799T bacteria suspension 
and the serum iron level was observed: the higher the infectious agent dose, the lower the serum iron concentration. 
During the phase of remote effects (day 38 of the experiment), the inverse correlation between the concentrations of 
D. desulfuricans VKM B-1799T in the intestines of rodents was revealed: when the concentration of the infecting agent 
increased from 103 CFU/g and higher, the iron level decreased from 43.5 μmol/l to 38.5 μmol/l. When comparing the 
level of transferrin and unsaturated iron binding capacity (UIBC), an increase in those parameters was observed in all 
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бактерии рода Desulfovibrio представляют собой 
не образующую спор, изогнутую грамотрицательную 
палочку, которая относится к сульфатредуцирующим 
бактериям (срб). для бактерий рода Desulfovibrio 
характерно наличие пигмента десульфовиридина, 
который флуоресцирует в длинноволновом ультра-
фиолетовом свете красным при щелочном рн и сине-
зеленым при кислом рн. также характерно наличие 
сильного запаха сероводорода, который появляется 
в процессе дыхания бактерий при восстановлении 
сульфата и серы посредством сульфитредуктазы де-
сульфовиридина [1, 2]. бактерии рода Desulfovibrio 
являются строгими анаэробами, растут медленно, 
для образования видимых колоний в питательных 
средах им требуется от 4 до 7 дней [3].

сероводород, образующийся в процессе жизне-
деятельности бактерий, связывается с ионами метал-
лов и образует сульфиды [4]. известны данные о том, 
что Desulfovibrio desulfuricans в некоторых средах 
образует кристаллические сульфиды железа: пирит, 
марказит, грейгит и макинавит [5]. возможным ме-
ханизмом воздействия Desulfovibrio spp. на организм 
человека является превращение железа в биологиче-
ски недоступные формы сульфидов, вызывающие 
его дефицит [6].

бактерии рода Desulfovibrio широко распро-
странены в окружающей среде и являются преобла-
дающими среди сульфатредуцирующих бактерий в 
микробиоценозе кишечника человека [2, 7].

в некоторых исследованиях было установлено, 
что у пациентов с когнитивными и психическими 
расстройствами бактерии рода Desulfovibrio в об-
разцах кала выделяются в значительно большей кон-
центрации по сравнению со здоровыми пациентами. 
в исследованиях наблюдалась прямая корреляция 

между концентрацией бактерий Desulfovibrio spp.  
и тяжестью протекания заболеваний. в психических 
и когнитивных расстройствах могут быть общие био-
маркеры риска на уровне кишечного микробиоцено-
за, в роли которых, возможно, выступают сульфатре-
дуцирующие бактерии рода Desulfovibrio [8–10]. 

ось «микробиоценоз – кишечник – мозг» име-
ет большее значение в областях, изучающих биоло-
гические и физиологические основы психических, 
неврологических, возрастных и нейродегенератив-
ных расстройств [11]. в то же время микробиоце-
ноз кишечника подвержен ряду неблагоприятных 
факторов, таких как инфекции и антибиотикотера-
пия, в результате чего наблюдаются потеря бакте-
риального разнообразия, уменьшение комменсаль-
ных и увеличение условно-патогенных микроорга-
низмов [12]. 

до настоящего времени не описано эксперимен-
тальных исследований по изучению влияния сульфат-
редуцирующих бактерий Desulfovibrio spp. in vivo.  
в связи с этим целью исследования являлось изу-
чение специфического системного влияния сульфа-
тредуцирующих бактерий рода Desulfovibrio на раз-
личные системы организма путем создания экспе-
риментальной модели внутрижелудочной бактери-
альной инвазии на фоне дисбиотических состояний 
желудочно-кишечного тракта грызунов. 

материалы и методы

Характеристика инфекционного агента.  
в роли инфекционного агента использован типовой 
штамм рода Desulfovibrio из всероссийской кол-
лекции микроорганизмов (пущино): Desulfovibrio 
desulfuricans subsp. desulfuricans VKM B-1799т. 

groups of rats both during the period of acute infection and the period of long-term effects, and the percentage of trans-
ferrin iron saturation decreased, indicating the occurrence of iron deficiency against the background of exposure to the 
infectious agent. Intestinal dysbiosis promotes colonization by opportunistic flora, including Desulfovibrio sp. Changes 
in the iron metabolism markers in experimental animals against the background of D. desulfuricans VKM B-1799T in-
festation above 103 CFU/g and the ability of this microorganism to bind iron into an unavailable form suggest that the 
bacteria Desulfovibrio sp. are one of the key etiological factors of iron deficiency anemia.

Key words: micro-biocoenosis, iron deficiency anemia, Desulfovibrio desulfuricans.
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согласно паспорту культуры, источником выделения 
коллекционного штамма была смесь смолы и песка 
вокруг проржавевшего газопровода. 

бактерии культивировали на питательной сре-
де, рекомендованной Фгбун «институт биохимии 
и физиологии микроорганизмов им. г.к. скрябина» 
ран (г/л): KH₂PO₄ – 0,5; NH4Cl – 1,0; Na₂SO₄ – 2,0; 
Na₂S₂O₃ – 0,5; CaCl2·2H2O – 0,1; MgSO4·7H2O – 1,0; 
дрожжевой экстракт – 1,0; резазурин – 0,001; раствор 
витаминов [13] – 10 мл/ml; DL-Na-лактат – 3,0; рас-
твор микроэлементов SL-10 – 1 мл/ml; FeSO₄·7H₂O – 
0,1; Na-тиогликолят – 0,1; аскорбиновая кислота – 0,1; 
дистиллированная вода – 1000 мл/ml, pH=7,5, в тече-
ние 5–7 дней при температуре 37 °с в анаэробных 
условиях. анаэробные условия создавали в специ-
альных системах типа газпак производства фирмы 
Oxoid (Thermo Fisher Scientific, сШа), работающих 
на принципе химической адсорбции кислорода, или 
в термостате с концентрацией со2 – 5 %.

Животные и условия их содержания. экспе-
риментальное исследование выполнено на 80 здоро-
вых самцах крыс линии Wistar, одного возраста, мас-
сой тела 180–200 г на начало эксперимента. животные 
получены из филиала «андреевка» Фгбун нцбмт 
Фмба россии. содержание, питание, уход и вы-
ведение животных из эксперимента осуществляли 
в соответствии с требованиями гост 33216-2014 
«руководство по содержанию и уходу за лаборатор-
ными животными. правила содержания и ухода за 
лабораторными грызунами и кроликами». все жи-
вотные во время карантина (12 дней) и эксперимента 
содержались при одинаковых условиях в отношении 

температуры (22±3 °с), влажности (30–70 %) и осве-
щения в течение 12-часового цикла «свет/темнота» 
(свет с 8 до 20 ч), а также рациона питания (комби-
корм ооо «провими», рецепт пк-120, россия). 

Дизайн исследования. в ходе эксперимента мо-
делировали развитие дисбиоза, вызванного разными 
концентрациями антибиотических средств и инфек-
ционного агента D. desulfuricans VKM B-1799т. 

животных разделили на 8 групп по 10 крыс в 
каждой в зависимости от схем внутрижелудочно-
го введения противомикробных препаратов и ин-
фекционного агента D. desulfuricans VKM B-1799т 
(табл. 1).

в течение 3 дней животным вводили раство-
ры противомикробных препаратов в субтерапевти-
ческой и терапевтической дозах. затем в течение 
7 дней крысам проводили внутрижелудочное введе-
ние суспензии, содержащей различные концентра-
ции D. desulfuricans VKM B-1799т. 

в ходе эксперимента у всех животных был еди-
ный план обследования: ежедневно отслеживали 
наличие диспепсических симптомов, вес животных 
измеряли 6 раз (1, 5, 7, 11, 14, 38-й дни эксперимен-
та), частоту дыхательных движений регистрировали 
1 раз на 5-й день эксперимента. для оценки показате-
лей маркеров статуса железа произведен забор крови 
у подопытных животных 2 раза (15-й и 39-й дни экс-
перимента). для бактериологического исследования 
микробиоценоза кишечника произведен сбор болю-
сов крыс 5 раз (1, 3, 5, 11, 38-й дни эксперимента). 
когнитивные функции подопытных животных оце-
нивались 4 раза (1, 4, 14, 36-й дни эксперимента). 

Таблица 1 / Table 1

дизайн исследования
Research design

группа крыс
Group of rats

1–3-й дни эксперимента
1–3 days of the experiment

4–11-й дни эксперимента
4–11 days of the experiment

количество животных
Number of animals

1 абс / ABs
D. desulfuricans VKM B-1799т

(0,01 кое/мл / 0,01 KOE/ml)
10

2 абс / ABs
D. desulfuricans VKM B-1799т

(102 кое/мл / 102 KOE/ml)
10

3 абс / ABs
D. desulfuricans VKM B-1799т

(104 кое/мл / 104 KOE/ml)
10

4 абс / ABs
D. desulfuricans VKM B-1799т

(108 кое/мл / 108 KOE/ml)
10

5 абт /ABt
D. desulfuricans VKM B-1799т

(0,01 кое/мл / 0,01 KOE/ml)
10

6 абт / ABt
D. desulfuricans VKM B-1799т

(102 кое/мл / 102 KOE/ml)
10

7 абт / ABt
D. desulfuricans VKM B-1799т

(104 кое/мл / 104 KOE/ml)
10

8 абт / ABt
D. desulfuricans VKM B-1799т

(108 кое/мл / 108 KOE/ml1 )
10

примечание :  абс – антибиотики в следовых количествах 0,01 от терапевтической дозы; абт – антибиотики в лечебных дозах 75 мг/кг амо-
ксициллина и 50 мг/кг метронидазола; 0,01 кое/мл – следовые количества D. desulfuricans VKM B-1799т. 

No te :  ABs – antibiotics in trace amounts of 0.01 of the therapeutic dose; ABt – antibiotics in therapeutic doses of 75 mg/kg amoxicillin and 50 mg/kg 
metronidazole; 0.01 CFU/ml – trace amounts of D. desulfuricans VKM B-1799T.
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забор органов для морфологического исследования 
производился в день забоя животных. 

Экспериментальная модель дисбиоза у крыс. 
дисбиоз индуцировали с помощью трехдневного 
внутрижелудочного введения различных доз анти-
биотиков амоксициллина («хемофарм», сербия) и 
метронидазола (ооо «озон», россия): субтерапев-
тические дозы (следовые количества) составили 0,01 
от терапевтической дозы, терапевтическая доза – 75 
и 50 мг/кг соответственно.

Бактериологические исследования. болюсы 
крыс отбирали и доставляли в лабораторию в сте-
рильных пробирках. для приготовления суспензии 
1 г биоматериала эмульгировали в 0,9 % хлорида на-
трия. затем готовили ряд последовательных десяти-
кратных разведений материала на том же буфере и 
засевали на чашки петри с готовыми питательными 
средами: агар эндо и плоскирева для изоляции бак-
терий семейства Enterobacterales, желточно-солевой 
агар – для бактерий семейства Staphylococcaceae, эн-
терококковый агар – для культур рода Enterococcus, 
среда мрс с сорбиновой кислотой – для лакто-
бактерий, бифидум-среда – для бифидобактерий, 
среда Шедлера – для выделения основной группы  
анаэробных бактерий и 5 % кровяной агар – для бак-
терий Streptococcus spp., Clostridium spp., а также для 
других видов микроорганизмов, нуждающихся для 
своего роста в крови или гемолизирующих ее, cреда 
Sulphate API Agar w/o Sodium Lactate – для обнару-
жения сульфатредуцирующих бактерий. анаэробные 
бактерии культивировали в специальных системах 
типа газпак производства фирмы Oxoid (Thermo 
Fisher Scientific, сШа), работающих на принципе 
химической адсорбции кислорода. 

идентификацию выделенных штаммов бактерий 
осуществляли традиционными методами и методом 
матрично-активированной лазерной ионизации – 
времяпролетной масс-спектрометрии (MALDI-TOF 
MS) с применением системы Microflex LT и про-
граммного обеспечения MALDI Biotyper Compass 
v. 4.1.80 (Bruker Daltonics, германия). после опреде-
ления вида микроорганизма производили пересчет 
количества его колоний на 1 г фекалий (кое/г). 

Оценка показателей обмена железа в крови. 
оценку уровня сывороточного железа, трансферри-
на, ненасыщенной железосвязывающей способности 
сыворотки (нжсс) и процента насыщения транс-
феррина железом проводили на приборе Architect 
16000 (Abbott, сШа), а ферритина – на Architect 
2000 (Abbott, сШа). кровь брали из подъязычной 
вены крыс двукратно: на 11-й день после затравки и 
по окончании эксперимента. 

Статистический анализ. все экспери-
ментальные группы содержали по десять крыс. 
статистическую обработку результатов исследо-
ваний проводили с помощью стандартных методов 
описательной статистики Microsoft Office Excel 2010. 
совместное воздействие различных факторов на ор-
ганизм подопытных животных рассчитано согласно 

распределению гаусса. статистические различия 
между группами рассчитаны с помощью дисперси-
онного анализа с последующей проверкой среднего 
квадратичного отклонения. статистическую значи-
мость различий сравниваемых показателей оцени-
вали с помощью t-критерия стьюдента при уровне 
значимости p<0,05 (t>2).

результаты и обсуждение

в данной части работы мы представляем резуль-
таты влияния D. desulfuricans VKM B-1799т на мар-
керы железа в организме подопытных животных.

известно, что железодефицитная анемия (жда) 
связана с дисбактериозом желудочно-кишечного 
тракта [14–19]. в исследованиях н. Seo et al. выявле-
но, что по мере улучшения показателей уровня желе-
за в организме пациентов с жда кишечный микро-
биоценоз восстанавливался [14].

в наших исследованиях на момент окончания 
эксперимента D. desulfuricans VKM B-1799T выявлен 
у всех крыс, независимо от вводимой дозы инфек-
ционного агента. сравнив количественные данные 
содержания D. desulfuricans VKM B-1799T в микро-
биоценозе толстого кишечника крыс и показателей 
крови, указывающих на обмен железа в организме 
подопытных животных, мы получили следующие 
результаты.

в период острой инфекции (на 15-й день экс-
перимента) наблюдалась прямая корреляция между 
концентрацией вводимой суспензии бактерий D. de-
sulfuricans VKM B-1799т и уровнем сывороточного 
железа: чем выше была заражающая доза инфекци-
онного агента, тем ниже наблюдалась концентрация 
сывороточного железа (рис. 1). 

в период отдаленных последствий (38-й день 
эксперимента) при оценке концентрации уровня 
D. desulfuricans VKM B-1799т в кишечнике экспери-
ментальных животных выявлена обратная корреляци-
онная зависимость между концентрациями инфекци-
онного агента и уровнем сывороточного железа. так, 
при увеличении концентрации D. desulfuricans VKM 
B-1799т от 103 кое/г и выше – уровень железа сни-
жается с 43,5 до 38,5 мкмоль/л (рис. 2). вследствие 
этого концентрация инфекционного агента 103 кое/г 
определена нами как инфицирующая доза, при кото-
рой происходят изменения показателей крови, сви-
детельствующие о влиянии D. desulfuricans VKM 
B-1799т на обмен железа в организме крыс.

