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Abstract. The paper is devoted to the first experience of Russian-Malagasy cooperation in ensuring the sanitary-epi-
demiological well-being of the population on the island of Madagascar. It describes the results of the first expeditionary 
work on studying the activity of natural plague foci in the Amoron’i Mania region of the Republic of Madagascar. The 
aim of the work was to summarize the experience gained during the joint expedition, as well as to develop recommen-
dations for improving the system of epidemiological surveillance and prevention. Materials and methods. During the 
expedition, methods of epidemiological analysis, epizootiological monitoring, and laboratory diagnostics (PCR, LAMP, 
ELISA, bacteriological method, and sequencing) were used. Results and discussion. As part of the epizootiological 
monitoring, 22 communes of the Amoron’i Mania region were surveyed and 116 small mammals of 6 species were 
captured. 232 combined samples of small mammals’ organs (liver/spleen and kidneys/lungs), 82 samples of fleas, and 
42 pools of ticks were tested for the presence of pathogens of various nature. The expedition has provided recommen-
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Чума продолжает оставаться одной из главных 
угроз санитарно-эпидемиологическому благополу-
чию человечества, сохраняющей особую актуаль-
ность ввиду регулярного выявления случаев заболе-
вания, свидетельствующих о сохранении активных 
природных очагов инфекции. Значительная доля 
зарегистрированных случаев приходится на страны 
Африканского континента, где недостаточность ин-
фраструктурных ресурсов и ограниченные возмож-
ности проведения полноценного эпидемиологиче-
ского мониторинга создают серьезные препятствия 
для борьбы с болезнью [1]. По данным Всемирной 
организации здравоохранения (ВОЗ), за период с 
2000 по 2025 г. в 16 странах Африки зарегистрирова-
но 29 874 случая заболевания чумой, что составило 
98 % от общего числа случаев, зарегистрированных в 
мире (30 768). Наличие природных очагов чумы уста-
новлено на территории 18 государств региона, где в 
настоящее время продолжают циркулировать высо-
ковирулентные и эпидемически значимые штаммы 
основного подвида античного (ДРК, Уганда, Замбия), 
средневекового (Ливия) и восточного (Алжир, ЮАР, 
Мадагаскар) биоваров чумы [2, 3].

Согласно официальной статистике, более 40 % 
всех случаев чумы в Африканском регионе фик-
сируются на территории Республики Мадагаскар 
(12 977 случаев за период с 2000 по 2025 г.) [4]. 
Несмотря на имеющиеся трудности и объективные 
ограничения, Республика Мадагаскар прилагает 
значительные усилия для поддержания санитарно-
эпидемиологического благополучия своего населе-
ния. В сотрудничестве с другими странами, включая 
Российскую Федерацию, республика активно уча-
ствует в международных программах, направленных 
на предупреждение вспышек чумы и минимизацию 
риска ее распространения.

В настоящее время при поддержке Правительст
ва Российской Федерации Федеральной службой по 

надзору в сфере защиты прав потребителей и бла-
гополучия человека (Роспотребнадзор) осущест-
вляется развитие направлений взаимодействия 
России и Мадагаскара в области противодействия 
современным угрозам биологического характера, 
ориентированных на усиление национальных воз-
можностей реагирования на них. В 2024 г. между 
Роспотребнадзором и Министерством обществен-
ного здравоохранения Республики Мадагаскар за-
ключены Меморандум о взаимопонимании и сотруд-
ничестве в области здравоохранения и Соглашение 
о научно-техническом сотрудничестве в области 
обеспечения санитарно-эпидемиологического бла-
гополучия. Межгосударственное сотрудничество на-
правлено на укрепление национального потенциала 
Мадагаскара в области обеспечения готовности и 
реагирования на биологические угрозы для дости-
жения самостоятельности в реализации мониторин-
говых и противоэпидемических мероприятий. Такой 
подход преследует цель обеспечения устойчивого 
санитарно-эпидемиологического благополучия на-
селения Республики Мадагаскар, сокращения ве-
роятности распространения инфекции за пределы 
страны и минимизации потенциальных рисков, угро-
жающих биологической безопасности мирового со-
общества.

Осенью 2025 г. на территории Республики 
Мадагаскар была организована первая совместная 
экспедиционная работа в очагах чумы, в ходе кото-
рой впервые на практике отработаны этапы эпизоо-
тологического обследования природных и антропо-
ургических очагов чумы. 

Цель данной работы – обобщить опыт, получен-
ный в ходе совместной экспедиции на Мадагаскаре, 
охарактеризовать современную эпидемиологиче-
скую ситуацию в регионе и предложить конкретные 
меры по усовершенствованию системы эпидемиоло-
гического надзора и профилактики.

dations for improving plague monitoring in Madagascar.  This work opens up opportunities for further collaboration 
between Russia and Madagascar in the field of plague surveillance, aimed at reducing the risks of infectious diseases and 
protecting the population from biological threats.

Key words: Republic of Madagascar, biological threats, interstate cooperation, prompt response to sanitary and epi-
demiological emergencies, natural plague foci, infectious diseases.

Conflict of interest: The authors declare no conflict of interest.

Funding: The authors declare no additional financial support for this study.

Bioethics: All work with animals complied with the Russian legislation, international ethical standards and regulatory 
documents.

Corresponding author: Alexandra V. Ivanova, e-mail: rusrapi@microbe.ru.
Citation: Popova A.Yu., Yasmine L.L., Andrianarivelo A.M., Ivanova A.V., Magerramov Sh.V., Senichkina A.M., Sharova I.N., Kondrat’ev E.N., Razanadrakoto 

I.I., Rakotoarison R.L., Randriamihaja J., Katyshev A.D., Kulagin M.A., Rafaramalala S.S., Korobkin N.A., Kovrizhnikov A.V., Eroshenko G.A., Rabenantoandro H., 
Shcherbakova S.A., Kutyrev V.V. Experience of Russian-Malagasy Cooperation in the Fight against Plague: Results of the First Joint Expedition. Problemy Osobo 
Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2026; 1:6–16. (In Russian). DOI: 10.21055/0370-1069-2026-1-6-16

Received 17.02.2026. Accepted 17.03.2026.

Popova A.Yu., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-4315-5307		  Kulagin M.A., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-6423-1460
Ivanova A.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-4849-3866		  Korobkin N.A., ORCID: https://orcid.org/0000-0006-2993-4853
Magerramov Sh.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-2578-1558		  Kovrizhnikov A.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-7752-6321
Senichkina A.M., ORCID: https://orcid.org/0000-0003-1026-2680		  Eroshenko G.A., ORCID: https://orcid.org/0000-0001-5403-989X
Sharova I.N., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-0037-3048		  Shcherbakova S.A., ORCID: https://orcid.org/0000-0003-1143-4069
Kondrat’ev E.N., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-7508-4355		  Kutyrev V.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0003-3788-3452
Katyshev A.D., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-8260-4670



8

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 1

Материалы и методы

Анализ эпидемиологической обстановки по 
чуме на Мадагаскаре проведен по предоставленной 
малагасийскими коллегами персонифицированной 
информации о каждом случае заболевания чумой за 
последний пятилетний период и по литературным 
источникам. 

Эпизоотологический мониторинг проведен на 
территориях двух районов региона Amoron’i Mania 
(Ambositra, Manandriana). Сбор полевого материала 
для лабораторных исследований осуществлялся в 
42 пунктах отлова. Мышевидных грызунов и насе-
комоядных отлавливали живоловками. Сбор блох и 
клещей производился при осмотре и очесе грызунов. 
Отработано 728 ловушко-ночей; отловлено, вскры-
то и подготовлено к исследованию в лаборатории 
116 экз. мелких млекопитающих.

Лабораторная диагностика зоолого-энтомоло
гического и клинического материала организована на 
базе двух площадок: в г. Ambositra – в мобильных ла-
бораториях, поставленных Российской Федерацией 
ранее, и в г. Antananarivo – в стационарной на-
циональной лаборатории – Laboratoire d’Analyses 
Médicales Malagasy (LA2M). В целях расширения 
спектра диагностических исследований, возможно-
сти выделения культур возбудителей бактериологи-
ческим методом, мобильные лаборатории были до-
укомплектованы необходимым оборудованием, диа-
гностическими и расходными материалами (наборы 
реагентов для ПЦР и LAMP, выделения нуклеино-
вых кислот, ИХА-тесты, препараты для микроско-
пии мазков, плотные и жидкие питательные среды, 
API-тесты, антибактериальные препараты, средства 
индивидуальной защиты [СИЗ] и др.). 

Разбор проб, вскрытие млекопитающих, очес 
эктопаразитов, приготовление суспензий эктопара-
зитов и органов млекопитающих и их обеззаражива-
ние, проведение бактериологического анализа, ИХА, 
ПЦР, LAMP с использованием российских диагно-
стических препаратов осуществляли в мобильных 
лабораториях. На базе стационарной лаборатории 
LA2M проводили бактериологические исследования 
клинического материала и секвенирование выделен-
ных культур. 

Идентификация выделенных культур чумы 
проведена с помощью ИХА (ФБУН ГНЦ ПМБ 
Роспотребнадзора, Россия), теста «API®20 E» 
(bioMérieux SA, Франция), ПЦР с применением на-
бора реагентов «Ген Yersinia pestis-идентификация-
РГФ» и экспериментального набора «LAMP с 
флуоресцентно-колориметрическим (комбинирован-
ным) учетом результатов» (ФКУН Российский про-
тивочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора, 
Россия). Определение чувствительности выделен-
ной культуры к антибактериальным препаратам про-
ведено диско-диффузионным методом.

Секвенирование штаммов Yersinia pestis, выде-
ленных от серой крысы и больных, осуществляли на 

секвенаторе 3-го поколения на платформе MinIon с на-
бором реагентов SQK-RBK-110.24 (Oxford Nanopore 
Technologies, Великобритания). Для выделения ДНК 
использовали набор на спин-колонках EasyPure® 
Genomic DNA Kit. Обработку первичных данных 
(«сырой» сигнал) с прибора нанопор проводили при 
помощи алгоритма dorado v1.1.0 с использованием 
сверхточной модели (Super accuracy basecalling). При 
сборке генома использовали алгоритм Flye assembler 
v2.9.3, для корректировки полученных сборок – ал-
горитм medaka v2.1.1. Для поиска единичных поли-
морфизмов применяли snippy (v4.6.0) c референс-
последовательностью Y. рestis CO92 (NC_003143.1). 

Результаты и обсуждение

В сентябре 2025 г. специалистами ФКУН 
Российский противочумный институт «Микроб» 
Роспотребнадзора и Департамента общественного 
здоровья, эпидемиологического надзора и реаги-
рования Министерства общественного здравоохра-
нения Республики Мадагаскар впервые проведена 
совместная экспедиционная работа в очагах чумы 
Мадагаскара с целью оценки современного состоя-
ния их активности.

Подготовительный этап включал оценку наи-
более подходящей с позиции эпидемиологического 
риска территории для проведения экспедиции. С этой 
целью проанализирована известная ретроспектив-
ная информация о случаях заболевания чумой среди 
населения Республики Мадагаскар. Российские спе-
циалисты создали онлайн-приложение Madagaskar 
EPI, которое с помощью оцифровки персонифици-
рованных эпидемиологических данных отображает 
на электронных картах районы Мадагаскара с наи-
более сложной эпидемиологической обстановкой. 
Картографирование позволило установить, что на 
регион Amoron’i Mania приходится около 40 % всех 
зарегистрированных случаев чумы на Мадагаскаре 
в пятилетней ретроспективе. В связи с высокой эпи-
демиологической значимостью, а также логистиче-
ской доступностью именно этот регион был выбран 
для проведения экспедиционной работы [5]. Данный 
регион, общей площадью 16 141 км2, располагается 
в центральной части Мадагаскара. Столица – город 
Ambositra (Амбоситра). Численность населения – 
833 919 человек. По административному делению 
в состав региона входит 4 района, которые, в свою 
очередь, делятся на 53 коммуны (деревни): район 
Ambatofinandrahana (Амбатофинандрахана) – 9 ком-
мун; район Ambositra (Амбоситра) – 21 коммуна; 
район Fandriana (Фандриана) – 13 коммун; район 
Manandriana (Манандриана) – 10 коммун.

В экспедиционной работе были задействованы 
мобильные лаборатории, переданные Российской 
Федерацией в дар Республике Мадагаскар в 2024–
2025 гг., дислоцированные на время проведения со-
вместной работы в Центральном госпитале региона 
Amoron’i Mania в г. Ambositra. 
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Для целей экспедиции, а также дальнейшего 
продолжения самостоятельных исследований мала-
гасийскими специалистами, Российской Федерацией 
на Мадагаскар поставлено оборудование для прове-
дения эпизоотологического мониторинга и лабора-
торной диагностики, диагностические препараты, 
питательные среды, СИЗ, дезинфицирующие сред-
ства, расходные материалы. Для обеспечения ши-
рокого спектра лабораторных исследований приоб-
ретено и поставлено диагностических препаратов 
более чем на 30 нозологий.

Для организации зоологических, профилакти-
ческих работ, доставки специалистов к месту рабо-
ты малагасийской стороной обеспечены транспорт, 
безопасность для российских специалистов и иму-
щества, а также оформление всех необходимых офи-
циальных документов для получения разрешения 
работы на территории региона.

Всего в работе задействовано 19 специалистов 
из России и Мадагаскара: эпидемиологи, зоологи, 
специалисты по лабораторной диагностике и техни-
ческие специалисты [5].

Экспедиция проводилась в соответствии с 
утвержденным планом-графиком, ее основными за-
дачами являлись:

– оценка эпидемиологической ситуации: сбор 
и анализ данных по заболеваемости чумой; карто-
графирование мест возможной локализации очагов 
чумы с указанием точек повышенной эпидемиологи-
ческой опасности; изучение факторов риска распро-
странения чумы;

– оценка эпизоотического состояния террито-
рии: отлов мелких млекопитающих (грызунов, на-
секомоядных); очес добытого материала, сбор экто-
паразитов; определение видового состава животных, 
обеспечивающих циркуляцию возбудителей болез-
ней; оценка численности грызунов и их эктопарази-
тов; анализ факторов поддержания эпизоотического 
процесса;

– лабораторные исследования: выявление мар-
керов возбудителей инфекционных болезней бакте-
риальной, вирусной, риккетсиозной, паразитарной 
природы методами ПЦР, LAMP, ИХА; выделение 

культур возбудителя чумы с использованием бакте-
риологического анализа; изучение геномного профи-
ля выделенных культур возбудителя чумы методом 
секвенирования;

– организация профилактических/противоэпи-
демических мероприятий (при необходимости и 
согласовании), проведение информационно-разъяс
нительной работы с населением, а также консуль-
тации и обучение медицинских работников на всех 
этапах совместной работы [5].