концентрация ферритина в сыворотке является 
маркером ретикулоэндотелиальных запасов железа. 
снижение ферритина является наиболее специфиче-
ским биохимическим индикатором дефицита желе-
за [20]. согласно данным научных публикаций, при 
восстановлении нормальной микрофлоры кишечни-
ка происходило увеличение ферритина – белка, кото-
рый регулирует внутриклеточный гомеостаз железа 
в толстой кишке [14]. в наших исследованиях содер-
жание ферритина снижается при повышении кон-
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рис. 2. зависимость уровня сывороточ-
ного железа от концентрации инфекци-
онного агента в кишечнике эксперимен-
тальных животных: 
Dd – D. desulfuricans VKM B-1799т; lgкое/г – 
количество бактерий D. desulfuricans VKM 
B-1799т в lg колониеобразующих единиц 
(кое) на 1 г болюсов крыс

Fig. 2. Dependence of serum iron levels on 
the concentration of the infectious agent in 
the intestine of experimental animals: 
Dd – D. desulfuricans VKM B-1799т; lgCFU/g – 
number of D. desulfuricans VKM B-1799т bac-
teria in lg colony-forming units (CFU) per 1 g of 
rat boluses

рис. 3. зависимость уровня ферритина 
от концентрации инфекционного агента 
в кишечнике экспериментальных живот-
ных: 
Dd – D. desulfuricans VKM B-1799т; lgкое/г – 
количество бактерий D. desulfuricans VKM 
B-1799т в lg колониеобразующих единиц 
(кое) на 1 г болюсов крыс

Fig. 3. Dependence of ferritin levels on the 
concentration of the infectious agent in the 
intestine of experimental animals:
Dd – D. desulfuricans VKM B-1799т; lgCFU/g – 
number of D. desulfuricans VKM B-1799т bac-
teria in lg colony-forming units (CFU) per 1 g of 
rat boluses

рис. 1. зависимость уровня сывороточ-
ного железа от концентрации инфекци-
онного агента:
Dd – D. desulfuricans VKM B-1799T; lgкое/г – 
количество бактерий D. desulfuricans VKM 
B-1799т в lg колониеобразующих единиц 
(кое) на 1 г болюсов крыс

Fig. 1. Dependence of serum iron levels on 
the concentration of the infectious agent:
Dd – D. desulfuricans VKM B-1799T; lgCFU/g – 
number of D. desulfuricans VKM B-1799T bac-
teria in lg colony-forming units (CFU) per 1 g of 
rat boluses

центрации бактериального патогена D. desulfuricans 
VKM B-1799т в микробиоценозе кишечника крыс 
(рис. 3).

помимо сывороточного железа и ферритина, 
оценку воздействия инфекционного агента на мар-
керы железа в организме подопытных животных 
проводили по следующим показателям крови: бел-
ка трансферрина, ненасыщенной железосвязываю-
щей способности, процента насыщения трансфер-
рина железом. повышение трансферрина, нжсс 
и уменьшение процента насыщения трансферрина 

железом – признак анемии, связанной с дефицитом 
железа. в период острой инфекции и период отда-
ленных последствий у всех групп крыс при срав-
нении уровня трансферрина и нжсс наблюдалось 
повышение этих показателей, а процент насыщения 
трансферрина железом снижался, что свидетельству-
ет о возникшем дефиците железа после воздействия 
инфекционного агента (табл. 2). 

железодефицитная анемия достигла масшта-
бов эпидемии в развивающихся странах и стала 
серьезной глобальной проблемой общественного 
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здравоохранения [21]. в связи с этим всемирной 
организацией здравоохранения борьба с анемией 
признана глобальным приоритетом здравоохране-
ния с целью снижения распространенности анемии 
у женщин [17]. жда возникает, когда нарушает-
ся синтез гемоглобина и железосодержащих фер-
ментов из-за недостатка железа [14]. Факторами 
риска развития жда являются диеты, инфекции, 
генетика, воспалительные состояния, метаболи-
ческие заболевания и нарушения микробиоценоза 
кишечника [21]. жда является одной из основных 
проблем общественного здравоохранения в мире. 
элементарное железо участвует в нескольких фун-
даментальных биологических процессах, таких как 
дыхание, репликация днк, производство энергии и 
пролиферация клеток. дефицит железа может при-
вести к снижению физической силы, одышке, на-
рушению терморегуляции, нарушению иммунной 
функции и нейрокогнитивным нарушениям. более 
того, жда, вызванная дефицитом железа, может 
спровоцировать задержку двигательного, когнитив-
ного развития и роста у детей [14]. в исследованиях 
микробиоценоза кишечника O.V. Karnachuk et al. из 
фекалий детей с диагностированным расстройством 
аутистического спектра (рас) выделили две чистые 
культуры D. desulfuricans и экспериментально до-
казали, что эти бактерии образуют нерастворимые 
комлексы железа в биореакторах [22]. имеются дан-
ные, что у детей с рас железодефицитная анемия и 
бактерии рода Desulfovibrio встречаются чаще, чем 
в общей популяции [23, 24]. согласно этим иссле-
дованиям, можно предположить, что дефицит желе-
за у экспериментальных животных, возникающий 
при инвазии D. desulfuricans VKM B-1799т больше 
103 кое/г может быть связан с образованием не-
растворимых для организма форм сульфида железа. 
наши исследования впервые установили значение 
D. desulfuricans VKM B-1799т в кишечнике, при ко-
тором происходит сдвиг показателей маркеров де-
фицита железа, – 103 кое/г. известны случаи, когда 
установленная концентрация инфекционного агента 

103 кое/г была ассоциирована со случаями бакте-
риемии у людей [25].

сульфатредуцирующие бактерии являют-
ся представителями желудочно-кишечного тракта 
млекопитающих и, согласно научным данным, наи-
более распространены в области наибольшей плот-
ности бокаловидных клеток, содержащих сульфо-
муцин [26]. таким образом, сульфомицин может яв-
ляться субстратом для бактерий рода Desulfovibrio, 
а образовавшиеся в кишечнике в результате их ме-
таболизма сульфиды связывают железо в нераство-
римую форму, что и приводит к жда.

ввиду того, что в наших исследованиях про-
слеживается обратная корреляционная зависи-
мость между D. desulfuricans VKM B-1799т и мар-
керами уровня железа, возможно предположить, 
что железо и его гомеостаз тесно связаны с ростом 
D. desulfuricans VKM B-1799т в толстом кишечнике. 
на фоне антимикробной терапии антибиотики мо-
гут выступать триггерами в развитии жда даже в 
остаточных количествах (<0,01 от терапевтической 
дозы), так как вызывают дисбиоз кишечника с пре-
обладанием условно-патогенной флоры.

итак, дисбиоз кишечника, вызванный воз-
действием противомикробных препаратов, даже 
в субтерапевтических дозах, способствует коло-
низации условно-патогенной флорой, в том числе 
Desulfovibrio spp. изменения со стороны маркеров 
обмена железа в организме подопытных животных 
на фоне инвазии D. desulfuricans VKM B-1799т выше 
103 кое/г и способность данного микроорганизма к 
связыванию железа в недоступную форму позволя-
ют думать, что бактерии рода Desulfovibrio являются 
одним из ключевых этиологических факторов разви-
тия железодефицитной анемии. 

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

финансирование. авторы заявляют об отсут-
ствии дополнительного финансирования при прове-
дении данного исследования.

Таблица 2 / Table 2

Показатели трансферрина, нЖсс и процент насыщения трансферрина железом
Transferrin indicators, UIBC and the percentage of transferrin saturation with iron

Dd, lgкое/г
Dd, lgCFU/g

трасферрин, г/л
Transferrin, g/l

нжсс, мкмоль/л
UIBC, mmol/l

процент насыщения трансферрина железом
Percentage of transferrin saturation with iron

15 д.э.
15 d.e.

39 д.э.
39 d.e.

15 д.э.
15 d.e.

39 д.э.
39 d.e.

15 д.э.
15 d.e.

39 д.э.
39 d.e.

2 1,28±0,01 1,54±0,01 37,19±0,18 57,57±0,29 123,43±0,61 108,38±0,54

3 1,25±0,01 1,51±0,01 40,44±0,20 56,34±0,28 114,40±0,57 113,52±0,56

4 1,29±0,01 1,56±0,01 37,61±0,12 58,88±0,19 122,69±0,40 109,61±0,35

5 1,29±0,01 1,53±0,02 40,40±0,43 57,73±0,62 122,47±1,32 101,04±1,09

примечание :  Dd – Desulfovibrio desulfuricans VKM B-1799т; lgкое/г – количество бактерий D. desulfuricans VKM B-1799т в lg колониеобра-
зующих единиц (кое) на 1 г болюсов крыс; д.э. – дни эксперимента; нжсс – ненасыщенная железосвязывающая способность сыворотки.

No te :  Dd – D. desulfuricans VKM B-1799т; lgCFU/g – the number of bacteria D. desulfuricans VKM B-1799т in lg colony-forming units (CFU) per 1 g 
of rat boluses; d.e. – day of the experiment; UIBC – unsaturated iron binding capacity of serum.
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биоэтика. эксперименты проведены в полном 
соответствии с директивой европейского совета  
(The European Council Directive 2010/63/EU) по со-
блюдению этических принципов в работе с лабора-
торными животными и одобрены комиссией по кон-
тролю за содержанием и использованием лаборатор-
ных животных при Фбун Фнцг им. Ф.Ф. эрисмана 
роспотребнадзора.
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е.н. сокиркина1, с.н. Тихонов2, н.а. Пеньковская3, а.к. носков1

Тактические особенности функционирования СПЭБ роспотребнадзора  
на территории республики Крым в условиях,  

характерных для чрезвычайной ситуации сочетанного характера
1ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт», Ростов-на-Дону, Российская Федерация; 

2ФКУЗ «Противочумная станция Республики Крым», Симферополь, Российская Федерация; 3Межрегиональное управление 
Федеральной службы по надзору в сфере защиты прав потребителей и благополучия человека по Республике Крым и городу  

федерального значения Севастополю, Симферополь, Российская Федерация

тактика деятельности специализированной противоэпидемической бригады (спэб) роспотребнадзора на тер-
ритории республики крым определялась условиями чрезвычайной ситуации (чс) санитарно-эпидемиологического 
и природного характера. цель работы – анализ особенностей и эффективности функционального реагирования 
спэб роспотребнадзора на динамику эпидемиологических рисков, обусловленных чс сочетанного характера на 
территории республики крым в 2020–2021 гг. материалы и методы. использованы отчетные материалы спэб 
роспотребнадзора, информационные материалы межрегионального управления роспотребнадзора по республике 
крым и городу федерального значения севастополю, данные сервиса «коронавирус-монитор». результаты  
и обсуждение. тактические решения по работе спэб на территории республики крым имели этапный характер. 
при осложнении эпидемиологической ситуации по новой коронавирусной инфекции была задействована мо-
бильная группа спэб, которая совместно со специалистами противочумной станции республики крым провела 
211148 исследований клинического материала по обнаружению рнк возбудителя SARS-CoV-2 методом пцр в 
период 2020–2021 гг. в ответ на возникновение дополнительных рисков, вызванных последствиями опасного ме-
теорологического явления, осуществлено усиление группы специалистов спэб, а затем выдвижение мобильного 
комплекса (мк) спэб роспотребнадзора. в течение всего периода работы осуществлялась пролонгированная 
целевая ротация кадрового состава для адекватного лабораторного обеспечения мониторинга по эпидемиологи-
ческим показаниям в соответствии с характером возникающих рисков. особенности тактики функционирова-
ния позволили провести 18591 скрининговое исследование клинического материала на острые респираторные 
вирусные инфекции, природно-очаговые и острые кишечные инфекции, а также исследование 280 проб воды 
на холеру. в результате использования адаптированной для работы в условиях чс последовательности опера-
ционных процедур из водных объектов было выделено 10 штаммов Vibrio cholerae о1 ctxA–tcpA–. поэтапное 
задействование мобильной группы специалистов спэб, а затем мк спэб в сочетании с последовательной опе-
ративной целевой ротацией кадрового состава с целью адекватного лабораторного обеспечения мониторинговых 
исследований определило тактические особенности функционирования спэб. оперативное изучение, обосно-
вание потенциальных и реагирование на реализованные (фактические) эпидемиологические риски, связанные с 
экстраординарной ситуацией, позволили не допустить осложнения эпидемиологической ситуации на территории 
туристического кластера рФ.

Ключевые слова: специализированные противоэпидемические бригады, COVID-19, чрезвычайная ситуация 
сочетанного типа, острые кишечные инфекции, острые респираторные вирусные инфекции, природно-очаговые 
инфекции, SARS-CoV-2, Vibrio cholerae.
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Tactical Features of Operation of the Specialized Anti-Epidemic Team  
of the Rospotrebnadzor on the Territory of the Republic of Crimea  
under Conditions Characteristic of a Combined Emergency
1Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute, Rostov-on-Don, Russian Federation;  
2Plague Control Station in the Republic of Crimea, Simferopol, Russian Federation;  
3Interregional Rospotrebnadzor Administration in the Republic of Crimea and the Federal City of Sevastopol, Simferopol,  
Russian Federation

Abstract. The tactics of activities of the specialized anti-epidemic team (SAET) of the Rospotrebnadzor on the terri-
tory of the Republic of Crimea has been determined by the conditions of emergency situation of sanitary-epidemiological 
and natural character. The aim of the work was to analyze the features and effectiveness of the functional response of 
the Rospotrebnadzor SAET to the dynamics of epidemiological risks caused by emergency of combined nature in the 
Republic of Crimea in 2020–2021. Materials and methods. We used report materials of the Rospotrebnadzor SAET; in-
formation materials of the Interregional Rospotrebnadzor Administration in the Republic of Crimea and the Federal city 
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специализированные противоэпидемические 
бригады (спэб) как формирования роспотреб-
надзора экстренного реагирования показали дей-
ственность своего использования по обеспечению 
санитарно-эпидемиологического благополучия насе-
ления при чрезвычайных ситуациях (чс) санитарно-
эпидемиологического [1–3] и природного [3–5]  
характера.

с начала 2020 г. на территории республики 
крым и города федерального значения севастополя 
возникли эпидемиологические риски, связанные с 
пандемическим распространением новой коронави-
русной инфекции COVID-19. в связи с этим, в соот-
ветствии с приказом руководителя роспотребнадзора, 
в республику крым была командирована мобильная 
группа специалистов спэб ростовского-на-дону 
противочумного института роспотребнадзора (спэб 
роспотребнадзора) для проведения лабораторной 
диагностики SARS-CoV-2 в рамках мероприятий по 
недопущению распространения COVID-19 на ука-
занной территории.