Оценка эпидемиологической ситуации по 
чуме на Мадагаскаре. Мадагаскар является страной 
эндемичной по чуме – случаи заболевания отмеча-
ются здесь регулярно. С момента первой регистра-
ции возбудителя, завезенного морским транспортом 
в 1898 г., инфекция распространилась вдоль при-
брежных зон острова, а впоследствии мигрировала 
вглубь континента, утвердившись на высокогорных 
плато к 1921 г. В 1930-е гг. наблюдались массовые 
эпидемии, уносившие ежегодно более 3 тыс. жиз-
ней. В 30–50-е гг. прошлого столетия, вследствие 
создания на территории Мадагаскара системы эпи-
демиологического надзора за чумой, широкого вне-
дрения в практику специфической профилактики с 
использованием живой вакцины из штамма G. Girard 
и J. Robic [6], уровень заболеваемости значительно 
снизился (с 2–4 тыс. случаев в год в период 1931–
1932 гг. до 200 случаев в 1941–1953 гг.). Кроме того, 
в указанный период на Мадагаскаре проводились 
кампании по дератизации и дезинсекции не только 
в эпидемических очагах, но и непосредственно на 
участках обнаружения зараженных чумой грызунов 
и блох в природных биотопах [7]. Однако на фоне 
снижения масштабов профилактических мероприя-
тий в 80–90-е гг., а также в связи с отказом от ис-
пользования противочумных вакцин на Мадагаскаре 
после 1959 г. – рост заболеваемости возобновился. 
В последующие годы спорадические случаи чумы 
и эпидемические вспышки регистрировали в стране 
практически ежегодно (рис. 1).

Анализ ретроспективных данных показал, что 
наиболее распространенной клинической формой на 
острове является бубонная чума – 98 % от всех заре-

Рис. 1. Количество зарегистрированных слу-
чаев чумы на Мадагаскаре за период с 2000 
по 2025 г. (по данным официальных отчетов 
ВОЗ и ресурса СМИ)

Fig. 1. Number of registered cases of plague in 
Madagascar for the period from 2000 to 2025 
(according to official WHO reports and mass 
media resources)
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гистрированных случаев заболевания. Крайне редко 
бубонная форма осложняется до септической (0,8 %) 
или легочной (1,2 %) формы. Исключением явилась 
вспышка чумы на Мадагаскаре в 2017 г., когда, по 
официальным данным, зарегистрировано 2417 слу-
чаев заболевания (из них 2025 – легочной формы) 
в 58 административных единицах страны [8]. По 
данным ВОЗ, риск осложнения эпидемиологической 
ситуации по чуме на национальном уровне считает-
ся постоянно высоким, в то время как на региональ-
ном и глобальном уровнях риск остается низким, по-
скольку нет известных случаев завоза чумы в другие 
страны [9].

В настоящее время на Мадагаскаре сформиро-
вался единый природно-очаговый комплекс, вклю-
чающий природные, природно-антропоургические 
и антропоургические очаги чумы [10]. Циркуляция 
возбудителя в очагах происходит в основном в попу-
ляциях черной крысы (Rattus rattus) [11]. По результа-
там отдельных исследований подтверждено участие 
в эпизоотическом процессе чумы других видов мле-
копитающих на Мадагаскаре, однако их роль в пере-
даче инфекции остается второстепенной. Так, в ре-
зультате отдельных иммунологических исследова-
ний зарегистрировано наличие специфических анти-
тел к возбудителю чумы у серых крыс (R. norvegicus) 
(1995–1997 гг., регион Mandoto) [12], гигантской 
белозубки (1995–1997 гг., регион Boeny [11]; 2018–
2019 гг., регион Atsinana, г. Toamasina [13]) и домо-
вой мыши (1995–1997 г., регион Manjakandriana [12]; 
2018–2019 гг., регион Bongolava [11]). 

На основании результатов немногочислен-
ных эпизоотологических исследований цирку-
ляция Y. pestis подтверждена в популяциях эн-
демичных видов млекопитающих: белохвостых 
крыс (Brachytarsomys albicauda) (регион Alaotra-
Mangoro, 1932–1933 гг. [14]); длиннохвостого тен-
река Талазака (Microgale talazaci), большого ежо-
вого тенрека (Setifer setosus) (регион Fitovinany, 
1998–1999 гг.) [11]. Однако экспериментальное ла-
бораторное заражение данных видов не подтвердило 
развития типичной клинической картины заболева-
ния [15], что свидетельствует о низкой эпидемиоло-
гической значимости данных видов животных в цир-
куляции возбудителя чумы на Мадагаскаре.

Основными переносчиками чумы на Мадагаска
ре являются блохи (Xenopsylla сheopis, Synopsyllus 
fonquerniei), паразитирующие на крысах [11]. 

Случаи заболевания чумой регистрируют в те-
чение всего года, однако вследствие выраженной 
сезонной концентрации крыс в закрытых стациях во 
влажный сезон максимальное число случаев прихо-
дится на сентябрь – апрель; минимальное – на су-
хой сезон (май – август). Черная крыса в условиях 
тропического климата является полусинантропным 
грызуном – во влажный период обитает в жилье че-
ловека, в сухой – в открытых стациях. В основном 
крупным вспышкам предшествует масштабный па-
деж крыс. Сезонная динамика заболеваемости бу-

бонной чумой достигает пика в декабре – январе в 
связи с массовой миграцией грызунов в жилища че-
ловека. Борьба населения с грызунами способствует 
уменьшению популяции крыс, в связи с чем блохи 
начинают активно нападать и питаться на человеке 
[16, 17].

Характерный тип вспышек чумы на Мадагаска
ре – сельский, так как более 80 % случаев заболева-
ния в год регистрируется у жителей сельских райо-
нов. Как правило, заражение человека наступает 
во время работы на земле (на рисовых плантациях, 
в каменоломнях, глиняных карьерах). Случаи часто 
отмечаются среди рисоводов и членов их семей, 
пользующихся для ночлега временными жилищами 
у рисовых полей [18]. 

По мере урбанизации территории Центрального 
плато (исторически сформировавшегося природно-
го очага чумы) и формирования сельскохозяйствен-
ного ландшафта в межгорных долинах, сложились 
условия для постоянного выноса возбудителя чумы 
за границы природных очагов на смежные терри-
тории. Начиная с 90-х гг. прошлого столетия здесь 
получили широкое распространение природно-
антропоургические очаги, которые характеризуют-
ся особенно высокой эпидемической активностью 
в предместьях крупных городов, включая столицу 
г. Antananarivo (Антананариву). Наиболее эпидеми-
чески активные природно-антропоургические очаги 
приурочены к местам слияния сельскохозяйствен-
ных (многие населенные пункты фактически окру-
жены рисовыми полями) и природных ландшаф-
тов. Межгорные долины являются оптимальными 
стациями для обитания черной крысы. Территории 
с постоянной эпидемической активностью харак-
теризуются высокой плотностью населения (более 
100 человек на 1 км2) [19]. 

Заражению чумой подвержены все возрастные 
группы, однако наиболее часто заболевает молодое 
трудоспособное население. Чаще болеют мужчины 
(65 % против 35 % заболевших среди женского на-
селения). Средний возраст заболевших – 20 лет.

Характерная клиническая картина: длительное 
лихорадящее состояние (температура выше 38 °C до 
5 дней), аденопатия, сильная усталость. При бубон-
ной форме чумы – формирование бубона (чаще в об-
ласти паха); при легочной – изнуряющий кашель бо-
лее 5 дней, боль в груди, кровохарканье. Летальность 
при чуме на Мадагаскаре значительно варьируется в 
ходе отдельных вспышек (от 0,5 % при вспышках бу-
бонной чумы до 30 % – легочной) [20].

Население Мадагаскара осведомлено о болезни 
и мерах предосторожности, но низкие уровни дохода 
и санитарной грамотности населения делают чуму 
«привычным» заболеванием на острове [5]. 

Одну из ключевых ролей в распространении 
болезни определяет ограниченный эпидемиологиче-
ский надзор за чумой в стране. Недостаточность фи-
нансирования медицинской системы, дефицит меди-
цинских кадров, оборудования и препаратов, а также 
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неразвитая инфраструктура здравоохранения в от-
даленных сельских районах страны [5], в том числе 
ограниченная физическая доступность медицинской 
помощи (вследствие неразвитой дорожной инфра-
структуры и дефицита транспорта), определяют низ-
кую эффективность борьбы с чумой на территории 
Мадагаскара.

В стране осуществляется пассивный эпидемио-
логический надзор, в результате чего многие случаи 
чумы остаются неучтенными. Заболевший человек, 
как правило, не обращается за медицинской помо-
щью и не информирует о своем состоянии общин-
ные органы здравоохранения, предпочитая самоле-
чение народными средствами. Информация о слу-
чаях болезни поступает в систему здравоохранения 
при обращении пациента за медицинской помощью 
или при констатации смерти, в результате чего ор-
ганизуется цикл противоэпидемических мероприя-
тий, включающий химиопрофилактику контактных 
лиц, дератизационные и дезинфекционные меро-
приятия в эпидемическом очаге и госпитализацию 
выявленных больных. Диагностика заболевших в 
лечебном учреждении осуществляется «быстрыми» 
ИХА-тестами. Углубленная диагностика проводится 
только на базе национальной референс-лаборатории 
в г. Антананариву и лаборатории института Пастера 

в Мадагаскаре. Специфическая профилактика среди 
населения не применяется. 

Оценка эпизоотического состояния терри-
тории. В ходе эпизоотологического мониторинга 
обследовано 22 коммуны региона Amoron’i Mania 
(рис. 2), отловлено 116 мелких млекопитающих 6 ви-
дов (табл. 1). 

Преобладающими видами грызунов в отловах 
являлись серая (47,4 %) и черная (36,2 %) крысы, что 
подтверждает высокий риск распространения чумы 
на территории региона, так как именно эти предста-
вители фауны являются основными источниками ин-
фекции для человека на Мадагаскаре. Присутствие 
в отловах других видов мелких млекопитающих 
подтверждает сложную структуру экосистемы и 
дает основания для дальнейших исследований воз-
можного существования уникальных резервуаров  
инфекции.

При проведении эпизоотологического монито-
ринга визуально регистрировалось значительное ко-
личество грызунов, однако фактический показатель 
попаданий в ловушки оказался невысоким. Общая 
численность мышевидных грызунов и насекомояд-
ных составила в среднем 16 % попадания в орудия 
лова. Вероятно, причиной низкого процента отловов 
послужили неблагоприятные климатические усло-

Рис. 2. Регион Amoron’i Mania:
1 – районы эпизоотологического обследования

Fig. 2. Amoron’i Mania region:
1 – epizootiological survey areas
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вия (холодная погода и дожди), негативно влияющие 
на активность грызунов и эффективность работы 
установленных ловушек. 

В ходе работы с млекопитающих собрано 
605 экз. блох, относящихся к 7 видам, 119 экз. гама-
зовых (Zygolaelaps madagascariensis) и 14 экз. иксо-
довых (Haemaphysalis sp.) клещей (табл. 2).

Преобладающим видом блох явились Echid
nophaga gallinacea, как правило, снятые с черных 
крыс, что подтверждает повышенный риск переда-
чи инфекции человеку посредством контакта имен-
но с черными крысами в регионе. Кроме того, от-
меченное широкое распространение гамазовых и 

иксодовых клещей свидетельствует о присутствии 
потенциальных рисков распространения других 
инфекций, преимущественно трансмиссивного  
характера. 

Необходимо отметить, что эпизоотологиче-
ский мониторинг в природных очагах инфекцион-
ных болезней на постоянной основе на территории 
Мадагаскара не проводится, что не позволяет полно-
ценно отслеживать динамику и активность природ-
ных очагов инфекционных болезней, в том числе 
чумы.

Организация лабораторной диагностики. За 
время совместной работы международной группы 
специалистов подготовлено и исследовано на на-
личие маркеров возбудителей различной природы 
232 объединенные пробы органов мелких млекопи-
тающих (печень/селезенка и почки/легкие), 82 про-
бы блох, 42 пула клещей. 

На наличие возбудителя чумы исследовано 
356 проб суспензий эктопаразитов и органов живот-
ных. ДНК Y. pestis обнаружена в пробах печени/селе-
зенки и почек/легких от серой крысы, пойманной на 
территории коммуны Ankeniheni региона Amoron’i 
Mania. Кроме того, ДНК Y. pestis обнаружена в двух 
пробах суспензий блох и одной пробе суспензии кле-
щей, счесанных с животных, добытых на территори-
ях коммун Atsinananivinany и Madiolahatra, соседних 
с коммуной Ankeniheni. При посеве суспензии вну-
тренних органов серой крысы на плотные и жидкие 
питательные среды выделена культура возбудителя 
чумы. 

Молекулярно-генетический анализ выделенной 
культуры показал наличие ключевых факторов ви-
рулентности (гены yihN+, 3a+, hmsH+, irp2 и плаз-
миды pFra+, pCad+, pPst+). Биохимические тесты 
выявили характерные для патогенных штаммов 

Таблица 1 / Table 1

Численность мелких млекопитающих на территории  
района Ambositra в сентябре – октябре 2025 г.
Number of small mammals in the Ambositra area  

in September–October 2025

Виды мелких млекопитающих
Small mammal species

Количество, 
абс.

Number, abs%

% попадания
Capture %

Серая крыса / Gray rat  
(Rattus norvegicus) 55 47,4

Черная крыса / Black rat 
(Rattus rattus) 42 36,2

Тенрек Добсона / Dobson's shrew tenrec 
(Nesogale dobsoni) 9 7,8

Хомяк Удеберта / Udebert’s hamster 
(Nesomys audeberti) 5 4,3

Домовая мышь / House mouse  
(Mus musculus) 3 2,6

Общественный короткохвостый хомяк / 
Social short tailed hamster  
(Brachyuromys ramirohitra)

2 1,7

Всего / Total 116 15,9

Таблица 2 / Table 2

Видовой состав эктопаразитов мелких млекопитающих, собранных на территории района Ambositra в сентябре – октябре 2025 г.
Species composition of ectoparasites of small mammals, collected in the Ambositra area in September–October 2025

Виды эктопаразитов
Species of ectoparasites

Количество
Number

Виды млекопитающих
Species of mammals С человека

From humansRattus  
norvegicus

Rattus  
rattus

Nesogale  
dobsoni

Nesomys  
audeberti

Mus  
musculus

Brachyuromys 
ramirohitra

Блохи / Fleas

Echidnophaga gallinacea 369 70 226 – 2 22 49 –

Pulex irritans 45 33 11 – – – 1 –

Xenopsylla brasiliensis 180 68 97 1 13 1 – –

Xenopsylla cheopis 2 2 – – – – – –

Xenopsylla sp. 1 – 1 – – – – –

Leptopsylla segnis 6 – 6 – – – – –

Ctenocephalides felis 2 – 1 – – – – 1

Итого / Total 605 173 342 1 15 23 50 1

Гамазовые и иксодовые клещи / Gamaside and Ixodidae ticks

Zygolaelaps madagascariensis 119 71 45 – 1 2 – –

Haemaphysalis sp. 14 10 2 2 – – – –

Итого / Total 128 81 47 2 1 2 0 –
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Y. pestis реакции метаболизма бактерии (глюкоза +, 
манноза +, желатин +, L-триптофан +, ацетоина +, 
уреаза –, рамноза –, мелибиоза –, арабиноза –, са-
хароза –, инозит –, D-сорбит –, 2-нитрофенил-ßD-
галактопиранозид –, аргинин –, лизин –, орнитин –, 
натрия цитрат трехзамещенный –, H2S –, мочевина –, 
индол –, продукция NO2 –, восстановление до N2 +).