вместе с тем в середине июня 2021 г. терри-
тория республики крым была подвержена воздей-
ствию сильных и продолжительных ливней с ураган-
ным ветром, что привело к подтоплению городских 
округов (г.о.) керчь, ялта, Феодосия, а также тер-
риторий ленинского и кировского районов крыма.  
в результате резкого подъема воды было подтоплено 

43 населенных пункта в шести муниципальных об-
разованиях республики. 

таким образом, развитие событий, связанных 
с последствиями опасного метеорологического 
явления (оя), обусловило генерацию новых эпи-
демиологических рисков, вызванных трансфор-
мацией условий, характерных для чс санитарно-
эпидемиологического характера в условиях чс соче-
танного типа: санитарно-эпидемиологического и при-
родного. необходимость адекватного ответа на име-
ющиеся и возникшие дополнительные риски опре-
делила особенности целевого задействования спэб 
роспотребнадзора в рамках лабораторного обеспе-
чения комплекса санитарно-противоэпидемических 
(профилактических) мероприятий, проводимых на 
территории республики крым. 

цель работы – анализ особенностей и эффек-
тивности функционального реагирования спэб 
роспотребнадзора на динамику потенциальных и 
фактических эпидемиологических рисков, обуслов-
ленных чс сочетанного характера на территории 
республики крым в 2020–2021 гг. 

материалы и методы

в работе использованы отчетные материалы 
ростовского-на-дону противочумного института: 
579 оперативных донесений о деятельности спэб и 

of Sevastopol; “Coronavirus Monitor” service data. Results and discussion. Tactical decisions on the work of the SAET 
on the territory of the Republic of Crimea had the stage-by-stage nature. In the event of a complication of the epidemio-
logical situation on the new coronavirus infection, a mobile group of the SAET was involved. Together with specialists 
from the Plague Control Station of the Republic of Crimea, it conducted 211 148 studies of clinical material to detect 
SARS-CoV-2 RNA using PCR during the period of 2020–2021. In response to the emergence of additional risks caused 
by the consequences of a dangerous meteorological phenomenon, the group of SAET specialists was reinforced and mo-
bile complex (Mс) of the SAET was deployed. During the entire course of work, a prolonged target rotation of personnel 
was implemented in order to provide for adequate laboratory support for monitoring upon epidemiological indications in 
accordance with the nature of emerging risks. That tactics of operation made it possible to conduct 18 591 screening stu-
dies of clinical material for acute respiratory viral infections (ARVI), natural-focal and acute intestinal infections (AII), 
as well as the study of 280 water samples for cholera. Introduction of the sequence of operational procedures adapted for 
work in emergency situations resulted in isolation of 10 Vibrio cholerae O1 ctxA–tcpA– strains from water bodies. The 
phased involvement of the mobile group of SAET specialists, and later the MC of the SAET, in combination with the 
consistent operational target rotation of personnel in order to provide adequate laboratory support for monitoring studies, 
determined the tactical features of the SAET functioning. Prompt investigation, substantiation of potential and response 
to realized (actual) epidemiological risks associated with the extraordinary situation made it possible to prevent compli-
cations of the epidemiological situation in the territory of the tourist cluster of the Russian Federation.

Key words: specialized anti-epidemic teams, COVID-19, combined emergency, acute intestinal infections, acute 
respiratory viral infections, natural-focal infections, SARS-CoV-2, Vibrio cholerae.
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145 донесений о деятельности спэб в условиях чс. 
аналитическая оценка рисков осложнения эпиде-
миологической ситуации по острым кишечным ин-
фекциям (оки), острым респираторным вирусным 
инфекциям (орви) и природно-очаговым инфекци-
ям проводилась по информационным материалам, 
представленным межрегиональным управлением 
роспотребнадзора по республике крым и городу фе-
дерального значения севастополю. оперативный и 
ретроспективный анализ заболеваемости новой коро-
навирусной инфекцией в республике крым и городе 
федерального значения севастополе осуществлялся 
с использованием данных сервиса «коронавирус-
монитор» [6]. эффективность лабораторного обеспе-
чения комплекса санитарно-противоэпидемических 
(профилактических) мероприятий оценивалась по 
результатам, представленным в 357 протоколах ла-
бораторных исследований спэб. статистическая 
обработка данных проведена общепринятыми мето-
дами (StatSoft STATISTICA 6.1.478 Russian). 

результаты и обсуждение

республика крым в настоящий момент является 
одним из приоритетных туристических и рекреаци-
онных направлений в российской Федерации. по дан-
ным министерства курортов и туризма республики 
крым, в период 2014–2020 гг. территорию субъекта 
ежегодно посещали в среднем более 5,8 млн тури-
стов. начало эпидемических проявлений COVID-19 
в республике крым и г. севастополе было отмечено в 

конце марта 2020 г. [7], а на 31.12.2021 в республике 
крым зарегистрировано 126877 больных, в том чис-
ле 4349 умерших, в г. севастополе – 52700 и 1840 со-
ответственно [6].

при оценке динамики эпидемического процесса 
выявлены ряд периодов, характеризующихся увели-
чением заболеваемости: с 33-й календарной неде-
ли (к.н.) 2020 г. по 3-ю к.н. 2021 г. и с 25-й к.н. по 
47-ю к.н. 2021 г. это совпало с увеличением притока 
туристов. так, в 2021 г. (I–III кварталы) число при-
бывших составило 8,3 млн, что на 25,0 % превышает 
этот показатель за аналогичный период 2019 г. [8].  
с 8-й к.н. по 24-ю к.н. 2021 г. отмечалась относитель-
ная стабилизация эпидемиологической ситуации, а с 
48-й к.н. по 53-ю к.н. наблюдалось устойчивое сни-
жение заболеваемости со средним еженедельным 
темпом минус 0,05 (данные на 31.12.2021), пришед-
шееся на завершение сезона отпусков (рис. 1).

ввиду возникших эпидемиологических рисков, 
связанных с распространением новой коронавирус-
ной инфекции, направлена мобильная группа спэб 
роспотребнадзора, работа которой была организо-
вана на базе противочумной станции республики 
крым. координацию деятельности спэб осущест-
влял оперативный штаб института. определена 
структура внутриведомственного взаимодействия 
[4, 5]. проводилась ежемесячная целевая ротация 
специалистов.

всего за время функционирования спэб в 
рамках мероприятий по своевременному выявле-
нию инфицированных и недопущению распростра-

рис. 1. динамика заболеваемости новой коронавирусной инфекцией на территории республики крым и города федерального значе-
ния севастополя (0/0000) в период с 14-й к.н. 2020 г. по 53-ю к.н. 2021 г.

Fig. 1. The dynamics of the incidence of the new coronavirus infection in the Republic of Crimea and the Federal city of Sevastopol (0/0000).  
14th c.w. 2020 – 53rd c.w. 2021; c.w. – calendar week
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нения COVID-19 в республике крым произведено 
212751 исследование клинического материала по 
обнаружению рнк возбудителя (SARS-CoV-2) ме-
тодом пцр: 120127 – на 30.12.2020 и 92624 – на 
29.12.2021. количественная динамика исследован-
ных проб представлена на рис. 2. 

возникшее на территории республики крым 
оя привело к формированию чс сочетанного типа 
с особенностями появления новых эпидемиологи-
ческих рисков. так, на фоне чс по COVID-19 поя-
вились новые риски осложнения эпидемиологиче-
ской ситуации по оки, в том числе холере, орви и 
природно-очаговым инфекциям. 

с целью предотвращения реализации рисков 
по оки проведены мониторинговые исследова-
ния водных объектов для выявления генетических 
маркеров возбудителей этих инфекций бактериаль-
ной, в том числе холерных вибрионов, и вирусной 
(Adenovirus F и Astrovirus) этиологии. 

в рамках реализации поставленных задач в опе-
ративном порядке во взаимодействии со специалиста-
ми территориальных организаций роспотребнадзора 
по санитарно-эпидемиологическим показаниям 
определена 31 дополнительная точка отбора проб 
воды из поверхностных водоемов (26 – в г.о. ялта, 
пять – в г. керчи). всего исследовано 280 проб 
воды. 

проведенный ретроспективный анализ резуль-
татов мониторинга холеры показал, что последний 
факт выделения из водного объекта окружающей 
среды на территории республики крым штамма 
Vibrio cholerae о1 был зарегистрирован только пять 
лет назад (г. ялта, р. водопадная, 2016 г., сброс 
хозяйственно-бытовых сточных вод). указанный 
штамм был нетоксигенным [9].

исследования проб воды на наличие холерных 
вибрионов серогрупп о1 и о139 проводились по 

адаптированной для работы в условиях чс после-
довательности операционных процедур с преиму-
щественным использованием методов ускоренной 
диагностики при скрининговых исследованиях по 
эпидемиологическим показаниям, отработанной в 
ходе плановых тактико-специальных учений специа-
листами мк спэб института. модифицированный 
алгоритм учитывал данные по пцр-скринингу гене-
тических детерминант V. cholerae в обогащенных на 
питательных средах (1 % пептонная вода) пробах из 
поверхностных водоемов [10] и предусматривал про-
ведение пцр-исследований как на этапе выделения 
культуры, так и на этапе идентификации. в случае 
получения отрицательных результатов пцр-анализа 
(днк V. cholerae не обнаружена) аликвот из первого 
пептона дальнейшее исследование проб не прово-
дилось. при положительном результате осуществля-
лось дальнейшее бактериологическое исследование 
с целью выделения культуры. идентификация изо-
лированных культур по определению родовой, ви-
довой, серогрупповой принадлежности, а также по 
установлению эпидемической значимости осущест-
влялась по сочетанию результатов ускоренного ме-
тода (пцр), а также реакции слайд-агглютинации.

использованная последовательность опера-
ционных процедур позволила оптимизировать ис-
следования с сохранением их эпидемиологической 
эффективности. было сокращено количество иссле-
дуемых бактериологическим методом проб за счет 
исключения пцр-отрицательных проб; уменьшены 
в два раза требуемые производственные объемы обо-
рудования, в том числе за счет снижения объемов ис-
следуемых проб; сокращено время на исследования 
по идентификации за счет преимущественного при-
менения ускоренных методов – как следствие, сни-
жены трудозатраты. эффективность использования 
адаптированного для работы в условиях чс алгорит-

рис. 2. еженедельное количество проб, исследованных специалистами спэб на обнаружение рнк SARS-CoV-2 методом пцр в пе-
риод 16.05.2020–29.12.2021 (абс.)

Fig. 2. Weekly number of samples examined by Sает specialists to detect SARS-CoV-2 RNA using PCR in the period of 16 May 2020– 
29 Dec 2021 (abs.)
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ма выразилось в результатах проведенных исследо-
ваний, а именно: выделено 10 штаммов V. cholerae 
о1 ctxA–tcpA–: серовара огава – 6, серовара инаба – 4 
(таблица).

в связи с особенностями развития эпидемиоло-
гической ситуации и во исполнение распоряжения 
руководителя роспотребнадзора в республику крым 
был выдвинут мк спэб второго поколения в со-
ставе индикационной и бактериологической лабора-
торий. в рамках работы предусматривалось обеспе-
чение диагностических исследований клинического 
материала методом иммуноферментного анализа 
(иФа) по выявлению иммуноглобулинов классов M 
и G к возбудителю новой коронавирусной инфекции, 
а также обнаружение генетических маркеров воз-
будителей орви и оки бактериальной и вирусной 
этиологии, в том числе в пробах из водных объектов 
окружающей среды. 

силами специалистов мк спэб проведено 
лабораторное исследование 4005 проб клиническо-
го материала (18591 исследование) (на 19.12.2021). 
кроме того, исследовано восемь проб из объектов 
окружающей среды (56 анализов). наибольший 
удельный вес проб приходился на обнаружение 
специфических антител к SARS-CoV-2 методом 
иФа (рис. 3). 

организованный мониторинг природных очагов 
инфекционных болезней свидетельствовал о том, что 
затопление территорий оказывает негативное влия-
ние на биоценозы, способно сформировать предпо-
сылки к реализации санитарно-эпидемиологических 
рисков для населения, находящегося в зоне навод-
нения [11]. эндемичность по природно-очаговым 
инфекциям вирусной и бактериальной этиологии 
территории республики крым [12] и сопряженные с 

этим риски осложнения эпидемической и эпизооти-
ческой ситуации на пострадавших от паводка терри-
ториях определили необходимость кадрового целе-
вого усиления группы специалистов спэб. 

в результате проведенного обследования уста-
новлено, что в условиях сложившейся чс на фоне 
высоких показателей температуры воздуха и влаж-
ности в возникших мелких заводях стоячей воды сло-
жились благоприятные условия для выплода комаров 
– переносчиков вирусов трансмиссивных зоонозов. 
в рамках совместной работы со специалистами тер-
риториальных организаций роспотребнадзора про-
ведено полевое эпизоотологическое обследование 
вовлеченных в зону чс территорий. дополнительно, 
с учетом возникшего эпидемиологического риска 
осложнения ситуации по лихорадке западного нила, 
проведено обследование северной части полуостро-
ва на территории джанкойского района. всего в ходе 
проведения эпизоотологического обследования до-
быто 883 экземпляра имаго комаров восьми видов и 
81 – имаго клещей двух видов. несмотря на наличие 
потенциальных эпидемиологических рисков, при ла-
бораторном исследовании добытого полевого мате-
риала методом пцр возбудители природно-очаговых 
инфекций не обнаружены. 

таким образом, работа спэб роспотребнадзора 
на территории республики крым в течение 2020–
2021 гг. проходила в условиях сложной эпидемио-
логической обстановки по новой коронавирусной 
инфекции и последующей генерации эпидемиоло-
гических рисков осложнения эпидемиологической 
ситуации по орви, оки, в том числе по холере,  
и природно-очаговым инфекциям. 

в соответствии с динамикой и характером фак-
тических и прогнозируемых рисков тактические 
особенности функционирования спэб заключались 
в поэтапном задействовании мобильной группы спе-
циалистов спэб и мк спэб в сочетании с последо-
вательной оперативной целевой ротацией кадрового 
состава для адекватного лабораторного обеспечения 
мониторинговых исследований в формате реализа-

результаты исследования проб воды из поверхностных водоемов  
в городском округе ялта и г. керчи на контаминацию  

возбудителями оки методом Пцр
The results of the study of water samples from surface water bodies  

in the urban district of Yalta and the city of Kerch for contamination  
by AII pathogens using PCR

наименование возбудителя 
Pathogen

число положительных проб
Number of positive samples 

г.о. ялта
u.d. of Yalta

Campylobacter spp. 2

Salmonella spp. 1

г.о. керчь
u.d. of Kerch

V. cholerae о1 25*

V. cholerae нео1/нео139 64

Campylobacter spp. 1

Adenovirus F 1

Astrovirus 1

примечание :  * из 10 проб бактериологическим методом выде-
лены нетоксигенные штаммы V. cholerae о1 ctxA–tcpA–.