При определении чувствительности выделен-
ной культуры к антибактериальным препаратам 
установлено, что штамм чувствителен к широкому 
ряду антибиотиков: стрептомицину, амикацину, ген-
тамицину, доксициклину, ципрофлоксацину, офлок-
сацину, пефлоксацину, левофлоксацину, цефтриаксо-
ну, триметоприму/сульфаметаксозолу, цефотаксиму. 
Выявлена устойчивость штамма к рифампицину. 

При проведении полногеномного SNP-анализа 
выделенного штамма установлена его принад-
лежность к филогенетической линии 1.ORI3. 
Аналогичные результаты получены при исследо-
вании еще двух штаммов, выделенных в ходе со-
вместной работы из проб клинического материала от 
трех больных c лабораторно подтвержденным диа-
гнозом «чума, бубонная форма» (район Ambositra), 
хранившихся в LA2M. Полученные данные согла-
суются с результатами предыдущих исследований, 
согласно которым штаммы Y. pestis, выделенные 
на Мадагаскаре за 80-летний период, относятся к 
ветви эволюции 1.ORI3 [20]. Сравнительный ана-
лиз полногеномных последовательностей выделен-
ных нами штаммов с пятью ранее секвенирован-
ными штаммами с о. Мадагаскар, хранящимися в 
Государственной коллекции патогенных бактерий 
института «Микроб», также указал на принадлеж-
ность этих штаммов к линии 1.ORI3. 

При сравнении полученных полных геномов 
штаммов от больных и мелкого млекопитающего 
обнаружена их принадлежность к одному геновари-
анту с минимальными отличиями в единичных поли-
морфизмах (2–3 SNP). Такая высокая степень сход-
ства геномов свидетельствует о стабильной передаче 
возбудителя в популяциях естественных природных 
резервуаров в пределах ограниченного географиче-
ского региона.

Таким образом, представленные данные сви-
детельствуют о продолжающемся распростране-
нии уникальной ветви филогенетического кластера 
1.ORI, характерной исключительно для природных 
очагов чумы на Мадагаскаре. Это подтверждает 
устойчивое сохранение локальной генетической 
адаптации возбудителя Y. pestis и подчеркивает не-
обходимость дальнейшего эпидемиологического мо-
ниторинга данной территории для контроля эпиде-
миологической обстановки.

В ходе эпизоотологического мониторинга весь 
собранный материал, помимо исследования на чуму, 
был дополнительно изучен на наличие возбудителей 
других природно-очаговых болезней. При тестиро-
вании 116 проб суспензий легких и почек, 22 проб 
суспензий печени и селезенки (на наличие ДНК 

F. tularensis исследовали только материал от грызу-
нов, отловленных в околоводных биотопах) мелких 
млекопитающих, 42 проб суспензий клещей обнару-
жены генетические маркеры (рис. 3):

– патогенных лептоспир – в 16 образцах (15 % 
от общего исследуемого количества), в материале от 
грызунов и насекомоядных, добытых на территори-
ях г. Ambositra, коммун Ankeniheny, Antonomahalana, 
Ampivarotanomby, Morafeno, Vatovory;

– ортохантавирусов (Пуумала и Хантаан) – 
в 2 образцах (1,72 %) от млекопитающих, пойманных 
на территориях коммун Ambatofitorahana, Amboay;

– Anaplasma phagocytophilum (возбудитель гра-
нулоцитарного анаплазмоза человека) в 1 пробе кле-
щей и Rickettsia spp. (возбудители риккетсиозов из 
группы клещевых пятнистых лихорадок) – в 1 пробе 
клещей, счесанных с мелких млекопитающих, до-
бытых на территориях коммун Ampivarotanomby и 
Ambalamanakana соответственно. 

ДНК туляремийного микроба при исследова-
ниях проб от мелких млекопитающих и клещей не 
обнаружена. 

Проведенные исследования показали, что на 
изучаемых территориях циркулируют возбудители 
целого ряда инфекционных болезней, которые ранее 
оставались незамеченными. Генетические маркеры 
возбудителей геморрагической лихорадки с почеч-
ным синдромом (ГЛПС), гранулоцитарного анаплаз-
моза человека и риккетсиозов, обнаруженные в ре-
гионе Amoron’i Mania впервые, дополняют сведения 
об инфекционных болезнях, имеющих эпидемио-
логическое значение для населения Мадагаскара. 
Результаты проведенных исследований подчеркива-
ют необходимость мониторинга в популяциях мел-
ких млекопитающих и их паразитов на территории 
для оценки и своевременного купирования риска 
возникновения случаев заболеваний при контакте 
человека с природой.

Организация профилактической (противо
эпидемической работы). В связи с выделением 
культуры чумного микроба от серой крысы, пойман-
ной в коммуне Ankeniheny, специалистами междуна-
родной группы организовано проведение экстренных 
дезинсекционных работ в зоне отлова инфицирован-
ного млекопитающего, а также механического отло-
ва грызунов во всем близлежащем жилом секторе и 
смежных постройках. Организован дополнительный 
отлов грызунов на территории коммуны Ankeniheny 
и соседних коммун. 

Проведена информационно-разъяснительная 
работа с населением. На территориях коммуны 
Ankeniheny и соседних коммун распространены под-
готовленные на малагасийском языке памятки и пла-
каты о присутствии риска заражения чумой и мерах 
профилактики. 

В период экспедиционной работы в Централь
ный госпиталь региона Amoron’i Mania (г. Ambositra) 
поступил больной с клиническими признаками бо-
лезни, не исключающими заболевание чумой (бубон-
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ная форма). При участии российских специалистов 
проведен осмотр и опрос заболевшего. До начала 
лечения антибиотиками медицинским персоналом 
госпиталя произведен забор биологического мате-
риала (кровь) на исследование. Для подтверждения 
клинического диагноза российскими специалистами 
в оперативном порядке выполнено лабораторное ис-
следование материала методом ПЦР на базе мобиль-
ной лаборатории, дислоцированной на территории 
госпиталя. До получения результата членами экспе-
диционной команды был организован выезд по адре-
су проживания заболевшего, где проведены допол-
нительное эпизоотологическое обследование дома, 
придворовой территории, окрестностей близлежа-
щих домов и оценка вероятных факторов передачи 
инфекции. При осмотре обнаружено, что дворовая 
территория не благоустроена, загромождена мусором 
и захламлена, что создавало благоприятные условия 
для распространения крыс. Визуально зафиксирова-
но значительное количество грызунов (наблюдались 
следы их жизнедеятельности, норы, живые и павшие 
особи). Тем не менее лабораторное исследование 
проб от трех отловленных крыс показало, что они не 

заражены возбудителем чумы. Проведены информа-
ционная работа с жителями по вопросам профилак-
тики заражения чумой, дезинфекционные и дезин-
секционные работы в пораженном районе. 

Организация профилактических мероприятий 
продемонстрировала малагасийским специали-
стам российский подход к оперативному реаги-
рованию на чрезвычайные ситуации санитарно-
эпидемиологического характера. Отработаны этапы 
сбора и транспортировки биологического материала, 
его лабораторного исследования и интерпретации 
результатов, этапы организации противоэпидемиче-
ских и профилактических мероприятий. 

Основные выводы по результатам экспедици-
онной работы. Результаты проведенного эпизоото-
логического мониторинга подтвердили присутствие 
возбудителя чумы среди мелких млекопитающих и 
их эктопаразитов на территории региона Amoron’i 
Mania Мадагаскара. Молекулярные исследования и 
полногеномный анализ выделенных штаммов показа-
ли их принадлежность к известной филогенетической 
линии 1.ORI3, распространенной на Мадагаскаре на 
протяжении последних десятилетий.

Рис. 3. Обнаружение генетических маркеров возбудителей природно-очаговых болезней: 
1 – культура Y. pestis; 2 – ДНК Y. pestis от мелких млекопитающих; 3 – ДНК Y. pestis от эктопаразитов (блох); 4 – ДНК Ricketsia spp. SFG; 5 – ДНК 
Anaplasma phagocytophilum; 6 – РНК Orthohantavirus Hantaan; 7 – РНК Orthohantavirus Puumala; 8 – 16S РНК патогенных лептоспир; 9 – фоконтани 
(сельсоветы – муниципальное образование коммун); 10 – коммуны района Ambositra

Fig. 3. Detection of genetic markers of natural-focal disease agents:
1 – Y. pestis culture; 2 – Y. pestis DNA from small mammals; 3 – Y. pestis DNA from ectoparasites (fleas); 4 – Ricketsia spp. SFG DNA; 5 – Anaplasma phagocy-
tophilum DNA; 6 – Orthohantavirus Hantaan RNA; 7 – Orthohantavirus Puumala RNA; 8 – 16S RNA of pathogenic leptospira; 9 – fokontani (village councils –  
municipal units of communes); 10 – communes of the Ambositra district
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Регистрация возбудителя чумы в популяциях 
синантропных грызунов в сочетании с условиями 
традиционного быта населения свидетельствуют о 
высоких рисках распространения инфекции среди 
местного населения. Низкий уровень санитарной 
грамотности и высокая плотность населения увели-
чивают вероятность передачи возбудителя от грызу-
нов к человеку, формируя серьезную эпидемическую 
угрозу. 

Отмеченная циркуляция возбудителей дру-
гих инфекционных болезней обусловливает нали-
чие потенциальной угрозы для здоровья населения 
Республики Мадагаскар, связанной с недостаточным 
уровнем эпидемиологического надзора за рядом 
серьезных инфекционных заболеваний, таких как 
ГЛПС, гранулоцитарный анаплазмоз человека, леп-
тоспироз, риккетсиоз.

Полученные данные показали, что отсутствие 
постоянного эпизоотологического мониторинга за-
трудняет оперативную реакцию на риски возникно-
вения вспышек инфекционных болезней. 

Результаты совместной экспедиции подтверди-
ли необходимость расширения сотрудничества в во-
просах мониторинга и контроля активности природ-
ных очагов опасных инфекционных заболеваний на 
Мадагаскаре. 

Значимым результатом явилась передача со-
временных российских мобильных лабораторий для 
оперативной работы непосредственно в очагах ин-
фекционных болезней, а также накопленного опыта 
работы в активных очагах чумы, что повышает по-
тенциал малагасийских специалистов по предупре-
ждению и реагированию на биологические угрозы.

Перспективы дальнейшего взаимодействия 
предполагают продолжение совместных исследо-
вательских проектов, подготовку малагасийских 
специалистов по широкому спектру программ по-
вышения квалификации, предлагаемых Российской 
Федерацией, а также поддержку инициатив по со-
вершенствованию эпидемиологического надзора 
по опасным инфекционным болезням в Республике 
Мадагаскар, включая внедрение мониторинговых и 
профилактических мероприятий. Совместные шаги 
России и Мадагаскара направлены на создание на-
дежной основы для обеспечения биологической без-
опасности на глобальном уровне.
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В 2025 г. сохранялась высокая эпизоотическая активность высокопатогенного вируса гриппа птиц (ВПВГП), 
о чем свидетельствуют более 7 тыс. вспышек среди домашней и дикой птицы в 75 странах мира, сопровождав-
шиеся гибелью или вынужденным уничтожением сельскохозяйственных птиц, число которых превысило 98 млн. 
Большинство зарегистрированных в мире вспышек связано с ВПВГП A(H5N1) клады 2.3.4.4b, преобладающим в 
циркуляции во всем мире с 2021 г. Помимо доминирующего подтипа A(H5N1) клады 2.3.4.4b, наблюдалась цир-
куляция других высокопатогенных подтипов, включая A(H5N5), A(H5N2), A(H5N8) и A(H5N9), а также A(H7), 
что указывает на продолжающуюся эволюцию вируса гриппа птиц в природных и антропогенных экосистемах. 
В США и ряде других стран ВПВГП A(H5N1) стал причиной многочисленных случаев заболевания диких и до-
машних млекопитающих, а также людей. В 2025 г. впервые в мире зарегистрирован случай заболевания человека 
гриппом A(H5N5) в США. Всего в 2025 г. зарегистрировано 74 случая зоонозной передачи ВПВГП человеку, 
в том числе 32 случая, вызванных вирусом A(H5) различных клад (2.3.4.4b, 2.3.2.1e, 2.3.2.1a), что указывает на 
продолжающийся рост межвидовой передачи, который несет потенциальную угрозу для общественного здоро-
вья. В Российской Федерации в 2025 г. сохранялась напряженная эпизоотическая обстановка – зарегистрированы 
вспышки, вызванные ВПВГП A(H5N1) клады 2.3.4.4b, среди диких и домашних птиц. При этом на Дальнем 
Востоке отмечена циркуляция вируса A(H5N1), содержащего мутации повышенной вирулентности для млеко-
питающих. Также в части выделенных изолятов A(H5N1) обнаружены аминокислотные замены в антигенных 
сайтах. Несмотря на продолжающуюся эволюцию, на данный момент не наблюдается значительного изменения 
антигенных свойств ВПВГП A(H5N1), циркулирующих в Российской Федерации.
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Abstract. In 2025, high epizootic activity of highly pathogenic avian influenza virus (HPAIV) persisted globally,  
as evidenced by more than 7,000 outbreaks reported in poultry and wild birds across 75 countries, resulting in mortality 
or culling of birds exceeding 98 million specimens. The majority of outbreaks worldwide were associated with HPAIV 
A(H5N1) clade 2.3.4.4b, which has remained the predominant lineage in global circulation since 2021. In addition to 
the dominant A(H5N1) clade 2.3.4.4b subtype, circulation of other highly pathogenic subtypes was observed, including 
A(H5N5), A(H5N2), A(H5N8), and A(H5N9), as well as A(H7), indicating ongoing evolution of avian influenza viruses 
in natural and anthropogenic ecosystems. In the United States and several other countries, HPAIV A(H5N1) caused nu-
merous infections in wild and domestic mammals as well as in humans. In 2025, the world’s first human case of A(H5N5) 
influenza was documented in the United States. A total of 74 zoonotic HPAIV human infections were reported globally in 
2025, including 32 cases caused by A(H5) viruses of various clades (2.3.4.4b, 2.3.2.1e, 2.3.2.1a), reflecting a continuing 
increase in interspecies transmission that poses a potential public health threat. In the Russian Federation, high epizootic 
activity of HPAIV persisted throughout 2025, with outbreaks caused by A(H5N1) clade 2.3.4.4b viruses reported in both 
wild and domestic birds. Notably, in the Russian Far East, circulation of an A(H5N1) virus carrying mammalian-adaptive 
mutations associated with increased virulence in mammals was detected. Additionally, amino acid substitutions in anti-
genic sites were identified in several A(H5N1) isolates. Despite ongoing virus evolution, no substantial alterations in the 
antigenic properties of HPAIV A(H5N1) strains circulating in the Russian Federation have been observed to date.
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Высокопатогенный вирус гриппа птиц (ВПВГП) 
является одной из наиболее значимых зоонозных 
угроз XXI в. За последние десятилетия ВПВГП под-
типов H5 и H7 стали причиной масштабных эпизоо-
тий и заболевания тысяч людей, часто – с летальным 
исходом. С 2003 г. ВОЗ зарегистрировано 993 под-
твержденных случая инфицирования людей вирусом 
A(H5N1) в 25 странах, 477 (48 %) из которых закон-
чились летальным исходом. Наряду с этим продол-
жают регистрироваться спорадические случаи за-
ражения людей вирусом A(H5N6) (всего 93 случая, 
последний – в Китае в июне 2024 г.). В то же время 
подтип A(H7N9), ставший причиной крупных вспы-
шек в Китае с 2013 по 2019 г. (1568 случаев заболе-
вания, летальность – 39 %), в последние годы у лю-
дей не выявлялся [1, 2].

Наряду с ВПВГП за последние 10 лет увеличи-
лось число зарегистрированных случаев инфициро-
вания людей вариантами низкопатогенного вируса 
гриппа птиц (НПВГП): A(H9N2) (149 случаев с де-
кабря 2015 г., последний – в Китае в октябре 2025 г.), 
A(H3N8) (3 случая, последний – в Китае в феврале 
2023 г.), A(H10N3) (6 случаев, последний – в Китае в 
апреле 2025 г.), A(H10N5) (1 случай – Китай, ноябрь 
2023 г.) [2].

В последние годы основное количество вспы-
шек вызвано ВПВГП А(H5N1) линии A/goose/
Guangdong/1/96 (Gs/Gd) из клады 2.3.4.4b. С мо-
мента появления линии Gs/Gd на юге Китая виру-
сы A(H5Nx) претерпели обширную генетическую 
диверсификацию, реассортацию и адаптацию к но-
вым хозяевам, в результате чего сформировалось 
множество филогенетических клад и субклад, лишь 
немногие из которых получили распространение в 
популяции. Наибольшую экологическую пластич-
ность продемонстрировала клада 2.3.4.4b. Став эн-
демичными среди домашней птицы в Азии, вирусы 
этой генетической клады совершили обратный пере-
ход к естественным хозяевам – диким водоплаваю-
щим птицам – и, используя их миграционные пути, 
распространились по всем обитаемым континентам, 
значительно расширив круг восприимчивых хозяев 
и поразив десятки видов млекопитающих [3].

Наблюдаемое распространение ВПВГП клады 
2.3.4.4b среди млекопитающих связано с накоплени-
ем мутаций адаптации, ассоциированных с повыше-
нием способности вируса связываться с рецепторами 
верхних дыхательных путей млекопитающих, уве-
личением активности вирусной полимеразы и поз
воляющих вирусу уходить от иммунного ответа хо-
зяина [4]. Хотя ВПВГП распространяется преимуще-
ственно контактным путем, для некоторых вирусов с 
мутациями адаптации продемонстрирована способ-
ность к ограниченной воздушно-капельной переда-
че между млекопитающими [5–8]. Несмотря на это, 
заражение людей вирусом гриппа птиц остается ред-
ким явлением и, как правило, обусловлено прямым 
или опосредованным контактом с инфицированными 
животными. При этом устойчивой передачи вируса 
от человека к человеку не наблюдается [2].

Для своевременного выявления вируса с пан-
демическим потенциалом необходим комплексный 
мониторинг, включающий в себя углубленное изуче-
ние генетических и вирусологических свойств цир-
кулирующих вариантов вируса гриппа птиц. Данная 
работа посвящена анализу циркуляции наиболее 
важных в эпидемиологическом значении вариантов 
вируса гриппа птиц в России и мире в 2025 г.

Ситуация по гриппу птиц в мире. В 2025 г. в 
мире сохранялась эпизоотическая активность высо-
копатогенного гриппа птиц (ВПГП). Вспышки ин-
фекции регистрировались в течение всего года как 
среди диких, так и среди домашних птиц, нанося 
значительный экономический ущерб. Большая часть 
вспышек в 2025 г. была вызвана ВПВГП A(H5N1) 
клады 2.3.4.4b и затронула 75 стран мира. В течение 
2025 г. зарегистрировано более 4500 вспышек ВПГП 
среди диких птиц и более 2000 вспышек среди сель-
скохозяйственной птицы, что привело к гибели или 
вынужденному уничтожению в рамках противоэпи-
зоотических мероприятий порядка 98 млн голов 
сельскохозяйственной птицы [9].

В 2025 г. зафиксировано большое количество 
случаев выявления ВПВГП А(H5N1) среди диких 
и домашних млекопитающих, преимущественно на 
территории США (36 штатов). Зарегистрированы 
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случаи заболевания и гибели скунсов (Mephitis 
mephitis), домовых мышей (Mus musculus), лисиц 
(Vulpes vulpes), енотов (Procyon lotor), рыжих рысей 
(Lynx rufus), морских котиков (Callorhinus ursinus), 
домашних кошек (Felis silvestris catus), пум (Puma 
concolor), малых оленьков (Tragulus javanicus), сер-
валов (Leptailurus serval), куниц (Martes), восточной 
серой белки (Sciurus carolinensis), длиннохвостой 
ласки (Neogale frenata) и др. Впервые вирус гриппа 
А(H5N1) обнаружен у овец в Великобритании [10], 
а также у крыс (Rattus rattus), сусликов (Citellus 
tridecemlineatus) и ондатр (Ondatra zibethicus) в 
США [11, 12]. На территории США и Бельгии заре-
гистрированы случаи заболевания и гибели домаш-
них кошек [13]. В Уэльсе и Шотландии зарегистри-
рованы случаи инфицирования евразийских выдр 
(Lutra lutra) [12]. В мае 2025 г. вирус A(H5N1) унес 
жизни животных в зоопарках Индии – от инфекции 
погибли тигр и лев [14]. Одной из возможных при-
чин могло стать зараженное мясо птицы, которым 
питались звери.

В 2025 г. продолжалось распространение виру-
са A(H5N1) 2.3.4.4b генотипа B3.13 среди молочного 
скота в США. Вирус, ставший причиной вспышек 
у коров, был также выявлен у людей – работников 
ферм (41 случай с марта 2024 г.). По состоянию на 
декабрь 2025 г. выявлено 1085 случаев инфицирова-
ния вирусом A(H5N1) коров в 20 штатах США [15].

В начале 2025 г. у молочных коров был выяв-
лен вирус A(H5N1) генотипа D1.1 [16, 17], который 
в основном циркулирует среди птиц. В отличие от 
генотипа B3.13, преобладающего среди крупного 
рогатого скота (КРС) и вызывающего у людей за-
болевание в легкой форме, инфицирование челове-
ка генотипом D1.1 в ряде случаев сопровождалось 
тяжелым течением, нередко приводя к летальному 
исходу [18–20]. Совместная циркуляция вирусов ге-
нотипов B3.13 и D1.1 у молочных коров увеличивает 
риск реассортации и вирусной эволюции и услож-
няет меры борьбы со вспышками гриппа A(H5N1). 
Последний случай регистрации вируса A(H5N1) у 
КРС в 2025 г. и первый случай в штате Висконсин 
в результате полногеномного секвенирования также 
был отнесен к генотипу D1.1 [21].

Изначально предполагалось, что ВПВГП 
A(H5N1) распространялся среди КРС преимуще-
ственно через зараженное доильное оборудование 
ввиду высокой концентрации вируса в молоке и вы-
мени больных коров. Однако недавнее исследова-
ние опровергло данную гипотезу. Распространение 
вируса не удалось воспроизвести через зараженное 
доильное оборудование и при тесном контакте с ин-
фицированными животными в экспериментальных 
условиях [22]. Таким образом, вопрос о механиз-
мах распространения вируса среди КРС остается  
открытым.

Постоянное вовлечение новых видов млекопи
тающих в панзоотию ВПГП A(H5N1) свидетель-
ствует о зарождении новых эволюционных путей, 

способных в перспективе привести к появлению 
вариантов вируса, адаптированных к человеку [23]. 
Одной из ключевых проблем в этой ситуации оста-
ется недостаточный охват диагностическими ме-
роприятиями, что затрудняет выявление бессим-
птомных или субклинических случаев инфицирова-
ния [24].

Согласно исследованиям, с марта 2024 по июль 
2025 г. зарегистрировано заражение 24 новых ви-
дов млекопитающих. В общей сложности ВПВГП 
A(H5N1) инфицировано уже 74 вида млекопитаю-
щих, включая домашних, синантропных и диких 
животных. Некоторые из этих видов используются 
людьми в сельском хозяйстве для получения продук-
тов животноводства. Несмотря на то, что приводи-
мые данные, вероятно, занижены, наибольшее число 
случаев зарегистрировано у представителей семей-
ства куньих (Mustelidae) – свыше 50 тыс. За ними 
следуют семейства Otariidae (> 24 тыс. случаев в 
дикой природе), Phocidae (> 18 тыс. случаев в дикой 
природе), Canidae (> 11 тыс. случаев, в основном в 
неволе для добычи меха) и Bovidae (> 1 тыс. случаев 
в молочном производстве) [25].

Помимо вспышек ВПГП A(H5N1), в течение 
всего года в странах Европы, Азии и Америки ре-
гистрировались случаи заболевания и гибели диких 
птиц и млекопитающих от других подтипов виру-
са гриппа. На архипелаге Шпицберген в Норвегии 
у песцов (Alopex lagopus) впервые обнаружен 
ВПВГП подтипа A(H5N5) [26]. Вирус данного под-
типа также был выделен из образцов от серых тю-
леней (Halichoerus grypus) в Великобритании, наря-
ду с НПВГП А(H7N1) [27]. В Канаде, Финляндии, 
Исландии, Норвегии, Швеции и Великобритании 
регистрировались вспышки вируса гриппа A(H5N5) 
среди диких и домашних птиц. При этом зарегистри-
рован всего один случай инфицирования дикой пти-
цы вирусом гриппа A(H5N8) в Израиле. В Японии 
зафиксирована вспышка гриппа A(H5N2) среди ди-
кой птицы. На Филиппинах зарегистрирован случай 
инфицирования домашней птицы вирусом гриппа 
A(H5N9). Также в течение года в ряде стран реги-
стрировались вспышки среди домашней птицы, 
вызванные различными подтипами вируса гриппа 
A(H7) [9].

Случаи инфицирования людей. В течение 
2025 г. зарегистрировано более 70 подтвержденных 
случаев заражения людей зоонозными вариантами 
вируса гриппа пяти подтипов. Наибольшее количе-
ство таких случаев, регистрировавшихся преимуще-
ственно на территории Китая, связано с вирусами 
гриппа A(H5Nx) и A(H9Nx). В 2025 г. в мире заре-
гистрировано 30 случаев инфицирования людей 
вирусом гриппа A(H5N1) (11 из них – с летальным 
исходом), 39 случаев заболевания, вызванного виру-
сом гриппа A(H9N2), 3 случая инфицирования ви-
русом гриппа A(H10N3), а также по одному случаю 
инфицирования людей вирусами гриппа A(H5N2) и 
A(H5N5) [28–31].
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Продолжилось распространение ВПВГП 
A(H5N1) клады 2.3.4.4b среди дойных коров в США. 
Из 70 зарегистрированных на территории США в 
2024–2025 гг. случаев инфицирования людей ВПВГП 
A(H5N1), 41 человек заразился в условиях молочно-
го производства [32]. В 2025 г. в США подтвержден 
только один случай заражения работника молочной 
фермы ВПВГП A(H5N1), произошедший в округе 
Черчилл штата Невада [33]. У инфицированного за-
болевание протекало в легкой форме – единствен-
ным симптомом был конъюнктивит. Выявленный 
у заболевшего вирус относился к генотипу D1.1. 
Свидетельств передачи данного вируса от человека 
к человеку не зарегистрировано. Описываемый слу-
чай может рассматриваться в качестве закономерно-
го следствия местной циркуляции ВПВГП A(H5N1) 
среди диких птиц и молочных коров.

В общее число инфицированных лиц в 2024–
2025 гг. в США также вошло 24 человека, работав-
ших на птицеводческих хозяйствах [32]. В 2025 г. 
при контакте с птицами ВПВГП A(H5N1) инфици-
ровались два человека из штатов Вайоминг и Огайо. 
Случай в Вайоминге произошел с пожилой женщи-
ной, проживающей в округе Платт. Зараженная име-
ла сопутствующие заболевания и, вероятно, подвер-
глась воздействию вируса при контакте с инфици-
рованной домашней птицей на своем приусадебном 
участке [34]. В Огайо первым человеком, заразив-
шимся вирусом гриппа птиц, стал фермер из округа 
Мерсер, контактировавший с мертвой коммерческой 
сельскохозяйственной птицей [35]. Вирус A(H5N1), 
выделенный от мужчины в Огайо, относился к кладе 
2.3.4.4b и генотипу D1.3 и не содержал мутаций, ко-
торые могли бы указывать на адаптацию к млекопи-
тающим или снижение эффективности существую-
щих противовирусных препаратов и вакцин [28].

В 2025 г., впервые за последние десять лет, по-
ступило сообщение о случаях гриппа A(H5N1) из 
Бангладеш. Вирусы, выявленные у двух детей из 
округа Кхулна, принадлежали кладе 2.3.2.1a и име-
ли идентичные последовательности гемагглюти-
нина (HA), содержащие аминокислотные замены 
S154N, T195I и V210I (здесь и далее нумерация без 
сигнального пептида), а также замену I292V в белке 
PB2 полимеразного комплекса. Замены HA-S154N и 
HA-T195I ассоциированы с усилением связывания 
вируса с α2,6-сиаловыми рецепторами, характерны-
ми для верхних дыхательных путей человека. Замена 
V210I была обнаружена во всех вирусах A(H5N1) 
клады 2.3.4.4b, выявленных во время вспышки сре-
ди молочных коров в США, и связана с повышен-
ным сродством вируса к α2,3-сиаловым рецепторам, 
локализованным преимущественно в нижних ды-
хательных путях человека. Аминокислотная замена 
I292V в белке PB2 ассоциирована с повышенной ви-
рулентностью вируса A(H9N2) для мышей [28].