Note s :  * non-toxigenic strains of V. cholerae о1 ctxA–tcpA– were iso-
lated from 10 samples using bacteriological method; u.d. – urban district.

рис. 3. удельный вес проб клинического материала, исследуемо-
го в мк спэб в период 28.07–19.12.2021

Fig. 3. Specific gravity of clinical material samples examined in the 
MC SAET between July 28 and December 19, 2021
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ции комплекса профилактических (противоэпиде-
мических) мероприятий. 

скрининговые лабораторные исследования 
клинического материала и проб из водных объектов 
окружающей среды проводились в рамках внутри-
ведомственного взаимодействия с территориальны-
ми органами и организациями роспотребнадзора.  
по эпидемиологическим показаниям осуществлял-
ся пцр-анализ клинического материала на рнк  
SARS-CoV-2 (всего – 211148 анализов), на генетиче-
ские маркеры возбудителей орви и оки бактери-
альной и вирусной этиологии, а также определялись 
специфические антитела к возбудителю COVID-19 
(всего – 18591). с использованием адаптированной 
для работы в условиях чс последовательности опе-
рационных процедур из водных объектов окружаю-
щей среды изолировано 10 штаммов V. cholerae о1 
ctxA–tcpA–, что подтвердило ее эффективность при 
скрининговых исследованиях по эпидемиологиче-
ским показаниям. результаты исследований опреде-
ляли объемы и характер мероприятий по обеспече-
нию санитарно-эпидемиологического благополучия 
населения.

таким образом, тактика функционирования 
спэб ростовского-на-дону противочумного ин-
ститута на территории республики крым в рамках 
лабораторного обеспечения эпидемиологического 
надзора позволила оперативно изучить, обосновать 
потенциальные и отреагировать на реализованные 
эпидемиологические риски, связанные с экстраор-
динарной ситуацией, на территории туристического 
кластера рФ.

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

финансирование. авторы заявляют об отсут-
ствии дополнительного финансирования при прове-
дении данного исследования.

список литературы
1. попова а.Ю., кутырев в.в., редакторы. ликвидация эпи-

демии эбола в гвинейской республике: опыт работы специали-
зированной противоэпидемической бригады роспотребнадзора. 
м.: творческий информационно-издательский центр; 2016. 
354 с.

2. попова а.Ю., ежлова е.б., демина Ю.в., куличенко 
а.н., малецкая о.в., рязанова а.г., кузнецова и.в., гнусарева 
о.а., михайлова м.е., сирица Ю.в., манин е.а., портенко с.а., 
красовская т.Ю., куклев в.е., казакова е.с., данилевская м.м., 
сафонова м.в., тельнова н.в., иванова с.м., лопатин а.а. 
мобильные комплексы спэб роспотребнадзора как действен-
ный инструмент при реализации мероприятий по противодей-
ствию новой коронавирусной инфекции COVID-19. Проблемы 
особо опасных инфекций. 2020; 4:92–8. DOI: 10.21055/0370-
1069-2020-4-92-98.

3. онищенко г.г., кутырев в.в., топорков в.п., 
карнаухов и.г., куличенко а.н., балахонов с.в., топорков а.в. 
современные мобильные противоэпидемические комплексы 
при предупреждении и оперативном реагировании на чрезвы-
чайные ситуации биологического характера. Инфекционные бо-
лезни: Новости. Мнения. Обучение. 2016; 1(14):93–101.

4. онищенко г.г., кутырев в.в., редакторы. специали-
зированные противоэпидемические бригады (спэб): эволю-
ция научной концепции и практического применения. саратов: 
буква; 2014. 572 с. 

5. онищенко г.г., балахонов с.в., редакторы. обеспечение 
санитарно-эпидемиологического благополучия населения при 
ликвидации последствий наводнения на дальнем востоке. 
новосибирск: наука-центр; 2014. 648 с.

6. коронавирус-монитор. [электронный ресурс]. URL: 
https://coronavirus-monitor.info (дата обращения 15.01.2022).

7. попова а.Ю., редактор. COVID-19: научно-практические 
аспекты борьбы с пандемией в российской Федерации. саратов: 
амирит; 2021. 608 с.

8. мамина д.а., месхи б.б. миграционная привлека-
тельность республики крым. Гуманитарий Юга России. 2020; 
2:203–15. DOI: 10.18522/2227-8656.2020.2.14.

9. москвитина э.а., тюленева е.г., самородова а.в., 
кругликов в.д., титова с.в., иванова с.м., ковалева т.в., 
анисимова г.б. эпидемиологическая обстановка по холере в 
мире и россии в 2007–2016 гг., прогноз на 2017 г. Проблемы осо-
бо опасных инфекций. 2017; 1:13–20. DOI: 10.21055/0370-1069-
2017-1-13-20.

10. миронова л.в., пономарева а.с., басов е.а., Федотова 
и.с., хунхеева ж.Ю., Фортунатова а.в., бочалгин н.о., гладких 
а.с., урбанович л.я., балахонов с.в. оценка эффективности 
детекции генетических детерминант Vibrio cholerae в системе 
мониторинга вибриофлоры водных объектов. Проблемы особо 
опасных инфекций. 2021; 3:89–97. DOI: 10.21055/0370-1069-
2021-3-89-97.

11. онищенко г.г., салдан и.п., трибунский с.и., колядо 
в.б., колядо е.в. ретроспективная оценка эпидемиологической 
ситуации по острым кишечным инфекциям бактериальной и ви-
русной этиологии в предпаводковый период. Бюллетень меди-
цинской науки. 2017; 2(6):3–7.

12. попова а.Ю., куличенко а.н., малецкая о.в., 
василенко н.Ф., Шапошникова л.и., котенев е.с., дубянский 
в.м., волынкина а.с., лисицкая я.в., самарина и.в., 
пеньковская н.а., евстафьев и.л., товпинец н.н., цапко н.в., 
белова о.а., агапитов д.с., самодед т.н., надольный а.а., 
коваленко и.с., якунин с.н., Шварсалон н.к., зинич л.с., 
тихонов с.н., лямкин г.и., жарникова и.в., евченко Ю.м. 
эпидемиологическая обстановка по природно-очаговым инфек-
циям в крымском федеральном округе в 2014–2015 гг. Журнал 
микробиологии, эпидемиологии и иммунобиологии. 2016; 2:62–9. 
DOI: 10.36233/0372-9311-2016-2-62-69.

References 
1. Popova A.Yu., Kutyrev V.V., editors. [Eradication of the 

Ebola Epidemic in the Republic of Guinea: Operational Experience 
of the Specialized Anti-Epidemic Team of the Rospotrebnadzor]. 
Moscow: LLC “Creative Information and Publishing Center”; 2016. 
354 p.

2. Popova A.Yu., Ezhlova E.B., Demina Yu.V., Kulichenko 
A.N., Maletskaya O.V., Ryazanova A.G., Kuznetsova I.V., Gnusareva 
O.A., Mikhailova M.E., Siritsa Yu.V., Manin E.A., Portenko S.A., 
Krasovskaya T.Yu., Kuklev V.E., Kazakova E.S., Danilevskaya 
M.M., Safonova M.V., Tel’nova N.V., Ivanova S.M., Lopatin A.A. 
[Mobile complexes of the specialized anti-epidemic teams (SAET) 
of the Rospotrebnadzor as an effective tool in the implementation 
of measures to counter new coronavirus infection COVID-19]. 
Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly 
Dangerous Infections]. 2020; (4):92–8. DOI: 10.21055/0370-1069-
2020-4-92-98. 

3. Onishchenko G.G., Kutyrev V.V., Toporkov V.P., Karnaukhov 
I.G., Kulichenko A.N., Balakhonov S.V., Toporkov A.V. [Modern 
mobile anti-epidemic complexes in the prevention and prompt res-
ponse to emergency situations of a biological nature]. Infektsionnye 
Bolezni: Novosti. Mneniya. Obuchenie [Infectious Diseases. News. 
Opinions. Training]. 2016; 1(14):93–101.

4. Onishchenko G.G., Kutyrev V.V., editors. [Specialized Anti-
Epidemic Teams (SAETs): Evolution of the Scientific Concept and 
Practical Application]. Saratov: “Bukva”; 2014. 572 р. 

5. Onishchenko G.G., Balakhonov S.V., editors. [Ensuring 
the Sanitary-Epidemiological Well-Being of the Population du-
ring Elimination of the Consequences of Floods in the Far East]. 
Novosibirsk: “Nauka-Tsentr”; 2014. 648 р.

6. [Coronavirus Monitor]. (Cited 15 Jan 2022). [Internet]. 
Available from: https://coronavirus-monitor.info.

7. Popova A.Yu., editor. [COVID-19: Scientific and Practical 
Aspects of the Fight against the Pandemic in the Russian Federation]. 
Saratov: “Amirit”; 2021. 608 p.

8. Mamina D.A., Meskhi B.B. [Migration attractiveness of the 
Republic of Crimea]. Gumanitarij Yuga Rossii [Humanities of the 
South of Russia]. 2020; (2):203–15. (In Russ.) DOI: 10.18522/2227-
8656.2020.2.14.

9. Moskvitina E.A., Tyuleneva E.G., Samorodova A.V., Kruglikov 
V.D., Titova S.V., Ivanova S.M., Kovaleva T.V., Anisimova G.B. 
[Epidemiological situation on cholera across the globe and in the 
Russian Federation in 2007–2016. Forecast for 2017]. Problemy Osobo 
Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 
2017; (1):13–20. DOI: 10.21055/0370-1069-2017-1-13-20.

10. Mironova L.V., Ponomareva A.S., Basov E.A., Fedotova 
I.S., Khunkheeva Z.Yu., Fortunatova A.V., Bochalgin N.O., Gladkikh 
A.S., Urbanovich L.Ya., Balakhonov S.V. [Assessing the efficiency of 



159

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2023; 2         Original articles

detection of Vibrio cholerae genetic determinants through waterbody 
vibrioflora monitoring system]. Problemy Osobo Opasnykh Infektsii 
[Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2021; (3):89–97. 
DOI: 10.21055/0370-1069-2021-3-89-97.

11. Onishchenko G.G., Saldan I.P., Tribunsky S.I., Kolyado 
V.B., Kolyado E.V. [Retrospective assessment of the epidemiological 
situation for acute intestinal infections of bacterial and viral etiology 
during the flood period]. Byulleten’ Meditsinskoi Nauki [Bulletin of 
the Medical Science]. 2017; 2(6):3–7. 

12. Popova A.Yu., Kulichenko A.N., Maletskaya O.V., 
Vasilenko N.F., Shaposhnikova L.I., Kotenev E.S., Dubyansky V.M., 
Volynkina A.S., Lisitskaya Ya.V., Samarina I.V., Pen’kovskaya N.A., 
Evstaf’ev I.L., Tovpinets N.N., Tsapko N.V., Belova O.A., Agapitov 
D.S., Samoded T.N., Nadol’ny A.A., Kovalenko I.S., Yakunin 
S.N., Shvarsalon N.K., Zinich L.S., Tikhonov S.N., Lyamkin G.I., 
Zharnikova I.V., Evchenko Yu.M. [Epidemiological situation on na-
tural focal infections in the Crimean Federal District in 2014–2015]. 
Zhurnal Mikrobiologii, Epidemiologii i Immunobiologii [Journal of 
Microbiology, Epidemiology and Immunobiology]. 2016; (2):62–9. 
DOI: 10.36233/0372-9311-2016-2-62-69.

Authors:
Soboleva E.G., Kuznetsova D.A., Kruglikov V.D., Pichurina N.L., 

Dobrovol’sky O.P., Sokirkina E.N., Noskov A.K. Rostov-on-Don Research 
Anti-Plague Institute. 117/40, M. Gor’kogo St., Rostov-on-Don, 344002, 
Russian Federation. E-mail: plague@aaanet.ru.

Tikhonov S.N. Plague Control Station in the Republic of Crimea. 
42, Promyshlennaya St., Simferopol, 295023, Russian Federation. E-mail: 
krimpchs@mail.ru.

Pen’kovskaya N.A. Interregional Rospotrebnadzor Administration 
in the Republic of Crimea and the Federal City of Sevastopol. 67, 
Naberezhnaya St., Simferopol, 295034, Russian Federation. E-mail:  
crimea@82.rospotrebnadzor.ru.

об авторах:
Соболева Е.Г., Кузнецова Д.А., Кругликов В.Д., Пичурина Н.Л., 

Добровольский О.П., Сокиркина Е.Н., Носков А.К. ростовский-на-
дону научно-исследовательский противочумный институт. российская 
Федерация, 344002, ростов-на-дону, ул. м. горького, 117/40. E-mail: 
plague@aaanet.ru.

Тихонов С.Н. противочумная станция республики крым. 
российская Федерация, 295023, симферополь, ул. промышленная, 42. 
E-mail: krimpchs@mail.ru.

Пеньковская Н.А. межрегиональное управление Федеральной 
службы по надзору в сфере защиты прав потребителей и благопо-
лучия человека по республике крым и городу федерального значе-
ния севастополю. российская Федерация, 295034, симферополь, 
ул. набережная, 67. E-mail: crimea@82.rospotrebnadzor.ru.



160

Проблемы особо опасных инфекций. 2023; 2      ОРигинальнЫе статьи

DOI: 10.21055/0370-1069-2023-2-160-166

удк 616.98:578.8(470.61)

а.В. Тришина, е.а. березняк, н.л. Пичурина, л.а. егиазарян, и.р. симонова, о.П. добровольский, 
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Современное состояние проблемы геморрагической лихорадки с почечным синдромом  
в ростовской области 

ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт», Ростов-на-Дону, Российская Федерация

геморрагическая лихорадка с почечным синдромом (глпс) регистрируется в различных географических ре-
гионах российской Федерации и занимает одно из первых мест среди природно-очаговых заболеваний человека 
в россии. цель работы – оценка эпидемиологической ситуации по глпс в ростовской области. материалы и 
методы. лабораторную диагностику полевого материала (проб от грызунов) на наличие антигенов возбудите-
лей глпс и скрининговое исследование сывороток крови доноров, жителей региона, на наличие антител клас-
са G к вирусам, вызывающим глпс, проводили методом иммуноферментного анализа в течение 2020 и 2021 гг. 
результаты и обсуждение. антигены хантавирусов в 2020 г. выявлены в пяти административных районах об-
ласти, инфицированность вирусом глпс мелких мышевидных грызунов составила 7,1 %. в 2021 г. спонтанная 
инфицированность носителей вируса выявлена в 2,8 % проб, обнаруженных в четырех районах области. наличие 
маркеров вируса регистрировали в популяциях пяти видов мелких мышевидных грызунов: домовая мышь, лесная 
мышь, обыкновенная полевка, малая лесная мышь, желтобрюхая мышь. изучение иммунной прослойки здорово-
го населения показало, что на обследованных территориях антитела класса G в 2020 г. регистрировались у 6,8 %, 
в 2021 г. – 4,5 % жителей. данные о выявлении маркеров вируса в пробах носителей и наличие естественной 
иммунной прослойки населения по отношению к вирусам – возбудителям глпс могут свидетельствовать о воз-
можности существования на территории ростовской области природного очага глпс.