Помимо США и Бангладеш, в 2025 г. эпизоды 
заражения людей вирусом гриппа A(H5N1) были 
отмечены в Камбодже, Китае, Индии, Мексике, 

Великобритании и Вьетнаме, при этом 12 (50 %) из 
24 зарегистрированных случаев завершились леталь-
ным исходом [1]. Согласно результатам эпидемиоло-
гических расследований, большинство случаев были 
связаны с контактом с инфицированной птицей.

В 2025 г. в Камбодже зафиксировано 18 случаев 
инфицирования людей ВПВГП A(H5N1) [2]. Всего 
с 2003 г. в этой стране зарегистрировано 86 случаев 
заражения людей вирусом гриппа A(H5N1), в том 
числе 50 (58 %) – с летальным исходом. В послед-
ние два года значительная часть случаев заражения 
людей связана с новым генотипом вируса грип-
па A(H5N1) клады 2.3.2.1e, возникшего, вероятно, 
в результате реассортации между эндемичными для 
данного региона вирусами A(H5N1) клады 2.3.2.1e 
(сегменты HA, NP, NA), вирусами A(H5) клады 
2.3.4.4b (сегменты PB2, MP, NS) и низкопатогенны-
ми вирусами гриппа птиц (сегменты PB1, PA) [36]. 
Большинство штаммов вируса гриппа A(H5N1), вы-
явленных в Камбодже, содержат мутации повышен-
ной вирулентности и адаптации к млекопитающим: 
PB1-H115Q, PB2-E627K и PA-K142N [28]. Кроме 
того, штамм A/Cambodia/j05273701/2025 содержал 
замену I396M в нейраминидазе (NA), которая также 
выявлялась в вирусах A(H5N1) во время вспышек на 
норковых фермах в Испании в 2022 г., и может быть 
маркером адаптации к млекопитающим [37, 38].

Министерство здравоохранения Мексики под-
твердило первый случай инфицирования человека 
гриппом птиц А(H5N1) в стране. Инфекция была вы-
явлена у трехлетней девочки из штата Дуранго – ре-
гиона, где в передаче вируса могли участвовать пере-
летные птицы [39]. Стоит отметить, что в мае 2024 г. 
в Мексике был зарегистрирован летальный случай 
заражения человека вирусом гриппа птиц A(H5N2). 
Контакт с домашней птицей или другими животны-
ми у заболевшего отсутствовал [40].

Кроме того, в 2025 г. выявлен случай энцефали
та, вызванного вирусом гриппа A(H5N1), во Вьетна
ме. Семилетняя девочка заболела 11 апреля и была 
госпитализирована в провинциальную больницу с 
жаром, головной болью и рвотой. Спустя два дня ее 
перевели в Детскую больницу № 1 в Хошимине, где 
поставили диагноз «энцефалит». ПЦР-исследование 
образцов из дыхательных путей дало отрицательный 
результат на ВПВГП А(H5N1), однако анализ спин-
номозговой жидкости подтвердил наличие вируса. 
Согласно результатам эпидемиологического рассле
дования, за две недели до появления симптомов 
ребенок контактировал с мертвой курицей в доме 
своей бабушки [41]. Случаи, когда ВПВГП А(H5N1) 
поражает центральную нервную систему, а не дыха-
тельные пути, довольно редки, но уже были описаны 
в мировой медицинской литературе [42].

Наряду с этим в 2025 г. не зарегистрировано 
ни одного случая инфицирования человека ВПВГП 
подтипа A(H5N6). Снижение доли данного инфек-
ционного агента в циркуляции (2022 г. – 18 случаев, 
2023 г. – 6, 2024 г. – 3), вероятно, связано с изменени-
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ем в 2022 г. компонента H5 вакцины для домашней 
птицы в Китае ввиду массового выявления вируса 
A(H5N6) в стране с 2014 г. (92 из 93 зарегистриро-
ванных случаев) [43].

В середине ноября 2025 г. Департамент здра-
воохранения штата Вашингтон (США) подтвердил 
инфицирование человека ВПВГП A(H5N5). Это 
первый случай инфицирования человека вирусом 
данного подтипа в мире. Заболевшим был пожилой 
человек из округа Грейс-Харбор с сопутствующими 
заболеваниями. Симптомы (температура, вялость, 
дыхательная недостаточность) появились у него в 
начале ноября, а 21 ноября заболевший скончался. 
Потенциальным источником инфекции считается до-
машняя птица, которую мужчина содержал в личном 
подсобном хозяйстве. Во второй половине 2025 г. в 
штате Вашингтон были зарегистрированы десятки 
случаев ВПГП у диких, водоплавающих и домашних 
птиц, что является частью сезонного всплеска актив-
ности гриппа. Хотя домашние и дикие птицы явля-
ются наиболее вероятным источником инфекции, 
расследование продолжается [30].

Помимо ВПВГП в 2025 г. отмечены случаи ин-
фицирования людей вирусами НПГП. В большин-
стве случаев инфекция была вызвана вирусом гриппа 
A(H9N2) и связана с контактом или употреблением 
в пищу больной или павшей птицы. Все 39 случаев 
инфицирования людей вирусом A(H9N2) зарегистри-
рованы в Китае [28, 44]. Кроме того, в Китае в 2025 г. 
отмечено три случая заболевания человека гриппом 
A(H10N3) [2] (первые три случая также зарегистри-
рованы в Китае в 2021, 2022 и 2024 гг. [45, 46]). 

Широкое распространение вирусов гриппа 
A(H10Nx), их активная реассортация с вирусами 
других подтипов, продолжающиеся спорадические 
случаи инфицирования людей, а также отсутствие 
обязательного уведомления об этих вирусах по стан-
дартам Всемирной организации здоровья живот-
ных требуют от научного сообщества проактивных 
мер [47].

Таким образом, в 2025 г. эпизоотическая и эпи-
демическая ситуация в мире по широкому спектру 
подтипов вируса гриппа птиц была напряженной, 
без предпосылок к ее смягчению в следующем 
году.

Ситуация по гриппу птиц в России. В Рос
сийской Федерации эпидемиологический монито-
ринг высокопатогенного гриппа птиц проводится 
под эгидой Россельхознадзора и Роспотребнадзора. 
В структуре Роспотребнадзора надзор осущест-
вляется 48 региональными учреждениями ведом-
ства при координирующем участии ФБУН ГНЦ ВБ 
«Вектор» Роспотребнадзора (далее – ГНЦ ВБ 
«Вектор»). Опорными центрами системы выступа-
ют три лабораторные базы – в Краснодарском крае, 
Новосибирской области и Хабаровском крае.

Региональные учреждения обеспечивают взаи-
модействие с медицинскими и ветеринарными ор-
ганизациями на местах: организуют сбор клиниче-

ских и биологических образцов от людей и живот-
ных и направляют их в соответствующие опорные 
лаборатории для дифференциальной диагностики. 
Образцы, содержащие РНК вируса гриппа А, допол-
нительно передаются в ГНЦ ВБ «Вектор» для вы-
деления штаммов и их комплексной молекулярно-
генетической характеризации.

В рамках проводимого мониторинга в 2025 г. 
исследовано, включая данные отчетов региональных 
лабораторий, 15 264 образца биоматериала, из них 
3389 образцов от диких птиц, 8288 образцов от до-
машней птицы, 292 образца от свиней, 3295 образ-
цов от людей, по роду своей деятельности контак-
тирующих с дикой или домашней птицей, включая 
1699 проб сыворотки крови.

В ходе всероссийского мониторинга в 2025 г. 
зарегистрирована циркуляция высокопатогенного 
вируса гриппа A(H5N1) клады 2.3.4.4b среди диких 
и домашних птиц. В результате диагностики, прове-
денной ГНЦ ВБ «Вектор», за исследованный пери-
од в 166 образцах выявлен генетический материал 
ВПВГП A(H5N1). Для 82 образцов с достаточным 
количеством генетического материала получены по-
следовательности генома ВПВГП A(H5N1).

Согласно результатам генетического и филогене-
тического анализа, выявленные вирусы A(H5N1) по 
последовательности HA относились к кладе 2.3.4.4b 
(рисунок). Ближайшими гомологами по нуклео-
тидной последовательности гена НА были вирусы 
A(H5N1), выявленные ранее в странах Европы, Юго-
Восточной Азии, а также вирусы, выявленные на 
территории Российской Федерации в 2022–2024 гг. 
Вирусы A(H5N1), выявленные в европейской ча-
сти РФ, относились к генотипам EA-2024-DI DI.2 и  
EA-2024-DI DI.2.1. Вирусы, выявленные на Дальнем 
Востоке, отнесены к генотипу EA-2020-C (A3).

При сравнении последовательностей HA изоля-
тов вируса гриппа А(H5N1), выделенных в 2025 г., 
с кандидатными вакцинными штаммами клады 
2.3.4.4b [A/Astrakhan/3212/2020 (H5N8), A/chick-
en/Ghana/AVL-763_21VIR7050-39/2021 (H5N1) и  
A/American Wigeon/South Carolina/22-000345-
001/2021 (H5N1)] в большинстве изолятов выявлен 
ряд аминокислотных замен в антигенных сайтах: 
P136S, T195A, A214T. Данные замены уже встре-
чались ранее в некоторых вариантах вируса грип-
па А, циркулировавших в Российской Федерации и 
в мире [52].

В ходе генетического анализа изолятов вируса 
A(H5N1), выделенных от диких птиц на Дальнем 
Востоке, обнаружены мутации PB2-K482R и  
NP-N319K, ассоциированные с увеличением виру-
лентности и адаптацией вируса к клеткам млеко-
питающих [53, 54]. Данные мутации выявляются в 
ВПВГП A(H5N1) на территории РФ с 2022 г., преиму-
щественно на Дальнем Востоке, а также обнаруже-
ны в образцах от морских котиков во время вспышки 
в Сахалинской области в 2023 г. [55]. Исследование, 
проведенное ГНЦ ВБ «Вектор», показало, что му-
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Филогенетический анализ гена HA изолятов вируса гриппа A(H5Nx). Штаммы, выявленные в РФ в 2025 г., выделены синим цве-
том; штаммы, выявленные в РФ до 2025 г., выделены фиолетовым; кандидатные вакцинные штаммы – красным. Референс-штаммы, 
использованные в РТГА, отмечены черным квадратом. Дерево построено при помощи программного обеспечения MEGA X [48]. 
Аминокислотные замены идентифицированы и аннотированы при помощи Treesub [49]. Генотипы определены при помощи 
GenoFLU [50] и Genin2 [51]

Phylogenetic analysis of the HA gene in influenza A(H5Nx) virus isolates. Strains detected in the Russian Federation in 2025 are high-
lighted in blue. Strains detected in the Russian Federation prior to 2025 are highlighted in purple. Candidate vaccine strains are shown in red. 
Reference strains used in hemagglutination inhibition (HI) assays are marked with a black square. The tree was constructed using MEGA X 
software [48]. Amino acid substitutions were identified and annotated using Treesub [49]. Genotypes were determined using GenoFLU [50] 
and Genin2 [51]
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тации PB2-K482R и NP-N319K у ВПВГП A(H5N1) 
клады 2.3.4.4b повышают вирулентность вируса для 
мышей, но не приводят к воздушно-капельной пере-
даче между млекопитающими [56].

При культивировании на 9-дневных развиваю-
щихся куриных эмбрионах все изученные изоляты 
вируса гриппа А(H5N1) показали высокую степень 
вирулентности для куриных эмбрионов, приводя 
к их гибели в течение 48 часов после заражения. 
Инфекционный титр вируса в аллантоисной жидко-
сти составил от 8,9 до 10,1 lg ЭИД50/мл.

Большинство исследованных изолятов вируса 
гриппа A(H5N1) были чувствительны к противови-
русным препаратам – ингибиторам нейраминидаз-
ной активности: занамивиру и осельтамивиру.

Изучение антигенных свойств в РТГА показало, 
что большинство исследованных в 2025 г. изолятов 
ВПВГП А(H5N1) имеют некоторые антигенные от-
личия от рекомендованного ВОЗ кандидатного вак-
цинного штамма A/Astrakhan/3212/2020 (H5N8). 
Изоляты со сниженной реактивностью с референс-
сывороткой анти-A/Astrakhan/3212/2020 содержали 
в HA ряд аминокислотных замен, включая замены в 
антигенных сайтах – P136S и T195A. Тем не менее 
исследованные изоляты хорошо реагировали с сыво-
роткой крови, полученной против штамма A/goose/
Tyumen/359-13/2021 (H5N1), HA которого отлича-
ется от HA штамма A/Astrakhan/3212/2020 (H5N8) 
лишь одной аминокислотной заменой (M532I), 
а также с некоторыми сыворотками, полученными 
на штаммы вируса гриппа A(H5N1) клады 2.3.4.4b, 
циркулировавшими в РФ в 2022–2024 гг. Иммунные 
сыворотки распознавали 95 % исследованных изо-
лятов при титрах, равных или не более чем в 4 раза 
ниже гомологичных. Поскольку иммунные сыво-
ротки крови, полученные на штаммы вируса гриппа 
A(H5N1) 2021–2024 гг., взаимодействовали в РТГА 
с исследованными изолятами в достаточных титрах, 
можно сделать вывод, что на данный момент не на-
блюдается значительного изменения антигенных 
свойств циркулирующих вариантов вируса гриппа 
A(H5N1) клады 2.3.4.4b.

Таким образом, выявленные в Российской Фе
дерации в 2025 г. изоляты вируса гриппа A(H5N1) 
сохраняют высокий уровень идентичности гена НА 
с кандидатными вакцинными штаммами и циркули-
рующими в мире вариантами вируса гриппа A(H5N1) 
клады 2.3.4.4b. Несмотря на продолжающуюся гене-
тическую диверсификацию, на данный момент не 
наблюдается значительного изменения антигенных 
свойств циркулирующих в РФ вариантов вируса 
A(H5N1) клады 2.3.4.4b.

Необходимо продолжать мониторинг за вирусом 
гриппа птиц для своевременного выявления анти-
генного дрейфа, устойчивости к противовирусным 
препаратам, а также для выявления вирусов с панде-
мическим потенциалом.

Прогноз развития ситуации по гриппу птиц 
в России. Как показывают результаты проведенно-

го мониторинга, в 2025 г. в Российской Федерации 
сохранялась неблагополучная ситуация по ВПГП. 
Вспышки среди дикой и сельскохозяйственной пти-
цы, вызванные ВПВГП A(H5N1) клады 2.3.4.4b, сви-
детельствуют о сохранении циркулирующих вариан-
тов вируса на территории нашей страны.

В 2026 г. можно ожидать повторного заноса 
вируса гриппа птиц вдоль Черноморского-Среди
земноморского и Восточноазиатско-Австралазийско
го пролетных путей в весенний и осенний периоды.

Риск заражения циркулирующими в настоящее 
время вирусами гриппа птиц остается низким для 
населения. Инфицирование людей ВПВГП является 
редким явлением, и в настоящее время случаев пере-
дачи ВПВГП от человека к человеку не наблюдается. 
Поскольку в большинстве случаев заражение людей 
связано с контактом с инфицированной птицей или 
скотом, лица, по роду деятельности или иным при-
чинам контактирующие с инфицированными или 
потенциально инфицированными животными, нахо-
дятся в группе риска.

На основании проведенных исследований мож-
но предположить, что в 2026 г. известные на сегод-
няшний день варианты вируса гриппа птиц не ока-
жут существенного влияния на заболеваемость сре-
ди людей. При условии соблюдения противоэпизоо-
тических мер в очагах вспышек риск заражения че-
ловека представляется маловероятным. Дальнейшее 
развитие ситуации по гриппу птиц в Российской 
Федерации будет во многом определяться своевре-
менностью и эффективностью противоэпизоотиче-
ских и противоэпидемических мер, направленных 
на предотвращение распространения вируса и мини-
мизацию риска заражения людей.
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Мелиоидоз – опасное инфекционное заболевание 
человека и широкого круга животных, вызываемое 
грамотрицательной бактерией Burkholderia pseudo-
mallei, которая входит в состав комплекса B. pseudo-
mallei, включающего еще семь видов микроорга-
низмов, связанных между собой высокой степенью 
родства: B. mallei, B. thailandensis, B. humptydooen-
sis, B. oklahomensis, B. singularis, B. mayonis sp. nov., 
B. savannae sp. nov. [1]. Вследствие высокой патоген-
ности и отсутствия коммерчески доступных вакцин 
для профилактики мелиоидоза B. pseudomallei отно-
сят к потенциальным агентам биотерроризма [2].

Возбудитель мелиоидоза обитает в ризосфере, 
влажной почве, а также в поверхностных и подзем-
ных водах многих тропических и субтропических ре-
гионов [3]. Известно, что мелиоидоз является энде-
мичным почти в 50 странах мира, при этом наиболь-
шее его бремя приходится на Юго-Восточную Азию 
и северную часть Австралии. Все чаще сообщается о 
случаях мелиоидоза на Ближнем Востоке, в Африке, 
южной части Тихого океана, Центральной и Южной 
Америке, причем, по мнению ведущих специалистов 
в области эпидемиологии мелиоидоза, текущие по-
казатели заболеваемости в этих регионах, вероятно, 
значительно занижены [4, 5]. Рост числа выявляемых 
случаев сахарного диабета, являющегося фактором 
риска заражения мелиоидозом, значительное увели-
чение количества международных поездок, возмож-
ность зоонозного распространения при обширном 
перечне восприимчивых к B. pseudomallei видов жи-
вотных, а также динамические климатические изме-
нения могут дестабилизировать текущую экологию 
возбудителя и способствовать географической дис-
семинации мелиоидоза [6].

Попадая в организм через раневые поверхно-
сти, посредством вдыхания или проглатывания кон-
таминированной почвы либо воды, B. pseudomallei 
может вызывать как локализованную инфекцию, так 
и тяжелые формы заболевания с образованием мно-
жественных септико-некротических очагов во вну-
тренних органах и тканях [7]. Более 40 % пациентов 
с острым септическим мелиоидозом умирают в те-
чение 48 часов после поступления в стационар [8]. 
Ввиду того что B. pseudomallei обладает устойчиво-
стью к большинству противомикробных препаратов, 
быстрая диагностика мелиоидоза имеет решающее 
значение для назначения оптимального курса анти-
биотикотерапии и выживания пациентов [9]. 

Постановка окончательного диагноза при ме
лиоидозе основывается на выделении культуры и 
требует до семи суток. К настоящему времени пока-
зано, что диагностическая эффективность бактерио-
логического метода не превышает 60 %, что во мно-
гом связано с возможностью образования некульти-
вируемых форм B. pseudomallei [10]. Для идентифи-
кации возбудителя мелиоидоза используют такие со-
временные методы исследования, как полимеразная 
цепная реакция, MALDI-TOF-масс-спектрометрия и 
секвенирование.

Детекция возбудителя мелиоидоза с помо-
щью иммунологических методов, основанных на 
использовании в качестве антигенов клеточных 
экстрактов. Антигенами, которые могут быть полез-
ны для диагностики мелиоидоза, являются культу-
ральный фильтрат и цельноклеточные антигены, но 
существенный недостаток данных препаратов заклю-
чается в том, что их получение не стандартизировано 
и не воспроизводимо в разных лабораториях [11].

Наиболее распространенным быстрым методом 
лабораторной диагностики мелиоидоза на эндемич-
ных территориях в условиях недостаточных возмож-
ностей является реакция непрямой гемагглютинации 
(РНГА), используемая для определения титров анти-
тел у пациентов. Для данного анализа эритроциты 
барана сенсибилизируют антигенами клеточных экс-
трактов, полученных из местных клинических изоля-
тов B. pseudomallei [12, 13]. Однако наличие высоко-
го уровня фоновых антител из-за предшествующего 
контакта с близкородственными видами бактерий, 
населяющими окружающую среду эндемичных ре-
гионов, в особенности B. thailandensis, приводит к 
снижению специфичности метода, а также невоз-
можности отслеживать ответную реакцию организма 
на лечение [12]. По этой причине серодиагностика 
имеет большее значение в районах, где зарегистриро-
ваны лишь единичные случаи мелиоидоза, для уста-
новления диагноза у путешественников, вернувших-
ся с эндемичных территорий [2]. Чувствительность 
теста зависит от стадии и формы заболевания: по-
ложительный результат РНГА обнаруживают менее 
чем у 60 % пациентов с острым мелиоидозом при 
бактериологически подтвержденном диагнозе, у па-
циентов с хроническим течением заболевания про-
цент положительных результатов в РНГА несколько 
выше. До 30 % больных мелиоидозом являются се-
ронегативными, причем продолжительность периода 
сероконверсии непредсказуема [13].

На сегодняшний день детекция возбудителя ме-
лиоидоза методом РНГА осуществляется с примене-
нием эритроцитарных диагностикумов, изготовлен-
ных на основе поликлональных иммуноглобулинов 
сывороток лабораторных животных, полученных 
при иммунизации цельноклеточными антигенами. 
В ФКУЗ Волгоградский научно-исследовательский 
противочумный институт Роспотребнадзора был 
разработан набор реагентов «Диагностикум эри-
троцитарный сапной и мелиоидозный иммуно-
глобулиновый сухой» (РУ № ФСР 2011/11613). Не 
дифференцируя виды B. pseudomallei, B. mallei и 
B. thailandensis, данный препарат является группо-
специфическим и позволяет обнаружить буркхоль-
дерии в пробах с концентрацией бактерий не менее 
1·106 КОЕ/мл [14].

Иммунофлуоресцентный анализ (МФA) с ис-
пользованием моноклональных антител (МКА), по-
лученных против неочищенного цельноклеточного 
экстракта B. pseudomallei, показал чувствительность 
значительно ниже по сравнению с бактериологиче-
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ским методом диагностики и может быть применен 
лишь для быстрого скрининга клинических образ-
цов с высокой бактериальной нагрузкой [13].

Таким образом, иммунологические подходы, 
основанные на использовании клеточных экстрак-
тов возбудителя мелиоидоза, не позволяют в полной 
мере дифференцировать патоген от близкородствен-
ных микроорганизмов. 

Детекция возбудителя мелиоидоза с помо-
щью иммунологических методов, основанных на 
использовании в качестве антигенов липополи-
сахарида и капсульного полисахарида. Наиболее 
востребованными иммунодиагностическими ми-
шенями являются следующие компоненты клетки 
B. pseudomallei: липополисахарид (LPS) и капсуль-
ный полисахарид (CPS).

LPS представляет собой гликолипид, обрам-
ляющий наружную поверхность клеточной стен-
ки грамотрицательных бактерий, и состоит из трех 
компонентов: липида А, коровой области и полиса-
харидной цепи O-антигена (O-PS). Структура O-PS 
B. pseudomallei представляет собой неразветвлен-
ный гетерополимер повторяющихся звеньев [-3)-β-
D-глюкопираноза-(1-3)-6-дезокси-α-l-талопираноза-
(1-] и обозначается как O-PS типа II [15]. Кластер био-
синтеза LPS обнаружен на хромосоме I (BPSL2672-
BPSL2688) [16]. LPS возбудителя мелиоидоза имму-
нологически классифицируется на ряд серотипов: 
A, B и B2, – причем каждый серотип гетерогенно 
распределен в разных географических точках. 
В Таиланде и Австралии наиболее распространен 
LPS типа A, в Индии – LPS B, тогда как LPS B2 в 
Таиланде не обнаружен, но выявлен в Австралии и 
Папуа – Новой Гвинее [17, 18]. По этой причине ис-
пользование O-PS в качестве антигена для разработ-
ки методов обнаружения B. pseudomallei из разных 
регионов мира приводит к ложноотрицательным ре-
зультатам [11].

CPS, являющийся одним из основных факторов 
вирулентности возбудителя мелиоидоза, представ-
лен плотно упакованными полисахаридами, обеспе-
чивающими барьер вокруг бактериальных клеток 
и играющими роль в их адгезии. У B. pseudomallei 
идентифицированы четыре типа экзополисахаридов: 
CPS I, CPS II, CPS III и CPS IV [19]. Наиболее оха-
рактеризованным является CPS I (BPSL2787-2810), 
который присутствует во всех клинических изоля-
тах возбудителя мелиоидоза в виде высокомолеку-
лярного неразветвленного полимера, состоящего 
из остатков [-3)-2-О-ацетил-6-дезокси-β-D-манно-
гептопираноза-(1-], и обозначается в некоторых ра-
ботах как O-PS типа I [15]. Кластер генов CPS I имеет 
признаки, свидетельствующие о его горизонтальном 
приобретении. Считается, что это было ключевым 
событием в эволюции патогенности B. pseudomallei 
по сравнению с B. thailandensis, у большинства 
штаммов которой присутствует кластер биосинтеза 
экзополисахарида (EPS) с относительно низкой го-
мологией с кластером CPS I (75 %). У вариантных по 

структуре капсулы штаммов B. thailandensis (BTCV) 
вместо EPS имеется B. pseudomallei-подобный кла-
стер генов CPS с идентичностью последовательно-
сти с CPS I 95 % [19], который также был приобре-
тен путем горизонтального переноса.

Самыми популярными мишенями для МКА про-
тив B. pseudomallei являются эпитопы LPS и CPS. 
При прямом выявлении B. pseudomallei в образцах 
крови с использованием МКА, направленных про-
тив CPS, чувствительность МФА составляет 100 %, 
а специфичность – 99,6 % [20]. В случае с иными 
клиническими пробами данная методика продемон-
стрировала чувствительность в диапазоне от 32,7 % 
(для образцов из дыхательных путей) до 50 % (для 
образцов гноя) [7]. К недостаткам метода можно 
отнести тенденцию ошибочно идентифицировать 
флуоресцирующий дебрис как интактные бактери-
альные клетки [21]. 

Для быстрой идентификации B. pseudomallei 
разработано множество вариантов относительно 
простой в исполнении реакции латекс-агглютинации 
(РЛA) [22–24]. Сообщалось, что чувствитель-
ность РЛA на основе МКА к экзополисахариду 
B. pseudomallei при тестировании бактериальной 
суспензии составляет 98,7 % со специфичностью 
97,2 % [25]. Достоверные результаты могут быть 
получены только при условии накопления культуры 
B. pseudomallei, позволяющей получить бактериаль-
ную взвесь высокой плотности, что сводит на нет 
преимущество раннего выявления возбудителя [7]. 
Отмечены ложноположительные перекрестные реак-
ции с микроорганизмами рода Burkholderia, включая 
B. thailandensis, B. cepacia и B. multivorans, а также 
Staphylococcus aureus [7, 26]. Кроме того, минусом 
данного метода в диагностике мелиоидоза является 
отсутствие стандартизированных коммерчески до-
ступных реагентов [27].

Многообещающим диагностическим подхо-
дом для исследования клинических образцов явля-
ется иммунохроматографический анализ (ИХА), 
при котором нитроцеллюлозная мембранная по-
лоска покрывается высокоаффинными МКА к CPS 
B. pseudomallei [28]. Разработан коммерческий тест 
«Active Melioidosis Detect™ Rapid Test» для обна-
ружения возбудителя мелиоидоза без специальных 
оборудования и условий хранения, соответствую-
щий критериям доступности, удобства в использо-
вании, быстроты и обеспечивающий визуальный по-
ложительный или отрицательный результат анализа 
в течение 15 минут [29].

Чувствительность ИХА на основе МКА к CPS 
при исследовании бактериальной взвеси чистой 
культуры B. pseudomallei составила 98,7 % при 
специфичности 97,2 %, при этом анализ характери-
зовался низким пределом обнаружения возбудителя 
(приблизительно 2 нг/мл) [30]. Примечательно, что 
ложноотрицательный результат был получен для 
изолята с мутацией сдвига рамки считывания в гене 
wcbR, снижающей выработку CPS [19]. При иссле-
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довании клинических образцов сыворотки/плазмы 
крови, мочи, мокроты и гноя при бактериологически 
подтвержденных случаях мелиоидоза чувствитель-
ность ИХА составляла от 56 до 65 % [28, 29, 31]. 

Не преодолена и проблема ложноположитель-
ных результатов ИХА при выявлении B. pseudomallei 
из-за перекрестной реактивности капсульных анти-
генов возбудителя мелиоидоза и близкородственных 
видов микроорганизмов [32].

Разработан способ детекции B. pseudomallei ме-
тодом ИХА на основе обнаружения CPS, обеспечи-
вающий выявление патогена в пробах гемокультур 
с концентрацией 1·107 КОЕ/мл. Однако по своей 
чувствительности данный тест уступал ранее пред-
ложенному «Active Melioidosis Detect™ Rapid Test». 
Полученные результаты указывают на перспектив-
ность дальнейшего совершенствования созданного 
прототипа и его внедрения в лабораторную диагно-
стику возбудителя у человека [33].

Таким образом, предложенные иммунологиче-
ские подходы для выявления возбудителя мелиоидо-
за с применением в качестве мишени LPS или CPS 
оказались более чувствительными и специфичными, 
нежели подходы, основанные на использовании кле-
точных экстрактов.

Детекция возбудителя мелиоидоза с помо-
щью иммунологических методов, основанных на 
использовании в качестве антигенов поверхност-
ных белков. Для разработки способов выявления 
возбудителя мелиоидоза с помощью иммунологи-
ческих методов также использовались различные 
поверхностные белки B. pseudomallei, обладающие 
антигенными свойствами. 