Ключевые слова: геморрагическая лихорадка с почечным синдромом, ростовская область, мониторинг, серо-
логическая диагностика.
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A.V. Trishina, E.A. Bereznyak, N.L. Pichurina, L.A. Egiazaryan, I.R. Simonova, O.P. Dobrovol’sky,  
I.V. Orekhov, A.K. Noskov
Current State of the Issue of Hemorrhagic Fever with Renal Syndrome in the Rostov Region
Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute, Rostov-on-Don, Russian Federation

Abstract. Hemorrhagic fever with renal syndrome (HFRS) is registered in various geographical regions of the Russian 
Federation and occupies one of the leading positions among natural-focal human diseases in Russia. The aim of the study 
was to assess the epidemiological situation on HFRS in the Rostov Region. Materials and methods. Laboratory diag-
nostics of field material (samples from wild rodents) for the presence of antigens of HFRS pathogens and screening of 
blood sera  from donors, residents of the region, for the presence of class G antibodies to viruses that cause HFRS were 
carried out by enzyme immunoassay during 2020 and 2021. Results and discussion. Hantavirus antigens were identified 
in five administrative districts of the Region in 2020, infection with HFRS virus in small mouse-like rodents was 7.1 %. 
In 2021, spontaneous infection of carriers was detected in 2.8 % of the samples, found in four districts of the Region. 
The presence of the virus markers was recorded in populations of five species of mouse-like rodents: house mouse, wood 
mouse, common vole, small wood mouse, yellow-bellied mouse. Among healthy population, class G antibodies were 
registered in 6.8 % in the surveyed territories in 2020, and 4.5 % in 2021. Detection of virus markers in carriers and the 
presence of a natural immune layer of the population as regards HFRS agents suggest the existence of a natural HFRS 
focus in the Rostov Region.

Key words: hemorrhagic fever with renal syndrome, Rostov Region, monitoring, serological diagnostics.
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за последние десятилетия хантавирусные ин-
фекции вошли в круг актуальных и приоритетных 
нозологий во всем мире [1]. изменения окружающей 
среды влияют на численность и динамику видов-
носителей, а следовательно – расширение нозо ареала 
этой инфекции [2, 3]. хантавирусные болезни вклю-
чены в перечень так называемых непредсказуемых 
инфекций, грозящих сложными эпидемическими 
ситуациями [4]. 

геморрагическая лихорадка с почечным синдро-
мом (глпс) занимает одно из ведущих мест среди 
природно-очаговых вирусных болезней в мире. самые 
высокие показатели заболеваемости этой инфекцией 
фиксируют в китайской народной республике – до 
50 тыс. случаев [5]. с 2001 по 2017 г. в республике 
корея зарегистрировано 7048 пациентов с глпс [6].  
в европе высокий уровень заболеваемости отме-
чается в Финляндии и германии [7, 8]. единичные 
случаи регистрируются во Франции, бельгии, 
великобритании, пакистане, иране, балканских стра-
нах, малайзии, японии, польше. серологические 
исследования, проведенные в ряде стран, показали 
наличие специфических антител к антигенам ви-
руса Hantaan у жителей кореи, китая, таиланда, 
монголии, греции, италии, латвии, литвы, молдовы, 
испании и великобритании [9, 10].

в последнее время на территории российской 
Федерации сохраняется напряженная эпидемиоло-
гическая ситуация по природно-очаговым вирусным 
болезням, в структуре которых доля глпс достигает 
90 % [11]. показатель заболеваемости глпс в 2019 г. 
явился самым высоким за последние 10 лет. всего 
зарегистрировано 13996 случаев (9,53 на 100 тыс. 
населения) в 60 субъектах [12]. в 2020 г. в рФ зафик-
сировано 6850 случаев заболеваний глпс, из них 10 
в Южном федеральном округе (ЮФо), наибольшее 
число больных зарегистрировано в краснодарском 
крае [13]. в последние годы регистрируются еди-
ничные случаи глпс на юге европейской части 
россии: в волгоградской, астраханской областях, 
краснодарском и ставропольском краях, республике 
калмыкия [14, 15]. 

в ростовской области (ро) первый лабораторно 
подтвержденный случай заболевания зарегистриро-
ван в песчанокопском районе в 2018 г. в 2019 г. один 
больной выявлен в сальском районе [16]. в 2020–
2021 гг. официальных данных о случаях заболевания 
глпс в ро не зафиксировано. 

эпизоотологический мониторинг глпс, про-
веденный в 2019 г., подтвердил активность природ-
ных очагов в семи субъектах ЮФо (краснодарский 
край, астраханская, ростовская и волгоградская 
области, республика адыгея, республика крым и 
город федерального значения севастополь) и двух 
субъектах северо-кавказского федерального округа 
(ставропольский край и республика дагестан) [17].

обнаружение серопозитивных доноров в 
крыму зафиксировано в шести регионах, что сви-
детельствует о контакте населения с непатогенны-

ми для человека хантавирусами [18]. обследование 
реконвалесцентов с давностью заболевания глпс  
от 5 до 25 лет позволило установить наличие анти-
тел к хантавирусу у 98 % обследованных лиц в 
башкирии и 95 % – в приморском крае, что указыва-
ет на длительный, вероятно, пожизненный иммуни-
тет к этой инфекции [19]. 

для оценки риска и степени эпидемиологиче-
ской опасности распространения инфекции глпс на 
территории ро необходимо комплексное изучение 
эпидемиологических предпосылок (существование 
природных очагов) и определение иммунной про-
слойки здорового населения к возбудителям глпс.

цель работы – проведение на территории 
ростовской области эпизоотологического монито-
ринга и иммуносерологических исследований сы-
вороток крови местного населения к возбудителям 
глпс для оценки эпидемиологической ситуации по 
глпс в 2020 и 2021 гг.

материалы и методы

сбор полевого материала и формирование проб 
от мелких млекопитающих проводили в течение 2020 
и 2021 гг. в соответствии с действующими норматив-
ными документами (санпин 3.3686-21 «санитарно-
эпидемиологические требования по профилактике 
инфекционных болезней»). 

полевой материал отбирался в границах 
26 административных районов ро и окрестностях 
г. ростова-на-дону.

объекты эпизоотологического исследования 
объединяли в пробы с учетом вида животного, места 
отлова и даты сбора. все стадии исследования соот-
ветствовали законодательству рФ (мр 3.1.7.0250-21 
«эпидемиология. профилактика инфекционных бо-
лезней. инфекции, общие для человека и животных. 
тактика и объемы зоологических работ в природных 
очагах инфекционных болезней»), международным 
этическим нормам, нормативным документам по 
биоэтике ростовского-на-дону противочумного ин-
ститута.

пробы проверяли на наличие антигенов ханта-
вирусов с применением иммуноферментного ана-
лиза (иФа) с помощью зарегистрированной им-
муноферментной тест-системы «хантагност» 
(производство Фгуп «предприятие по произ-
водству бактериальных и вирусных препаратов 
института полиомие лита и вирусных энцефалитов 
им. м.п. чумакова», регистрационное удостовере-
ние от 10.05.2017 № Фср 2010/09139). 

скрининговое исследование сывороток крови  
жителей ро осуществляли методом иФа. биомате ри-
ал получен в соответствии с принципами законности, 
соблюдения этических норм, открытости. выявляли 
иммуноглобулины класса G (IgG) к хантавирусам в 
сыворотке крови. пробы сывороток крови, в которых 
обнаруживались IgG, дополнительно исследовали на 
наличие иммуноглобулинов класса м (IgM). в рабо-
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те использовали тест-системы «вектоханта-IgM» и 
«вектоханта-IgG» (ао «вектор-бест», новосибирск) 
согласно инструкции производителя. результаты ре-
акции учитывали на регистрирующем фотометре 
Infinite F50 (TECAN, австрия). 

доверительные интервалы для доли положи-
тельных проб определяли по методу уилсона при 
доверительной вероятности p≥0,95 с использовани-
ем программных средств, предоставляемых сайтом 
https://epitools.ausvet.com.au. 

результаты и обсуждение

в 2020 г. отловлены и исследованы 356 экз. 
млекопитающих семи видов, объединенных в 
155 проб: полевка обыкновенная Microtus arvalis – 
151 экз. (67 проб), мышь лесная малая Sylvaemus 
uralensis – 70 экз. (27 проб), мышь домовая Mus 
musculus – 37 экз. (18 проб), полевка обществен-
ная M. socialis – 21 экз. (4 пробы), мышь желтогор-
лая S. flavicollis – 1 экз. (1 проба), белозубка малая 
Crocidura suaveolens – 7 экз. (5 проб), мышь лесная 
S. sylvaticus – 69 экз. (33 пробы). 

по результатам иммуноферментного исследо-
вания проб мышевидных грызунов, собранных на 
13 административных территориях ро, маркеры 
возбудителей глпс выявлены в 5 районах обла-
сти (табл. 1). положительные находки обнаружены 
в пробах, собранных в азовском, мясниковском, 
неклиновском, пролетарском и сальском райо-
нах, относящихся к степной ландшафтной зоне. 
установлено, что инфицированность вирусом глпс 
мелких мышевидных грызунов составила 7,1 % 
(11 положительных находок).

анализируя видовой состав инфицирован-
ных хантавирусами мелких млекопитающих, сле-
дует отметить, что в азовском, пролетарском, 
мясниковском, неклиновском районах доминирова-
ли положительные пробы от домовой мыши, что по-
зволяет предположить ее основную роль в качестве 
носителя этиологического агента на территории ро 
в 2020 г. 

в 2020 г. в куйбышевском, матвеево-курган-
ском, веселовском, песчанокопском, камен ском, 
аксайском, ремонтненском районах и окрестностях 
г. ростова-на-дону маркеры возбудителя глпс не 
выявлены.

в 2021 г. проведен эпизоотологический монито-
ринг в 25 административных районах ро (табл. 1). 
за период исследования отловлено 422 экз. мелких 
млекопитающих 14 видов (грызунов, насекомоядных 
и зайцеобразных), объединенных в 215 проб: мышь 
домовая M. musculus – 49 экз. (26 проб), мышь лесная 
S. sylvaticus – 195 экз. (108 проб), полевка восточно-
европейская M. rossiaemeridionalis – 2 экз. (2 про-
бы), белозубка малая C. suaveolens – 1 экз. (1 проба), 
мышь курганчиковая M. spicilegus – 49 экз. (8 проб), 
полевка общественная M. socialis – 1 экз. (1 про-
ба), бурозубка обыкновенная Sorex araneus – 3 экз. 

(3 пробы), хомячок серый Cricetulus migratorius – 
5 экз. (3 пробы), заяц-русак Lepus europaeus – 9 экз. 
(9 проб), мышь желтогорлая S. flavicollis – 9 экз. 
(6 проб), мышь желтобрюхая S. fulvipectus – 1 экз. 
(1 проба), полевка обыкновенная M. arvalis – 64 экз. 
(37 проб), рыжая полевка Myodes glareolus – 5 экз. 
(5 проб), мышь малая лесная S. uralensis – 29 экз. 
(5 проб).

положительные пробы обнаружены в сальском 
(2 – от полевки обыкновенной, 1 – желтобрюхой 
мыши), обливском (1– мышь лесная), морозовском 
(1 – полевка обыкновенная), неклиновском (1 – 
мышь лесная) районах. спонтанная инфицирован-
ность выявлена в 2,8 % проб (6).

выявление антигенов хантавирусов у диких гры-
зунов является прямым доказательством циркуляции 
возбудителя глпс в обследуемом районе. частота 
выявления положительных проб может меняться в 
различные временные промежутки в пределах одной 
территории, что связано с особенностями эпизооти-
ческого процесса у животных, который периодиче-
ски может активизироваться или затухать [18].

выявление антител к возбудителю хантавирус-
ной инфекции в сыворотках крови людей, посто-
янно проживающих на определенной территории, 
является одним из показателей, подтверждающих 
циркуляцию хантавирусов в данной местности, по-
зволяя выявлять легкие, субклинические, латентные 
формы заболевания. по результатам изучения уров-
ня иммунной прослойки населения определенной 
территории можно сделать достоверное заключение 
о степени активности природных очагов и распро-
страненности возбудителя [3, 20]. 

для оценки предполагаемой распространенно-
сти глпс в ро в 2020 и 2021 гг. проведено целевое 
исследование сывороток крови (табл. 2). изучение 
уровня иммунной прослойки населения на нали-
чие антител G к возбудителям глпс в 2020 г. про-
водили с участием жителей пяти городских округов 
ро: ростов-на-дону, Шахты, таганрог, каменск-
Шахтинский, волгодонск, – численность населения 
которых составляет 44,6 % от общего числа жителей 
области (около 2 млн человек), и двух административ-
ных районов: сальский район – 2,52 % (численность 
населения – 100,2 тыс. человек), ремонтненский – 
0,43 % (17770 человек).

в 2020 г. в исследование включены представи-
тели возрастных групп от 3 до 87 лет (медианный 
возраст – 46 лет), из которых 168 (60,2 %) – женщи-
ны, 111 (39,8 %) – мужчины. вирусоспецифические 
антитела класса G в сыворотках крови доноров 
(n=279) обнаружены в городах таганрог (10,8 %), 
волгодонск (4,1 %), ростов-на-дону (2,8 %), а также 
ремонтненском (13,5 %) и сальском (12,2 %) райо-
нах. ни в одной из положительных проб не зафик-
сировано одновременное присутствие IgM и IgG к 
возбудителям глпс. 

в структуре серопозитивных лиц доминировали 
жители небольших городов с преобладанием част-
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Таблица 1 / Table 1

Показатели инфицированности мелких млекопитающих вирусом ГлПс на территории ро в 2020–2021 гг.
Infection with the HFRS virus of small mammals captured in the Rostov Region in 2020–2021

административные районы ро /  
Administrative districts of the Rostov Region

2020 2021

число проб
Number of samples

количество  
положительных проб

Number of positive samples

число проб
Number of samples

количество  
положительных проб

Number of positive samples

азовский / Azovsky 28 5 35 0

аксайский / Aksaysky 3 0 1 0

весёловский / Veselovsky 3 0 4 0

верхнедонской / Verkhnedonsky – – 9 0

заветинский / Zavetinsky – – 1 0

зимовниковский / Zimovnikovsky – – 9 0

каменский / Kamensky 2 0 11 0

константиновский / Konstantinovsky – – 4 0

красносулинский / Krasnosulinsky – – 5 0

куйбышевский / Kuibyshevsky 1 0 5 0

матвеево-курганский / Matveevo-Kurgansky 3 0 5 0

миллеровский / Millerovsky – – 30 0

морозовский / Morozovsky – – 18 1

мясниковский / Myasnikovsky 4 1 – –

неклиновский / Neklinovsky 11 2 4 1

обливский / Oblivsky – – 19 1

октябрьский / Oktyabrsky – – 4 0

орловский / Orlovsky – – 1 0

песчанокопский / Peschanokopsky 12 0 – –

пролетарский / Proletarsky 7 1 6 0

ремонтненский / Remontnensky 1 0 2 0

родиново-несветайский / Rodinovo-
Nesvetaisky – – 7 0

сальский / Sal’sky 76 2 4 3

тацинский / Tatsinsky – – 1 0

усть-донецкий / Ust-Donetsky – – 8 0

Шолоховский / Sholokhovsky – – 19 0

окрестности г. ростова-на-дону /  
Suburbs of Rostov-on-Don 4 0 3 0

всего / Total 155 11 215 6

доля положительных проб, % /  
Proportion of positive samples, %

7,1
[4,0–2,3]*

2,8
[1,3–6,0]*

примечание :  * в квадратных скобках указан доверительный интервал для доли положительных проб при p≥0,95; «–» исследование не про-
водилось.