Белок Hcp1 (hemolysin-coregulated protein 1) – 
компонент системы секреции VI типа, связанной с 
вирулентностью B. pseudomallei, структурно отли-
чается от такового у B. thailandensis; следователь-
но, среди здоровых людей в эндемичных районах 
серопозитивность к этому антигену менее распро-
странена, чем к O-PS [34], что делает предпочти-
тельным использование Hcp1 для выявления анти-
тел к B. pseudomallei. Непрямой твердофазный им-
муноферментный метод (ТИФМ) на основе Hcp1 
в северо-восточном Таиланде продемонстрировал 
чувствительность 68 % и специфичность 95 % для 
клинических образцов [35].

Шаперонин GroEL представляет собой белок теп
лового шока, рассматриваемый в качестве перспек-
тивного серодиагностического антигена возбудителя 
мелиоидоза из-за своих значительных иммуноген-
ных характеристик. Однако перекрестно-реактивные 
эпитопы данного белка у Pseudomonas spp. и других 
грамотрицательных неферментирующих бактерий 
часто приводят к ложноположительным результатам 
анализов [36]. 

Большой интерес в плане использования в ка-
честве мишеней для получения МКА представ-
ляют и структурные белки внешней мембраны 
B. pseudomallei OmpA и Omp85. ТИФМ на основе 

OmpA для выявления специфических антител к воз-
будителю характеризуется чувствительностью 82–
95 % и специфичностью 93–98 % [37]. Кроме того, 
признанные иммуногенными, они были предложены 
в качестве потенциальных кандидатов для разра-
ботки вакцины против мелиоидоза [36]. Проведена 
работа по созданию продуцентов рекомбинантных 
белков Omp38 и OmpA/МotB: E. coli BL21(DE3) 
BpsOmp39 и E. coli BL21(DE3) BpsOmpА, – которые 
имеют высокий потенциал для разработки способов 
выявления возбудителя мелиоидоза с помощью им-
мунологических методов, как для получения на их 
основе МКА, так и использования в качестве основы 
для антигенного диагностикума [38, 39].

Флагеллин (FliC), представленный тысячами по-
вторяющихся субъединиц жгутикового филамента – 
молекулярного пропеллера B. pseudomallei, также 
является иммунодоминантным белком [40]. ТИФМ 
с использованием FliC в качестве антигена достиг 
82–93 % чувствительности и 94–96 % специфично-
сти [10]. Однако способы детекции патогена с при-
менением в качестве мишени OmpA продемонстри-
ровали лучшие диагностические показатели по срав-
нению с таковыми на основе FliC [37]. Необходимо 
отметить, что гены флагеллина fliC B. pseudomallei 
и B. thailandensis обладают высокой гомологично-
стью последовательности, что ограничивает область 
применения FliC для разработки диагностических 
препаратов в эндемичных регионах. Опубликована 
работа, посвященная созданию и применению в 
ранней диагностике мелиоидоза химерного белка 
rGroEL-FLAG300 [10]. Фрагмент белка флагеллина 
FLAG300 выступает в роли мишени для антител, 
но экспрессируется в небольшом количестве в виде 
неправильно свернутого нерастворимого протеина. 
Шаперонин GroEL способствует его сворачиванию 
in vivo и повышает растворимость, биологическую 
активность и выход конечного продукта. Однако 
результаты ТИФМ с сыворотками пациентов, ин-
фицированных иными грамотрицательными бак-
териями (Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, 
Pseudomonas spp.), показали перекрестную реак-
тивность к общим иммунодоминантным эпитопам 
химерного белка rGroEL-FLAG300, что подвергает 
сомнению целесообразность его использования в ка-
честве диагностического протеина.

Весьма вариабельными вирулентными поверх-
ностными полипептидами B. pseudomallei являются 
фимбриальные белки. Фимбрии типа I, образуемые 
филаментами, связываются с наружными остатками 
D-маннозы клеток хозяина, рецепторами гликопро-
теинов, экспрессируемыми кишечным эпителием и 
макрофагами, тем самым облегчая интернализацию 
бактерий во время кишечной инфекции [15]. Кластер 
фимбриальных генов демонстрирует генетические 
вариации с несколькими аллелями, преимуществен-
но обнаруживаемыми в разных географических точ-
ках. Азиатские штаммы обычно обладают иерсиние-
подобным фимбриальным кластером генов (YLF), 
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который, как полагают, был получен путем горизон-
тального переноса. Показано, что предполагаемый 
фимбриальный белок I типа (BPSL1626) вызывает 
иммунный ответ и обладает потенциалом в качестве 
кандидата на вакцину против мелиоидоза [41]. В то 
время как B. thailandensis-подобный кластер генов 
жгутика и хемотаксиса (BTFC) наиболее распростра-
нен среди B. pseudomallei в Австралии. Кластеры 
генов YLF и BTFC являются взаимоисключающи-
ми между двумя эндемичными регионами [19], что 
ограничивает использование потенциальных спосо-
бов обнаружения патогена с помощью иммуноло-
гических методов на основе фимбриального белка 
I типа (BPSL1626).

Среди других антигенов, которые рассматривали 
в качестве перспективных для детекции возбудителя 
мелиоидоза с помощью МФA, ИХА, поверхностно-
го плазмонного резонанса и спектроскопии электро-
химического импеданса, можно отметить белки си-
стемы секреции III типа BipD и BopE, а также пред-
полагаемую оксидоредуктазу BPSL2748. Проведена 
работа по созданию аптамеров для указанных выше 
белков, полученных рекомбинантным образом и 
очищенных с помощью аффинной хроматографии. 
Однако процесс отбора in vitro первоначальных мо-
лекул аптамеров не был завершен, поэтому в резуль-
тате данного анализа не сформированы окончатель-
ные последовательности новых диагностических 
реагентов [11].

Таким образом, c иммунологическими подхо-
дами для детекции B. pseudomallei, основанными на 
использовании в качестве мишеней поверхностных 
белков, связаны основные надежды исследователей 
в отношении преодоления проблемы перекрестной 
реактивности.

Из вышеуказанного видно, что используемые 
иммунологические тесты для ускоренной диагно-
стики мелиоидоза часто основаны на антигенах из 
неочищенных клеточных экстрактов, широкое при-
менение которых ограничено проблемой стандар-
тизации. Существует необходимость в разработке 
иммуноанализов на основе рекомбинантных бел-
ковых антигенов B. pseudomallei для прямого выяв-
ления возбудителя в клинических образцах и про-
бах из объектов окружающей среды, а также для 
серодиагностики мелиоидоза, которые не вступали 
бы в перекрестную реакцию с антигенами близ-
кородственных представителей рода Burkholderia. 
Высокочувствительные и специфичные препараты, 
сконструированные с использованием хорошо оха-
рактеризованных рекомбинантных антигенов, смо-
гут обеспечить оперативную диагностику, а значит, 
и более эффективное лечение пациентов с мелиои-
дозом. Несмотря на наличие надежных методов кло-
нирования, экспрессии и очистки белков патогенных 
буркхольдерий, а также развитие новых диагности-
ческих подходов для их идентификации, таких как 
создание высокоаффинных аптамеров, правильный 
выбор мишени все еще остается сложной задачей.
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В ХХI столетии сохраняется тенденция сокращения общего числа случаев заражения чумой в странах 
Африки, Северной и Южной Америки, Азии. Наиболее неблагоприятная эпидемиологическая ситуация склады-
валась в странах Африканского региона, где зарегистрировано свыше 90 % общемировой заболеваемости чумой. 
Целью обзора является анализ пространственно-временных особенностей эпидемических проявлений чумы 
на Африканском континенте в ХХ–ХХI столетиях. Обобщены литературные сведения, характеризующие вспы-
шечную и спорадическую заболеваемость чумой в странах Африки в рассматриваемый период. В многолетнем 
аспекте проанализированы данные о числе случаев заражения чумой в 1935–2024 гг. Высокий уровень ежегодной 
заболеваемости чумой зарегистрирован в периоды 1935–1945 и 1986–2008 гг. В 1946–1985 и 2009–2024 гг. общее 
число случаев заражения значительно снижалось. Также показано, что в первой половине прошлого столетия (до 
1950 г.) случаи заражения чумой зарегистрированы в 25 странах, расположенных в северных, западных, восточ-
ных и южных регионах Африканского континента. Во второй половине прошлого века число африканских стран, 
где имели место случаи заболевания чумой, сократилось до 20, а в начале текущего столетия – до 9. Обосновано, 
что в 1900–2024 гг. наиболее стойкий характер эпидемических проявлений имел место в странах Восточной 
Африки и на о. Мадагаскар. Отмечаемая стабильность эпидемических проявлений в действующих здесь природ-
ных и природно-антропоургических очагах чумы объясняется сочетанием экологических, эпизоотологических, 
эпидемиологических факторов, обеспечивающих постоянную циркуляцию эпидемиологически значимых линий 
Yersinia pestis (1.ANT, 1.ORI). 

Ключевые слова: чума, Африканский континент, заболеваемость, эпидемические проявления, опасные инфек-
ционные болезни.
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Abstract. In the XXI century, there has been a downward trend in the total number of cases of plague infection in 
Africa, North and South America, and Asia. The most unfavorable epidemiological situation was in the countries of the 
African region, where over 90 % of the global plague incidence was registered. The aim of this review is to analyze the 
spatial and temporal features of epidemic manifestations of plague on the African continent in the XX–XXI centuries. 
The literature data characterizing the outbreak and sporadic incidence of plague in African countries in the twentieth 
and twenty-first centuries are summarized. The information on the number of cases of plague infection in 1935–2024 is 
analyzed from a long-term perspective. A high annual incidence of plague (over 1000 cases) was recorded in the periods 
of 1935–1945 and 1986–2008. In 1946–1985 and 2009–2024, the total number of infections decreased significantly. It is 
also shown that in the first half of the past century (before 1950), cases of plague infection were registered in 25 countries 
located in the northern, western, eastern and southern regions of the African continent. In the second half of the last cen-
tury, the number of African countries with cases of plague decreased to 20, and at the beginning of this century – to 9. It 
has been substantiated that in 1900–2024 the most persistent epidemic manifestations took place in the countries of East 
Africa and Madagascar. The noted stability of active epidemic manifestations in the natural and natural-anthropourgic 
plague foci is explained by a combination of ecological, epizootiological, and epidemiological factors that ensure the 
constant circulation of epidemiologically significant Yersinia pestis lineages (1.ANT, 1.ORI).
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В ХХ–ХХI вв. эпидемические проявления в 
природных и антропоургических очагах чумы заре-
гистрированы на территории 56 стран, расположен-
ных в Северной и Южной Америке, Африке, Евразии 
[1, 2]. Наиболее высокий уровень заболеваемости 
чумой отмечен в 1900–1909, 1945–1950 гг. в странах 
Азии (Китай, Индия) [3]. В 60-х гг. прошлого столе-
тия эпидемиологическая ситуация по чуме в мире 
значительно стабилизировалась, хотя в последую-
щие три-четыре десятилетия динамика эпидемиче-
ского процесса в целом сохранила волнообразный 
характер [4]. Подчеркнем, что стабилизация эпиде-
мической ситуации по чуме в мире во второй поло-
вине ХХ столетия проходила на фоне глобального 
изменения климата, оказавшего негативное влияние 
на состояние паразитарных систем и, как следствие, 
обусловившего снижение эпизоотической актив-
ности природных очагов этой инфекции во многих 
регионах мира [5–7]. Вместе с тем отметим, что оче-
редной рост числа выявленных случаев заражения 
чумой в мире в 1960–1970 гг. был вызван резким 
ухудшением социально-экономической, политиче-
ской (военной) и эпидемиологической обстановки во 
Вьетнаме; определенную роль сыграло и эпидемио-
логическое неблагополучие по чуме в сравнении с 
предыдущими десятилетиями на Американском кон-
тиненте (Бразилия, Перу, Эквадор, Боливия). В 1990–
2000 гг. увеличение числа регистрируемых случаев 
происходило за счет традиционно неблагополучных 
для последних десятилетий территорий в Африке 
(в первую очередь Мадагаскар, Демократическая 
Республика Конго, Танзания, Мозамбик, Намибия, 
Замбия, Малави, Уганда, Зимбабве) и Азии (Индия, 
Китай, Монголия, Вьетнам). В 2001–2010 гг. наблю-
далось улучшение эпидемиологической ситуации в 
мире, тем не менее четкая тенденция к снижению 
случаев стала заметна лишь с 2008 г. (она еще более 

очевидна, если не принимать во внимание крупную 
вспышку 2017 г. на Мадагаскаре, выбивающуюся из 
общего тренда) [8]. В период 2011–2020 гг. произо-
шло трехкратное снижение эпидемической активно-
сти природных очагов чумы мира (зарегистрировано 
6585 случаев) по сравнению с предшествовавшим 
десятилетием. Тенденция дальнейшего снижения за-
болеваемости чумой в мире сохранилась и в 2021–
2024 гг. Отмечаемое снижение числа случаев забо-
левания чумой в мире в ХХI столетии определяется 
в основном повышением эффективности эпидемио-
логического надзора за этой особо опасной инфек-
цией в страх Азии и Америки [9]. Всего в течение 
анализируемого периода (1945–2024 гг.) выявлено 
465 216 больных чумой; наблюдалась тенденция к 
снижению числа стран, где регистрируются случаи 
чумы. Максимальное число больных чумой в мире 
зарегистрировано в период 1945–1950 гг. – 311 303 
(таблица). Обращает на себя внимание изменение со-
отношения числа случаев чумы, зарегистрированных 
на разных материках: до 1980 г. практически ежегод-
но фиксировалось преобладание Азии в общем рас-
пределении случаев, затем эти позиции устойчиво 
заняла Африка. Особенно эта разница заметна при 
сопоставлении круговых диаграмм, отражающих 
данные за 1945–1949 и 2020–2024 гг. (рис. 1).

Вместе с тем в 50–60-х гг. прошлого столетия на 
Африканском континенте также отчетливо прояви-
лась общая тенденция снижения числа стран с эпи-
демическими проявлениями и случаев заражения 
(рис. 2). 

Сохранение постоянной напряженной эпидемио
логической ситуации по чуме также имело место на 
о. Мадагаскар [10]. Высокий уровень заболеваемо-
сти чумой в Африке, как и в других регионах мира, 
в первые два-три десятилетия прошлого века опре-
делялся в основном многочисленными вспышками в 
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портовых городах, где сформировались устойчивые 
антропоургические очаги, в которых циркуляция 
Yersinia pestis осуществлялась в популяциях синан-
тропных видов грызунов, в первую очередь серой и 
черной крысы. В этот же период многократно реа-
лизовывался механизм заноса возбудителя чумы из 
антропоургических очагов на смежные территории, 
заселенные дикоживущими и полусинантропными 
видами грызунов. Можно полагать, что в первой 
половине прошлого столетия именно такой меха-
низм действовал при формировании природно-
антропоургических и природных очагов чумы во 
многих странах Африки, в которых уровень забо-
леваемости чумой был значительно ниже по срав-
нению с «портовыми вспышками». В этом плане 
показательно, что в первой половине XX столетия 
стойкий характер эпидемических проявлений чумы 
отмечен для целого ряда стран Северной, Западной, 
Центральной, Восточной, Южной Африки [11, 12]. 