No te :  * the confidence interval for the proportion of positive samples at p≥0.95 is indicated in square brackets; “–” the study was not conducted.

ных домовладений и приусадебных хозяйств, меди-
анный возраст которых составил 48 лет. среди них 
женщины составили 58,5 %, мужчины – 41,5 %. 

в 2021 г. исследованы 424 образца сыворотки 
крови здоровых доноров из трех административ-
ных районов (сальский, неклиновский, азовский) 
и семи городских округов (ростов-на-дону, Шахты, 
таганрог, каменск-Шахтинский, волгодонск, 
зерноград, морозовск), население которых состав-
ляет 52,7 % от общего населения ро. в исследова-
ние взяты образцы сыворотки крови 246 (58,0 %) 

женщин и 178 (42,0 %) мужчин. по результатам 
проведенного исследования подтверждено наличие 
специфических антител класса G к возбудителям 
глпс на различных территориях с частотой от 1,9 
до 14,3 % (табл. 2). вирусоспецифические антитела 
выявлены в таганроге (14,3 %), морозовске (11,8 %), 
Шахтах (5,4 %), зернограде (5,0 %), единичные слу-
чаи фиксировались в ростове-на-дону, каменске-
Шахтинском, волгодонске. всего обнаружено 19 
положительных проб. в 2 пробах (женщина 20 лет, 
проживающая в зернограде, и мужчина 60 лет из 
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морозовска) одновременно присутствовали антите-
ла классов м и G. медианный возраст серопозитив-
ных доноров составил 54 года. 

изучение иммунной прослойки здорового насе-
ления ро показало, что на обследованных террито-
риях антитела класса G в 2020 г. регистрировались у 
6,8 %, в 2021 г. – 4,5 % жителей. в течение двух лет 
наличие специфических антител к хантавирусам вы-
явлено на территориях городских округов: ростов-
на-дону (2,8 %; 3,9 %), таганрог (10,8 %; 14,3 %), 
волгодонск (4,1 %; 4,0 %) соответственно. антитела 
класса G к возбудителям глпс обнаруживались 
преимущественно в старшей возрастной группе – от 
41 года до 75 лет. 

в результате двухлетнего мониторинга обнару-
жена циркуляция вирусов глпс в популяции мел-
ких млекопитающих в ряде районов ростовской 
области: мясниковском, неклиновском, азовском, 
сальском, пролетарском, обливском, морозовском. 
носителями вируса являлся комплекс мелких мы-
шевидных грызунов: мышь домовая, мышь лесная, 
полевка обыкновенная, мышь лесная малая, мышь 
желтобрюхая.

в 2020 г. высокая доля серопозитивных сы-
вороток доноров регистрировалась в сальском, 
ремонтненском районах и г. таганроге. в 2021 г. наи-
большее количество положительных проб зафикси-
ровано в городах морозовск и таганрог.

полученные данные согласуются с эпизоото-
лого-эпидемиологической ситуацией по глпс 
на сопредельных с ро территориях. обливский и 
морозовский районы граничат с волгоградской об-
ластью, где расположена обширная площадь при-
родного очага глпс на юге россии. пролетарский и 
сальский районы граничат с республикой калмыкия, 
где установлено существование природных очагов 
хантавируса Dobrava [14]. неклиновский район гра-
ничит в юго-восточной части с мясниковским райо-
ном, а на западе – с украиной, где эпидемический 
процесс глпс обусловлен циркуляцией в природных 
очагах хантавирусов серогруппы Puumala и Dobrava 
[21]. азовский район находится в юго-западной ча-
сти ростовской области и граничит с краснодарским 
краем, где в начале 2000-х гг. обнаружен уникальный 
природный очаг хантавирусной инфекции [18].

регистрация случаев заболевания людей глпс 
в 2018 и 2019 гг. в ро, данные о систематическом 
выявлении маркеров вируса в пробах мышевид-
ных грызунов – носителей хантавирусов и наличие 
естественной иммунной прослойки населения по 
отношению к вирусам – возбудителям глпс сви-
детельствуют о наличии на территории ро при-
родных очагов глпс, границы которых нуждаются  
в уточнении. 

исследование проводилось в рамках научно-
исследовательской темы № 214-1-20.

Таблица 2 / Table 2
результаты скрининга здорового населения ро на наличие IgG к хантавирусам в 2020–2021 гг.

Results of the screening among the healthy population of the Rostov Region for the presence of IgG to hantaviruses in 2020–2021

административные  
районы ро /  

Administrative districts  
of the Rostov Region

2020 2021

общее  
количество проб

Total number  
of samples

количество  
положительных 

проб 
Number  

of positive samples

доля  
положительных 

проб, %
Proportion  

of positive samples, 
%

общее  
количество проб

Total number  
of samples

количество 
 положительных 

проб
Number  

of positive samples

доля  
положительных 

проб, % 
Proportion  

of positive samples, 
%

ростов-на-дону /  
Rostov-on-Don 36 1 2,8 51 2 3,9

таганрог / Taganrog 37 4 10,8 49 6 14,3
Шахты / Shakhty 19 0 0 56 3 5,4
волгодонск / Volgodonsk 49 2 4,1 40 1 4,0
каменск-Шахтинский /  
Kamensk-Shakhtinsky 45 0 0 54 1 1,9

ремонтненский р-н / 
Remontnensky district 52 7 13,5 – – –

сальский р-н / Sal’sky district 41 5 12,2 35 0 0
зерноград / Zernograd – – – 40 2 5,0
морозовск / Morozovsk – – – 34 4 11,8
азовский р-н /
Azovsky district

– – – 30 0 0

неклиновский р-н /  
Neklinovsky district – – – 35 0 0

всего / Total 279 19
6,8

[4,4–10,4]*
424 19

4,5
[2,9–6,9]*

примечание :  * в квадратных скобках указан доверительный интервал для доли положительных проб при p≥0,95; «–» исследование не про-
водилось.

No te :  * the confidence interval for the proportion of positive samples at p≥0.95 is indicated in square brackets; “–” the study was not conducted.
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конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.

финансирование. авторы заявляют об отсут-
ствии дополнительного финансирования при прове-
дении данного исследования.
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л.н. яшина1, н.а. сметанникова1, В.В. Панов2

Совместная циркуляция коронавирусов среди грызунов и насекомоядных 
1ФБУН «Государственный научный центр вирусологии и биотехнологии «Вектор», р.п. Кольцово, Российская Федерация;  

2ФГБУН «Институт систематики и экологии животных» Сибирского отделения РАН, Новосибирск, Российская Федерация

коронавирусы (семейство Coronaviridae, роды Alphacoronavirus и Betacoronavirus) являются возбудителями 
респираторных, кишечных и неврологических заболеваний человека и животных. природные резервуары коро-
навирусов включают летучих мышей, грызунов и насекомоядных, однако в российской Федерации циркуляция 
коронавирусов среди грызунов и насекомоядных не исследована. цель работы – исследование многообразия 
коронавирусов среди грызунов и насекомоядных, совместно обитающих в природных биотопах. материалы  
и методы. грызуны (68 особей) и бурозубки рода Sorex (23 особи) отловлены на ограниченной лесной террито-
рии, не превышающей 1,5 кв. км, в окрестностях новосибирска. все образцы проанализированы методом обрат-
ной транскрипции – полимеразной цепной реакции с последующим секвенированием. результаты и обсужде-
ние. в 4 видах отловленных мелких млекопитающих обнаружены 4 различных коронавируса. ассоциированные 
с грызунами коронавирусы относились к роду Betacoronavirus, подрод Embecovirus, и демонстрировали фило-
генетическое группирование в соответствии с видом природного носителя. уровень гомологии между новыми 
рнк-изолятами от красной полевки (Myodes rutilus), полевки-экономки (Microtus oeconomus) и полевой мыши 
(Apodemus agrarius) составлял 85,5–87,7 %. нуклеотидные последовательности сибирских изолятов коронавиру-
са близки (>93 % гомологии) ранее опубликованным последовательностям в каждой из групп носителей, обнару-
женных на территории европы и китая, что предполагает их общее эволюционное происхождение. коронавирус, 
выявленный в обыкновенной бурозубке (Sorex araneus), относился к роду Alphacoronavirus, однако значительно 
отличался (>36 % различий) от ранее выявленных штаммов, включенных в состав рода. показано, что различные 
коронавирусы совместно циркулируют на ограниченной территории среди грызунов и насекомоядных.

Ключевые слова: коронавирус, грызуны, насекомоядные, сибирь.
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Abstract. Coronaviruses (family Coronaviridae, genera Alphacoronavirus and Betacoronavirus) are the causative 
agents of respiratory, intestinal and neurological diseases in humans and animals. Natural reservoirs of coronaviruses 
include bats, rodents and insectivores, however, the circulation of coronaviruses among rodents and insectivores in the 
Russian Federation has been unexplored. The aim of the study was to investigate the diversity of coronaviruses among 
rodents and insectivores co-inhabiting natural biotopes. Materials and methods. Rodents (68 specimens) and shrews 
of the genus Sorex (23 specimens) were caught in a limited forest area not exceeding 1.5 sq. km, in the vicinity of 
Novosibirsk. All samples were screened using reverse transcription polymerase chain reaction followed by sequencing. 
Results and discussion. Four distinct coronaviruses have been detected in four species of small mammals. Rodent-borne 
coronaviruses were classed within subgenera Embecovirus, genus Betacoronavirus, and demonstrated host-associated 
phylogenetic clustering. The level of homology between the new RNA isolates from red-backed vole (Myodes rutilus), 
root vole (Microtus oeconomus) and field mouse (Apodemus agrarius) is 85.5–87.7 %. The nucleotide sequences of 
Siberian coronavirus isolates are closely related (>93 % homology) to previously published sequences in each of the 
carrier groups found in Europe and China, which suggests their common evolutionary origin. The coronavirus identified 
in the common shrew (Sorex araneus) belongs to the genus Alphacoronavirus, but is significantly different (>36 % dif-
ference) from earlier identified strains included in the genus. It has been shown that different coronaviruses co-circulate 
in a limited area among rodents and insectivores.
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коронавирусы (семейство Coronaviridae) явля-
ются возбудителями респираторных, кишечных и 
неврологических заболеваний животных и челове-
ка [1], имеют одноцепочечный рнк-геном положи-
тельной полярности и филогенетически разделяют-
ся на четыре рода: Alfacoronavirus, Betacoronavirus, 
Gammacoronavirus и Deltacoronavirus [2].

после открытия вируса – возбудителя SARS 
(SARS-CoV) начался активный поиск и изучение но-
вых коронавирусов, способных инфицировать людей 
и животных [3, 4]. результатом этих исследований 
стало открытие ряда новых коронавирусов, наиболее 
важным из которых был MERS-CoV, обусловивший 
вспышку нового тяжелого респираторного заболева-
ния, названного ближневосточным респираторным 
синдромом (MERS) [5]. поскольку обе вспышки вы-
званы ранее неизвестными коронавирусами, предпо-
лагалось, что данное семейство вирусов останется 
проблемой здравоохранения на ближайшие годы. 
это предположение оправдалось в 2019 г., когда в 
китае началась пандемия COVID-19, вызванная но-
вым коронавирусом SARS-CoV-2 [6]. глобальное 
распространение возбудителя COVID-19 поставило 
перед научным сообществом ряд задач, включающих 
изучение географического ареала SARS-подобных 
вирусов, определение круга их природных носите-
лей, установление промежуточных хозяев и потен-
циальных возбудителей новых эпидемий.

основное число известных коронавирусов ассо-
циировано с летучими мышами, но их выявляют и 
среди других видов млекопитающих, включая гры-
зунов, насекомоядных и домашних животных [7–9]. 
Филогенетический анализ геномов SARS-CoV и 
SARS-CoV-2 показал их принадлежность к группе 
SARS-подобных коронавирусов (род Betacoronavirus, 
подрод Sarbecovirus), куда входят многочислен-
ные вирусы, ранее выявленные среди летучих мы-
шей [10]. передача коронавирусов человеку проис-
ходит через промежуточных хозяев: источниками 
заражения людей вирусом SARS-CoV стали пальмо-
вые циветты [9], а MERS-CoV – верблюды [11]. для 
вируса SARS-CoV-2 первичный источник инфици-
рования к настоящему времени не установлен [12]. 
первоначально предполагали, что его роль могли 
сыграть панголины, у которых выявлен коронавирус, 
схожий с SARS-CoV-2 [13]. однако детальный срав-
нительный анализ вирусных геномов показал, что в 
популяциях летучих мышей (азиатских подковоно-
сов) циркулирует еще более близкородственный ви-
рус, поэтому вопрос остается открытым [14]. вместе 
с тем данные о промежуточном хозяине критически 
важны для предотвращения новых эпидемий, так как 
до настоящего времени неизвестно, существуют ли 
в природе зоонозные очаги инфекции, вызванной 
вирусом SARS-CoV-2, в дополнение к его активной 
циркуляции среди людей [15]. 

помимо высокопатогенных вирусов выявлены 
еще четыре возбудителя значительно более легких 
респираторных заболеваний человека, имеющих 

про исхождение как от летучих мышей (HCoV-NL63, 
HCoV-229E), так и от грызунов (HCoV-OC43, 
HKU1) [16].

сходство между коронавирусами, найденны-
ми у летучих мышей, и патогенными для челове-
ка SARS-CoV, MERS-CoV и SARS-CoV-2 явилось  
основанием для поиска и изучения коронавирусов 
рукокрылых. свыше 70 альфа- и бета-коронавирусов, 
циркулирующих среди летучих мышей, обнару-
жено на территории китая [17]. исследовали так-
же другие потенциальные природные резервуары. 
новые коронавирусы идентифицированы в разных 
регионах мира в популяциях многочисленных ви-
дов грызунов [18–20]. ассоциированные с грызу-
нами коронавирусы составляют основную долю 
вирусов, относящихся к подроду Embecovirus, род 
Betacoronavirus, к которому относят и штаммы, 
вызывающие кишечные и респираторные заболе-
вания человека (HKU1 и OC43). циркулирующие 
среди грызунов и летучих мышей коронавирусы 
входят и в состав рода Alphacoronavirus, также 
включающего возбудителей заболеваний человека 
(HCoV-229E и HCoV-NL63). важным результатом 
исследований экологии и эволюции коронавиру-
сов было открытие широкого спектра природных 
носителей, включающего насекомоядных. так, 
значительно отличающиеся друг от друга пред-
ставители рода Alphacoronavirus обнаружены при 
исследовании популяций насекомоядных в китае  
(CoV/Wencheng-58, Shrew-CoV/Tibet2014) [21, 22].

проблема изучения коронавирусов еще более 
актуальна для россии, поскольку исследования по 
их выявлению в природных резервуарах и типиро-
ванию до начала пандемии не проводились. лишь 
недавно открыты SARS-подобные коронавирусы в 
двух видах летучих мышей на юге европейской ча-
сти россии [23] и доказана циркуляция на террито-
рии республики алтай (GenBank MZ322309). 

целью настоящего исследования стало выяв-
ление и изучение коронавирусов среди грызунов и 
насекомоядных, совместно обитающих в природных 
биотопах на территории новосибирской области.

материалы и методы

мелких млекопитающих отлавливали в 
окрест ностях новосибирска (54,82484° с.ш. / 
83,09392° в.д.). отлов животных осуществляли 
в соответствии с протоколом и рекомендациями 
по безопасной работе согласно му 3.1.1029-01 
(утв. 06.04.2001), для забора смывов из ротоглотки 
использовали ватные зонд-тампоны.

в пробирки со смывами добавляли 0,2 мл стериль-
ного 0,9 % раствора NaCl для последующего выделе-
ния рнк набором «рибо-преп» (цнии эпидемио-
логии, россия) и ее анализа методом обратной транс-
крипции – полимеразной цепной реакции (от-пцр). 
скрининг образцов проводили методом двухраундо-
вой от-пцр с использованием RevertAid Premium 
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рнк-полимеразы (Thermo Fisher Scientific, сШа), 
Hot start Taq днк-полимеразы («сибэнзим», россия) 
по протоколу и с праймерами на консерва тивную об-
ласть гена рнк-зависимой рнк-полимеразы (RdRp) 
коронавируса (фрагмент 397 н.о.), описанными ра-
нее [18]. определение нуклеотидных последователь-
ностей каждой из цепей ампликонов проводили на ав-
томатическом анализаторе ABI Prism 310, используя 
набор BigDye Terminator Cycle Sequencing kit (Applied 
Biosystems, сШа). таксономическая идентификация 
коронавирусов и их природных носителей основана 
на определении и сравнении с базой данных GenBank 
нуклеотидных последовательностей фрагментов ви-
русных геномов и гена цитохрома b митохондриаль-
ной днк носителей.

выравнивание нуклеотидных последовательно-
стей осуществляли с помощью алгоритма MUSCLE 
в программе MEGAX. для построения филогенети-
ческого дерева использовали метод максимального 
правдоподобия (ML) с моделью эволюции GRT+G+I. 
вычисления проводили для 1000 повторов.

результаты и обсуждение

в период с июня по октябрь 2021 г. на террито-
рии лесного участка, расположенного в окрестностях 
новосибирска, отловлены 68 грызунов и 23 бурозуб-

ки, относящиеся к 12 видам мелких млекопитающих 
(таблица). все отловленные животные протестиро-
ваны на наличие рнк коронавирусов. 

положительными на коронавирусы оказа-
лись 4,3 % (1/23) бурозубок и 4,4 % (3/68) грызу-
нов (таблица). вирусная рнк выявлена у одной из 
16 Sorex araneus, одной из 16 Myodes rutilus, одной 
из 18 Apodemus agrarius и одной из двух Microtus 
oeconomus. полученные нуклеотидные последова-
тельности депонированы в GenBank (ON533859 – 
ON533862, ON858830 – ON858831).

по результатам филогенетического анализа три 
коронавируса, переносимые грызунами (M. rutilus, 
A. agrarius и M. oeconomus), отнесены к подроду 
Embecovirus рода Betacoronavirus. в то же время 
вирус, обнаруженный у представителя отряда на-
секомоядных, S. araneus, включен в состав рода 
Alfacoronavirus (рисунок). 

новые коронавирусы, выявленные у грызунов, 
по нуклеотидным последовательностям фрагмента 
гена RdRp имеют уровень гомологии между изолята-
ми 85,5–87,7 % и демонстрируют близкое сходство 
с ранее опубликованными последовательностями 
коронавирусов, обнаруженных в каждой из групп 
носителей. в частности, для нового изолята коро-
навируса от M. rutilus (RtMrut-288/RUS/2021) обна-
ружен уровень сходства 93,1–94,3 % со штаммами, 

Видовой состав бурозубок и грызунов, исследованных на наличие рнк коронавирусов
Species composition of shrews and rodents studied for the presence of coronavirus RNA

носитель
Host

вид
Species

коронавирус рнк+/исследованы 
Coronavirus RNA+/tested

бурозубки
Shrews

обыкновенная бурозубка (Sorex araneus)
Eurasian common shrew (Sorex araneus)

1/16

таежная бурозубка (Sorex isodon)
Taiga shrew (Sorex isodon)

0/4

средняя бурозубка (Sorex caecutiens)
Laxmann’s shrew (Sorex caecutiens)

0/3

грызуны
Rodents

восточноазиатская мышь (Apodemus peninsulae)
Korean field mouse (Apodemus peninsulae)

0/3

полевая мышь (Apodemus agrarius)
Eurasian field mouse (Apodemus agrarius)

1/18

пашенная полевка (Microtus agrestis)
Short-tailed field vole (Microtus agrestis)

0/3

полевка-экономка (Microtus oeconomus)
Root vole (Microtus oeconomus)

1/2

обыкновенная полевка (Microtus arvalis)
Common vole (Microtus arvalis)

0/1

красно-серая полевка (Myodes rufocanus)
Gray red-backed vole (Myodes rufocanus)

0/9

красная полевка (Myodes rutilus)
Northern red-backed vole (Myodes rutilus)

1/16

рыжая полевка (Myodes glareolus)
Bank vole (Myodes glareolus)

0/11

мышь-малютка (Micromys minutus)
European harvest mouse (Micromys minutus)

0/1

лесная мышовка (Sicista betulina)
Northern birch mouse (Sicista betulina)

0/4
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идентифицированными от M. glareolus в германии 
(D_RMU10_1974/Myo_gla/GER и D_RMU10_1919/
Myo_gla/GER); для коронавируса от M. oeconomus 
(RtMo-356/RUS/2021) уровни гомологии состави-
ли 94,6–95,9 % со штаммами, обнаруженными в 
европе от Mycrotus arvalis (KS11_0514/Mic_arv/
GER/2011) и Microtus agrestis (D_RMU10_1182/
Mic_agr/GER/2010), а также в китае от Microtus gre-
galis (RtMg-CoV/XJ2015). для сибирского изолята 
коронавируса от A. agrarius (RtAa-528/RUS/2021) 

выявлен высокий уровень гомологии, 94,6–96,8 %, 
со штаммами от A. agrarius из китая (RtAa/SX2014, 
RtAa/SD2016) и германии (KS11_0997/Apo_agr/
GER/2011).

в то же время коронавирус, обнаруженный у 
обыкновенной бурозубки (Shrew_Sa-314/RUS/2021), 
по нуклеотидной последовательности отличается 
более чем на 36,0 % от других представителей рода 
Alfacoronavirus, включая штамм, выявленный ра-
нее в китае от бурозубок того же вида (Shrew-CoV/

Филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей фрагмента гена RdRp коронавирусов, соответствующих позициям 
15429–15825 изолята HKU-1 (Genbank NC_006577). новые коронавирусы, полученные от Myodes rutilus (RtMrut-288/RUS/2021), 
Microtus oeconomus (RtMo-356/RUS/2021), Apodemus agrarius (RtAa-528/RUS/2021) и Sorex araneus (Shrew_Sa-314/RUS/ 2021), со-
поставлены с известными CoV, относящимися к родам Alphacoronavirus и Betacoronavirus. дерево построено с применением метода 
максимального правдоподобия и модели эволюции GRT+G+I. индексы поддержки рассчитаны для 1000 повторов, индексы поддерж-
ки (>70 %) отображены в соответствующих узлах. масштабная линейка указывает количество нуклеотидных замен на сайт. новые 
изоляты выделены жирным шрифтом и кружком

Phylogenetic analysis of the nucleotide sequences of the RdRp gene fragment of coronaviruses, corresponding to positions 15429–15825 of 
the HKU-1 isolate (Genbank NC_006577). New coronaviruses obtained from Myodes rutilus (RtMrut-288/RUS/2021), Microtus oeconomus 
(RtMo-356/RUS/2021), Apodemus agrarius (RtAa-528/RUS/2021) and Sorex araneus (Shrew_Sa-314/RUS/ 2021) are compared to known 
CoVs belonging to the genera Alphacoronavirus and Betacoronavirus. The phylogenetic tree was constructed using the maximum likelihood 
method and the GRT+G+I evolution model. Support indices are calculated for 1000 repetitions, support indices (>70%) are displayed in the 
respective nodes. The scale bar indicates the number of nucleotide substitutions per site. New isolates are shown in bold and circled
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Tibet2014). для нового сибирского изолята Shrew_
Sa-314/RUS/2021 показан минимальный уровень 
различия нуклеотидных последовательностей с ви-
русом эпидемической диареи свиней (PEDV/USA/
Minnesota125/2015) из сШа и коронавирусом, пере-
носимым летучими мышами в европейских странах 
(BtCoV21164-6/M.dau/DK/ 2015).

нами впервые установлена циркуляция коро-
навирусов среди грызунов и бурозубок на террито-
рии российской Федерации и исследовано их раз-
нообразие в природных биотопах, расположенных 
на территории новосибирской области. для одной 
и той же локации показана совместная циркуляция 
четырех коронавирусов. все исследованные живот-
ные отловлены на участке леса, занимающем тер-
риторию не более 1,5 кв. км. тем не менее в этой 
ограниченной зоне показана совместная циркуля-
ция трех коронавирусов, переносимых грызунами,  
и одного коронавируса, переносимого насеко-
моядным хозяином, обыкновенной бурозубкой. 
корреляции между инфицированностью животных 
разных видов и их распространенностью в биото-
пе не наблюдалось. среди коронавирус-позитивных 
видов наиболее многочисленными были M. rutilus 
(17,6 % от отловленных мелких млекопитающих), 
A. agrarius (19,8 %) и S. araneus (17,6 %), в то время 
как доля M. oeconomus была минимальной (2,2 %).

ранее показано, что коронавирусы, ассоцииро-
ванные с природными носителями, относящимися к 
родам Myodes, Microtus и Apodemus, подразделяют-
ся на два рода: Alfacoronavirus и Betacoronavirus [6]. 
новые сибирские изоляты, отнесенные к подроду 
Embecovirus рода Betacoronavirus, характеризуют-
ся высокой (>93 %) гомологией с ранее известными 
штаммами в каждой группе, причем их филогенети-
ческая кластеризация коррелирует с родовой принад-
лежностью хозяина. мы предполагаем, что выявлен-
ная корреляция может отражать общее эволюцион-
ное происхождение коронавирусов, циркулирующих 
среди M. rutilus в сибири и M. glareolus в европе, 
M. oeconomus в сибири и Microtus spp. в европе и 
азии, A. agrarius в сибири, странах европы и азии. 
высокий уровень различий частичных нуклеотид-
ных последовательностей гена RdRp (>36 %) и раз-
личное филогенетическое группирование коронави-
русов, выявленных у S. araneus в сибири и китае, 
скорее всего, свидетельствует о различном эволюци-
онном происхождении этих вирусов.
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Эпидемическая и эпизоотическая ситуация по бруцеллезу в Кыргызской республике
1Республиканский центр карантинных и особо опасных инфекций Министерства здравоохранения Кыргызской Республики, Бишкек, 

Кыргызская Республика; 2Национальный институт общественного здоровья Министерства здравоохранения  
Кыргызской Республики, Бишкек, Кыргызская Республика

цель работы – эпизоотолого-эпидемиологический анализ ситуации по бруцеллезу в кыргызской республике. 
материалы и методы. при анализе показателей заболеваемости бруцеллезом в кыргызской республике за 
1983–2021 гг. использованы официальные данные республиканского центра карантинных и особо опасных ин-
фекций, департамента профилактики заболеваний и государственного санитарно-эпидемиологического над-
зора министерства здравоохранения кыргызской республики, государственной инспекции по ветеринарной и 
фитосанитарной безопасности кыргызской республики, национального статистического комитета кыргызской 
республики. полученные материалы обработаны с использованием Microsoft Excel 2010. результаты и обсуж-
дение. показано, что в стране сохраняется неблагополучная ситуация по бруцеллезу среди населения: в иссле-
дуемый период средний уровень заболеваемости составил 29,3 случая на 100 тыс. населения. нестабильная си-
туация по бруцеллезу связана с постоянно протекающими эпизоотиями среди сельскохозяйственных животных, 
особенно мелкого рогатого скота, являющегося основным источником заражения людей. отмечена выраженная 
летняя сезонность заболевания бруцеллезом, обусловленная участием людей в кампании окота и отела живот-
ных. с 2008 г. отмечено постепенное снижение уровня заболеваемости бруцеллезом среди людей после начала 
систематического проведения массовой вакцинации против бруцеллеза мелкого рогатого скота. для стабилиза-
ции эпидемической и эпизоотической обстановки в стране необходимо проведение всего комплекса противо-
бруцеллезных мероприятий и социальной мобилизации населения. успешной реализации поставленной задачи 
будет способствовать разработка государственной программы по борьбе с бруцеллезом для межведомственной 
интеграции всех усилий по профилактике этой опасной инфекционной болезни. 

Ключевые слова: кыргызская республика, бруцеллез, заболеваемость, факторы риска, сезонность, профи-
лактика.
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Zh.S. Kazybaeva1, Z.Sh. Nurmatov2

Epidemic and Epizootic Situation on Brucellosis in the Kyrgyz Republic
1Republican Center of Quarantine and Particularly Dangerous Infections of the Ministry of Health of the Kyrgyz Republic,  
Bishkek, Kyrgyz Republic; 
2National Institute of Public Health, Ministry of Health of the Kyrgyz Republic, Bishkek, Kyrgyz Republic

Abstract. The aim of the study was to perform the epidemiological and epizootic analysis of the situation on brucello-
sis in the Kyrgyz Republic. Materials and methods. When assessing the incidence of brucellosis in the Kyrgyz Republic 
over the period between 1983 and 2021, official data of the Republican Center of Quarantine and Particularly Dangerous 
Infections, the Department of Disease Prevention and State Sanitary and Epidemiological Surveillance of the Ministry of 
Health of the Kyrgyz Republic, the State Inspectorate for Veterinary and Phytosanitary Safety of the Kyrgyz Republic, 
and the National Statistical Committee of the Kyrgyz Republic were used. The obtained materials were processed ap-
plying Microsoft Excel 2010. Results and discussion. It is shown that the adverse situation on brucellosis among the 
population persists in the country: during the study period, the average incidence rate was 29.3 cases per 100 000 of the 
population. It is associated with constantly occurring epizootics among farm animals, especially small ruminants, which 
are the main source of human infection. A pronounced summer seasonality of brucellosis cases is noted, due to the par-
ticipation of people in lambing and calving of animals. Since 2008, there has been a gradual decrease in the incidence 
of brucellosis among people, after the start of systematic mass vaccination against brucellosis in small ruminants. It is 
necessary to carry out the entire complex of anti-brucellosis measures and social mobilization of the population to stabi-
lize the epidemic and epizootic situation in the country. The realization of the task will be facilitated by the development 
of the State Program to combat brucellosis for the interdepartmental integration of all efforts to prevent this dangerous 
infectious disease.

Key words: Kyrgyz Republic, brucellosis, incidence, risk factors, seasonality, prevention.
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бруцеллез – одна из самых распространенных 
зоонозных инфекций в мире, приносящая значи-
тельный экономический ущерб и обусловливающая 
значительные проблемы для здравоохранения более 
чем 170 стран [1]. 

в кыргызстане за 2006–2011 гг. экономический 
ущерб от бруцеллеза оценивался в 32,5 млн долл. 
сШа, что составляет 23 % от общих затрат госу-
дарства, из которых расходы на здравоохранение со-
ставляют 7,4 млн долл. сШа [2]. 

бруцеллез на современном этапе рассматривает-
ся всемирной организацией здравоохранения (воз) 
как один из наиболее опасных и распространенных 
зоонозов в мире. ежегодно регистрируется свыше 
500 тыс. новых случаев заболевания бруцеллезом 
людей. по данным экспертов воз, истинное коли-
чество заболевших бруцеллезом ежегодно может со-
ставлять 5–12,5 млн случаев [3].

кыргызстан расположен в центральной азии, 
его население составляет 7 млн человек. более 17 % 
населения заняты в сельском хозяйстве и животно-
водстве. крупный рогатый скот (крс), овцы, козы 
являются основными видами домашнего скота, и их 
продукция вносит существенный вклад в националь-
ную экономику страны. также необходимо учиты-
вать, что 66 % населения кыргызстана, проживая в 
сельской местности, в большей или меньшей степе-
ни подвергаются риску заражения бруцеллезом [4].

в кыргызстане распространенность бруцеллеза 
среди людей и животных выше, чем в других странах 
центральной азии, что представляет собой серьез-
ную проблему для общественного здравоохранения 
и сельскохозяйственного сектора. 

цель исследования – оценить эпидемическую и 
эпизоотическую ситуацию и факторы риска распро-
странения бруцеллеза в кыргызской республике.

материалы и методы

проанализированы показатели заболеваемости 
бруцеллезом в кыргызской республике за период 
с 1983 по 2021 г. при этом использованы офици-
альные учетные и отчетные документы по заболе-
ваемости людей республиканского центра каран-
тинных и особо опасных инфекций (рцкиоои), 
департамента профилактики заболеваний и госу-
дарственного санитарно-эпидемиологического над-
зора министерства здравоохранения кыргызской 
республики (дпзигсэн) (Форма № 1 «отчет о 
движении инфекционных и паразитарных забо-
леваний»). данные о заболеваемости бруцелле-
зом сельскохозяйственных животных получены от 

государственной инспекции по ветеринарной и фи-
тосанитарной безопасности кыргызской республики 
(гивиФс). в работе также использованы официаль-
ные данные национального статистического комите-
та кыргызской республики. полученные материалы 
обработаны с использованием Microsoft Excel 2010.

результаты и обсуждение

в многолетней динамике заболеваемости бру-
целлезом в кыргызской республике прослеживает-
ся три этапа: первый этап (1950–1990 гг.), в период 
советского союза, характеризуется низкой заболе-
ваемостью; второй этап (1991–2011 гг.), после об-
ретения страной независимости, отмечен высокой 
заболеваемостью и третий этап (с 2012 г. по на-
стоящее время) показал снижение уровня заболе-
ваемости бруцеллезом [5]. по оценкам рцкиоои, 
в последние десятилетия ежегодно регистрируется 
500–900 случаев впервые выявленного бруцеллеза,  
а самый высокий исторический показатель заболе-
ваемости бруцеллезом человека составил 80 случаев 
на 100 тыс. населения в 2011 г. 

неуклонное снижение и последующая стаби-
лизация уровня заболеваемости бруцеллезом, отме-
ченные в динамике с 2011 г., были связаны в основ-
ном с проведением массовой вакцинации мелкого 
рогатого скота (мрс) вакциной Brucella melitensis 
Rev1. первая пилотная программа по борьбе с бру-
целлезом запущена в 2008 г. в ак-талинском районе 
нарынской области, а в следующем году эта про-
грамма внедрена в нарынской и иссык-кульской об-
ластях. в 2011 г. программа по борьбе с бруцеллезом 
уже функционировала по всей стране, при этом осо-
бое внимание уделяли вакцинации мелкого рогатого 
скота.

высокий уровень заболеваемости людей, как 
правило, обусловливает неблагоприятная эпизооти-
ческая обстановка, так как единственным источни-
ком инфекции здесь являются больные животные. 
анализ современной эпизоотической ситуации по-
казал, что в кыргызской республике бруцеллез ши-
роко распространен среди животных. по данным 
гивиФс с 2010 по 2020 г., официальные скринин-
говые тесты по всей стране показали, что 0,35 % из 
10874642 исследованных сывороток крс и 0,71 % 
из 8540570 исследованных проб от мрс были поло-
жительными. 

ежегодная серопревалентность к возбудителю 
бруцеллеза у мелкого рогатого скота была выше, чем 
у крупного рогатого скота. у крс она постепенно 
увеличивалась с 2015 по 2020 г., у мрс она начала 
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снижаться в 2012 г. самый высокий процент серопо-
зитивных среди мрс после 2012 г. был зарегистри-
рован в 2017 г. – 0,53 %.

при анализе внутригодового колебания по-
казателей заболеваемости бруцеллезом населения 
с 2015 по 2020 г. установлено, что заболеваемость 
регистрируется круглый год, сезонный подъем на-
чинался в марте, при этом наибольшее количество 
случаев бруцеллеза регистрировалось в мае – июле с 
пиком заболеваемости в июне [5]. это можно объяс-
нить тем фактом, что состояние сезонных колебаний 
заболеваемости бруцеллезом определяет повышение 
ее уровня после завершения периода окота и отела 
животных. 

одной из важнейших задач эпидемиологи-
ческого надзора за бруцеллезом является выявле-
ние особенностей эпидемиологического анамнеза. 
распознавание причин и условий развития кон-
кретной ситуации по бруцеллезу невозможно без 
определения факторов риска заболеваемости сре-
ди населения. за последнее десятилетие в ошской, 
баткенской, нарынской и джалал-абадской обла-
стях кыргызской республики было проведено все-
го три исследования методом «случай – контроль». 
результаты этих исследований показали, что ведущи-
ми факторами риска заражения людей бруцеллезом в 
этих областях явились: контакт с абортировавшими 
животными, употребление непастеризованной до-
машней сметаны, уборка стойл, стрижка овец, убой 
животных и содержание скота в домашних услови-
ях. также результаты исследований свидетельству-
ют, что знание и применение каких-либо мер лич-
ной профилактики бруцеллеза являлось защитным 
фактором для заболевания бруцеллезом, это еще 
раз подчеркивает эффективность просветительской 
работы в данных регионах [6–8]. Tаким образом,  
в кыргызской республике передача бруцеллеза чело-
веку происходит двумя основными путями: контакт-
ным и алиментарным.

анализ и оценка эпидемической ситуации по 
бруцеллезу показали, что по статистически досто-
верным данным в период с 1983 по 2021 г. средний 
уровень заболеваемости населения кыргызской 
республики составил 29,3 случая на 100 тыс. на-
селения. выявленные в динамике высокие интен-
сивные показатели заболеваемости населения, ре-
гистрируемые вплоть до 2011 г., свидетельствуют о 
неэффективности проводившихся противобруцел-
лезных мероприятий. начавшееся с 2008 г. посте-
пенное снижение уровня заболеваемости населения 
бруцеллезом связано с реализацией программы мас-
совой вакцинации мрс [1]. основной путь защиты 
человека от бруцеллеза – это профилактика инфек-
ции среди сельскохозяйственных животных (устра-
нение источника) и мероприятия, направленные на 
остановку процесса передачи возбудителя от живот-
ных к человеку. это требует постоянной совмест-
ной, взаимосогласованной практической деятель-
ности санитарно-эпидемиологической и ветери-

нарной служб на основе нормативно-методических  
установок.

таким образом, на территории кыргызской 
республики сохраняется неблагополучная эпидеми-
ческая ситуация по бруцеллезу, связанная с циркуля-
цией инфекции среди сельскохозяйственных живот-
ных, являющихся основным источником заражения 
для людей.

для стабилизации эпидемической и эпизооти-
ческой ситуации в стране необходимо проведение 
всего комплекса противобруцеллезных мероприятий 
и социальной мобилизации населения. как показа-
ли результаты исследования, самым эффективным 
мероприятием профилактики в местных условиях 
является массовая вакцинация против бруцеллеза 
мелкого рогатого скота. важной становится разра-
ботка государственной программы по борьбе с бру-
целлезом для межведомственной интеграции всех 
усилий по профилактике этой опасной инфекцион-
ной болезни.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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ПамЯТи КоЛЛеГи 
Revering the Memory of the Colleague

Памяти Татьяны михайловны Тараненко

29 мая 2023 г. на 88-м году жиз-
ни скончалась татьяна михайловна 
тараненко, доктор биологических 
наук, профессор, проработавшая в ин-
ституте «микроб» более 50 лет (1959–
2013 гг.). 

после окончания в 1967 г. аспи-
рантуры татьяна михайловна работа-
ла в лаборатории биохимии младшим, 
а затем старшим научным сотрудни-
ком, с 1993 г. – ведущим научным со-
трудником отдела биохимии, реорга-
низованного в 1996 г. в отдел биохи-
мии и биофизики.

основное направление научной 
работы т.м. тараненко было связано с изучением 
структуры и функций специфических антигенов воз-
будителей особо опасных инфекционных болезней 
и разработкой на этой основе эффективных методов 
выделения очищенных видоспецифических и протек-
тивных антигенных компонентов бактерий с целью 
рационального конструирования профилактических 
и диагностических препаратов. она являлась одним 
из разработчиков аллергена пестина пп, используе-
мого в аллергодиагностике при чуме для постановки 
внутрикожной пробы. кроме того, предложенные ею 
методические приемы выделения и стандартизации 
углеводсодержащих антигенов возбудителей чумы и 
псевдотуберкулеза явились основой для создания в 
институте «микроб» чумной химической вакцины, 
эффективной в качестве ревакцинирующего препара-
та. предложенная т.м. тараненко методика опреде-

ления содержания о-специфического 
антигена чумного микроба по его се-
рологической активности до настоя-
щего времени используется в науч-
ных исследованиях.

т.м. тараненко – автор более 
200 научных работ, под ее руковод-
ством выполнено 6 кандидатских 
диссертаций, она была членом проб-
лемной комиссии «биомедицинские 
аспекты особо опасных и дру-
гих инфекционных заболеваний» 
межведомственного научного совета 
по санитарно-эпидемиологической 
охране территории рФ, членом дис-

сертационного совета, биохимического общества, 
читала лекции по биохимии чумного микроба на 
курсах специализации врачей, долгие годы являлась 
членом редакционной коллегии журнала «проблемы 
особо опасных инфекций».

высокая квалификация исследователя, талант 
ученого и педагога, четкая научная позиция, про-
фессионализм, трудолюбие и творческая работо-
способность, принципиальность, честность, добро-
желательное и уважительное отношение к коллегам 
принесли татьяне михайловне заслуженную извест-
ность, любовь и признание сотрудников. 

Сотрудники института «Микроб», редак-
ционный совет и редакционная коллегия журнала 
«Проблемы особо опасных инфекций» выражают 
глубокие соболезнования семье и близким Татьяны 
Михайловны Тараненко.
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рисунка также должен быть на двух языках – русском и 
английском.

8. таблицы не должны дублировать графики, долж-
ны иметь краткое название, быть компактными, с шап-
ками, точно отражающими содержание граф, весь мате-
риал должен быть продублирован на английском языке. 
данные в таблицах должны быть статистически обработа-
ны. цифровой материал из таблиц не должен повторяться 
в тексте статьи. 

9. названия таблиц и рисунков, подрисуночные под-
писи должны быть переведены на английский язык.

12. Фамилии иностранных авторов при упоминании 
в тексте статьи даются в иностранной транскрипции. 

10. в списке литературы (в оригинальных статьях – 
не более 25 источников, проблемных и обзорах – не более 
60, кратких сообщениях – не более 10) приводятся работы 
отечественных и зарубежных авторов за последние 10 лет 
в порядке упоминания в тексте (независимо от языка, на 
котором дана работа), а не по алфавиту. в тексте дается 
ссылка на порядковый номер списка (в квадратных скоб-
ках), а не на фамилию и годы.

требования к оформлению списка литературы пред-
ставлены на сайте журнала: https://journal.microbe.ru/jour/
about/submissions#authorGuidelines.

количество ссылок на собственные работы (самоци-
тирование) – не более трех. под самоцитированием под-
разумевается цитирование не только первого, но и каждо-
го из соавторов статьи.

11. требования к электронным вариантам статей: 
файлы с текстом и подрисуночными подписями должны 
быть в формате doc; рисунки и фотографии – в отдель-
ных файлах в формате tiff или jpg (разрешение – 300 пикс/
дюйм); диаграммы и графики должны быть выполнены в 
программе Excel (в отдельных файлах в формате xls).

12. при невыполнении настоящих правил статьи не 
принимаются и отсылаются авторам на дооформление.

13. редакция оставляет за собой право редактировать 
статьи, сокращать или исправлять, а также публиковать 
их в виде кратких сообщений. вся работа проводится по 
авторскому оригиналу. после сокращения статья направ-
ляется на согласование автору.

14. присланные в редакцию статьи проверяются си-
стемой «антиплагиат», проходят рецензирование в соот-
ветствии с требованиями вак рФ. рецензии, содержащие 
замечания, высылаются авторам. Фамилии рецензентов 
не разглашаются.

15. в случае отклонения статьи по рецензии редак-
ция направляет автору мотивированный отказ.

16. публикация – бесплатная.

Правила для авторов