По мере ликвидации «портовой чумы» уровень 
заболеваемости на Африканском континенте в 50–
60-х гг. прошлого столетия стал неуклонно снижать-
ся. Определенную роль в этом процессе сыграло на-
ступление длительных межэпизоотических периодов 
во многих природных очагах Северной, Западной, 
Восточной и Южной Африки. Новый подъем за-
болеваемости чумой в странах Африки отмечен в 
80–90-х гг. прошлого столетия. Высокий уровень 

заболеваемости чумой, в первую очередь в странах 
Восточной Африки и на о. Мадагаскар, сохранялся 
вплоть до 2008 г. Затем, начиная с 2009 г., число еже-
годных случаев заражения чумой в странах Африки 
значительно снизилось. Всего в 1935–2024 гг. за-
регистрировано 93 700 больных чумой, в том чис-
ле в 1935–1945 гг. – 28 843, 1946–1985 гг. – 9429, 
1986–2008 гг. – 45 886, 2009–2024 гг. – 9542. Среднее 
число случаев заболевания в год по вышеуказанным 
периодам составило 2622; 235,7; 1995 и 596 случаев 
соответственно.

Выполненный анализ литературных данных, ха-
рактеризующих многолетнюю динамику эпидемиче-
ских проявлений чумы в странах Африки, показал, 
что в 1899–1950 гг. в регионе Северной Африки 
многочисленные вспышки заболевания чумой за-
регистрированы на территории Алжира, Египта, 
Ливии, Марокко, Туниса, Мавритании [13, 14]. 
В Алжире первая портовая вспышка зарегистриро-
вана в 1899 г. в г. Филиппвиль (ныне Скикда). В по-
следующем вспышки зарегистрированы в 1907, 1921, 
1931, 1936–1938, 1940, 1944–1946, 1950 гг. [15]. 
Всего сообщалось о 818 больных в Алжире в пер-
вой половине XX в. После длительного перерыва с 
1950 г. спорадические случаи заражения чумой вы-
явлены в 2003 г. [16] и 2008 г. [17]. В Египте эпи-
демические осложнения регистрировали в 1899–
1941 гг. [18]. В период 1899–1930 гг. выявлено около 

Рис. 1. Доля числа выявляемых случаев чумы 
по регионам мира в начале (1945–1949 гг.) и 
конце (2020–2024 гг.) рассматриваемого перио-
да 1945–2024 гг.

Fig. 1. The proportion of the number of detected 
cases of plague by continent at the beginning 
(1945–1949) and end (2020–2024) of the period 
under review (1945–2024)

Рис. 2. Число случаев заболевания чумой в странах Африки, 1935–2024 гг.

Fig. 2. Number of plague cases in Africa, 1935–2024
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20 тыс. случаев заражения, вспышки регистрирова-
ли почти ежегодно. В 1931–1941 гг. число больных 
значительно снизилось, всего зарегистрировано 
около 2 тыс. случаев заражения. В последующие 
годы эпидемические проявления чумы в Египте 
прекратились. В Ливии в первой половине XX сто-
летия напряженная эпидемиологическая ситуация 
сохранялась на протяжении 1913–1947 гг., всего в 
этот период зарегистрировано более 1500 больных 
чумой. После 24-летнего перерыва вспышки чумы 
зарегистрированы в 1972 и 1976–1977 гг. [19]. После 
очередного многолетнего перерыва новая вспышка 
имела место в 2009 г. Тогда после 20 лет отсутствия 
произошла вспышка чума, этиологическим аген-
том которой были штаммы средневекового биовара 
2.MED, генетически близкие штаммам из иранской 
части Курдистана [20].

В Марокко вспышки чумы разной интенсив-
ности фиксировались на протяжении 1909–1945 гг. 
Всего за этот период здесь зарегистрировано более 
27 тыс. больных [13, 21]. Известно, что штаммы 
возбудителя чумы, вызвавшие вспышки в Марокко, 
относились к восточному биовару филогенети-
ческой ветви 1.ORI2, кластер iii, и затем были за-
несены в страны Западной Африки (Сенегал и 
Мавританию) [22]. В Тунисе спорадические слу-
чаи заражения и локальные вспышки имели место 
в 1909–1945 гг. В Мавритании первый случай за-
болевания чумой отмечен в 1924 г. в Порт-Этьенне 
(Нуадибу). В последующем заражения чумой отме-
чены в 1953, 1963, 1967–1968 гг. [23].

В Западной Африке вспышки чумы отмечены 
в 1899 г. на Берегу Слоновой Кости (Кот-д’Ивуар) 
(порт Гран-Басам), в 1908 г. – в Гане (Аккра), в 1912 г. – 
в Сенегале, в 1921 г. – в Гвинее-Бисау (порты Кашеу 
и Биссау) и в 1924 г. – в Нигерии (Лагос) [24, 25]. 
В Гане эпидемические вспышки чумы повторялись  
в 1917, 1923–1925 гг. Всего в 1908–1925 гг. в Гане за-
регистрировано около 700 больных. После длитель-
ного перерыва случаи заражения зарегистрированы 
в 1950 и 1951 гг.; в современный период эпидемио-
логические проявления чумы в стране не зафиксиро-
ваны. В Сенегале в 1912–1945 гг. отмечена самая на-
пряженная эпидемиологическая обстановка по чуме 
в Западной Африке [26]. Крупные вспышки чумы 
имели место во многих портовых городах (Дакар, 
Зигиншор и др.), общее число случаев заражения 
превышало 50 тыс. человек. После 1945 г. эпидеми-
ческих проявлений чумы не наблюдалось. Известно, 
что в Сенегал штаммы были занесены на корабле из 
Марокко (г. Касабланка) в апреле 1914 г. и относи-
лись к кластеру 1.ORI2 iii восточного биовара основ-
ного подвида [27]. Штаммы, выделенные в 1944 г.  
в Сенегале, по результатам анализа мобильных эле-
ментов IS100 и IS1541 также принадлежат к восточно-
му биовару [28]. В Нигерии заражения чумой впервые 
зарегистрированы в 1923 г. Локальные вспышки име-
ли место в 1924–1926, 1928–1932, 1938, 1947 гг. В по-
следующие годы заболевания чумой не зарегистриро-

ваны. Известно также о спорадических случаях зара-
жения в других странах Западной Африки: в 1961 г.  
в Камеруне, в 1966 г. в Буркина-Фасо, в 1969–1970 гг. 
в Экваториальной Гвинее [29, 30]. 

В Центральной Африке в XX–XXI столетиях 
стойкий характер эпидемических проявлений отме-
чен в восточной части территории Демократической 
Республики Конго (ДРК, Заир). Случаи заражения 
постоянно регистрируют вблизи озер Альберт и 
Эдуард начиная с 1929 г. [31]. До 1960 г. ежегодно 
регистрируемое число случаев составляло в среднем 
20 человек в очаге около оз. Альберт и 9 – в очаге 
около оз. Эдуард. Во второй половине XX в. еди-
ничные случаи заболевания чумой и небольшие 
вспышки отмечались вплоть до 1987 г. [32]. Затем 
эпидемическая активность природных очагов чумы 
на территории ДРК значительно возросла. В 1990–
2025 гг. вспышки чумы регистрируют здесь прак-
тически ежегодно. В 2024 г. в провинции Итури за 
первые 14 недель года зарегистрировано 346 случа-
ев, 8 – с летальным исходом. По результатам анализа 
однонуклеотидных замен штаммы, изолированные 
во время вспышек на территории ДРК, относятся ко 
всем трем линиям 1.ANT античного биовара основ-
ного подвида [33, 34].

Для природных очагов чумы Центральной и 
Восточной Африки характерна циркуляция популя-
ций штаммов античного биовара (1.ANT1, 1.ANT2, 
1.ANT3), однако для ряда стран внутривидовая 
принадлежность штаммов Y. pestis, вызывавших 
вспышки, неизвестна (Танзания, Малави, Мозамбик, 
Зимбабве) [35].

В Восточной Африке стойкий характер эпиде-
мических проявлений в XX–XXI столетиях отмечен 
на территории Замбии, Кении, Танзании, Малави, 
Уганды [36, 37]. В северо-восточной части Замбии 
впервые случаи заражения зарегистрированы в 1917–
1918 гг. в долине р. Луангвы у границы с Малави. 
В 1956 г., после 40-летнего перерыва, на той же тер-
ритории вновь зарегистрирована локальная вспыш-
ка чумы. В западной части современной Замбии 
заболевания чумой впервые выявлены в 1937 г. 
В дальнейшем многочисленные вспышки на терри-
тории страны имели место в 1938–1987, 1997, 2001, 
2007–2008, 2015 гг. [38]. В Кении первая вспышка 
чумы (в Найроби) зарегистрирована в 1902 г. В пер-
вой половине XX в. здесь имели место многочислен-
ные вспышки, всего выявлено 5679 больных чумой 
[39, 40]. В 1950–1990 гг. эпидемическая активность 
природных очагов чумы в Кении значительно сни-
зилась, выявлено всего 557 случаев заражения. 
С 1991 г. эпидемических проявлений чумы не заре-
гистрировано. Известно, что штаммы из Кении вме-
сте со штаммами из Конго формируют две филогене-
тические ветви. Штаммы, выделенные в 50–60-х гг. 
XX в., относятся к 1.ANT3, а этиологические агенты 
вспышек в 1940, 1970 и 1980-х гг. образуют ветвь 
1.ANT2 [41, 42]. В Малави чума впервые прояви-
ла себя в 1916–1919 гг. близ границы с Танзанией. 
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В дальнейшем в 1939–2002 гг. вспышки неоднократ-
но имели место в разных частях страны. С 2003 г. 
случаи инфицирования чумой на территории страны 
не зарегистрированы [43]. 

В Сомали вспышки зарегистрированы в 1913, 
1918–1919, 1920–1921, 1923 и 1924 гг. [44]. Случаев 
заболевания после 50-х гг. прошлого столетия не от-
мечено. В Танзании заболевания чумой впервые вы-
явлены в 1886 г. в округе Иринга. В последующие 
годы многочисленные вспышки чумы разной интен-
сивности возникали в 1887–2019 гг. [45]. В первой 
половине XX столетия в Танзании выявлено 783 слу-
чая заражения чумой, после 1950 г. вплоть до 2019 г. –  
не менее 9300 случаев [46]. В Уганде первые эпи-
демические проявления чумы отмечены в 1883 г. 
В последующие годы чума ежегодно проявлялась до 
1947 г. в виде вспышек, затем здесь регистрировали 
единичные случаи заражения [47]. В 1960–1981 гг. 
случаев заболевания чумой не зарегистрировано. 
С 1982 г. отмечен значительный рост заболеваемости 
чумой – крупные вспышки в 1982, 1986, 1993, 2000, 
2001, 2007 гг. В общей сложности с 2000 по 2015 г. 
выявлено 1044 случая заболевания чумой [48]. 
Последние случаи заболевания зарегистрированы в 
2019 г. на территории района Зомбо, расположенно-
го на границе с ДРК. В 2020–2024 гг. случаев инфи-
цирования чумой не зарегистрировано. 

Подчеркнем, что в начале XXI столетия в регио-
не Восточной Африки: в Уганде, Танзании, Замбии, 
Малави и восточной части ДРК – зарегистрировано 
более 15,5 тыс. случаев инфицирования чумой, что 
составляет 54 % от общего числа заболевших на 
Африканском континенте в 2000–2024 гг. 

В Южной Африке вспышки чумы различ-
ной интенсивности имели место на территории 
Анголы, Ботсваны, Зимбабве, Лесото, Мозамбика, 
Намибии, Южно-Африканской Республики (ЮАР) 
[49, 50]. Для территории Южной Африки характерны 
штаммы восточного биовара основного подвида ли-
нии 1.ORI2, распространение которых происходило 
во время третьей пандемии чумы [51]. В Анголе пер-
вые случаи заражения выявлены в 1921 г. в г. Луанда, 
в 1922 г. в городах Мосамедиш и Лобиту, а затем и во 
многих других портовых городах вплоть до 1929 г. 
В последующем случаи заражения регистрировали 
в разных частях страны в 1928, 1932–1935, 1939–
1940, 1944–1945, 1949, 1975, 1980–1981 гг. [52, 53]. 
С 1982 г. случаев чумы в Анголе не регистрируют. На 
территории Анголы кроме штаммов античного био-
вара основного подвида был выделен уникальный 
по своим характеристикам штамм, сформировавший 
отдельный подвид 0.PE3 [54]. В Ботсване эпидеми-
ческие вспышки регистрируют с 1928 г. Случаи за-
ражения неоднократно выявляли в 1931–1937, 1943–
1989 гг. С 1990 г. случаев чумы не зарегистрировано. 
Первые подробно описанные случаи заболевания 
в Зимбабве относятся к 1974–1975 гг. (территория 
национального парка Хванге, расположенного на 
северо-западе страны). Тем не менее в литератур-

ных источниках приведена информация о случаях 
чумы и в более ранний период (1954, 1956, 1966 гг.). 
В последующем эпидемиологические осложнения 
по чуме отмечены в 1982–1983, 1985, 1994, 1997–
1999 гг. [55]. С 2000 г. случаи заражения не регистри-
руют. В Лесото впервые заболевания чумой выявле-
ны в 1935–1936 гг., когда произошла вспышка чумы 
в округах Мафетенг и Мохалес-Хук (Моухалс-Хук) 
в юго-западной равнинной части страны. В дальней-
шем вспышки чумы зарегистрированы в 1942–1943, 
1945, 1949, 1952, 1954, 1967–1968, 1972, 1975 гг. 
В Мозамбике первые случаи заражения чумой вы-
явлены в портовых городах: в 1899 г. в Лоренцо-
Маркес (Мапуту), в 1902 г. в Иньямбане, в 1904 г. 
в Бейра, в 1905 г. в Шинде. В глубинных районах 
страны вспышки зарегистрированы в 1899, 1901–
1902, 1905, 1907–1910 гг. После длительного пере-
рыва с 1910 г. случаи заболевания были выявлены в 
1976–1978 гг. Новый подъем заболеваемости чумой 
отмечен здесь в 1994, 1997–2003 гг. [56]. В Намибии 
первая зарегистрированная крупная вспышка чумы 
датируется 1931–1932 гг. (г. Овамболенд). В после-
дующем вспышки зарегистрированы в 1949–1950, 
1958–1964, 1974–1977, 1987–1994, 1999 гг. В ЮАР 
вспышки чумы выявлены в 1899–1907 гг. в порто-
вых городах Кейптаун, Порт-Элизабет, Ист-Лондон, 
Дурбан, Кинг-Вильямстаун (Кинг-Уильямс-Таун), 
Питерморицбург, а также в глубине страны, в том 
числе в г. Иоганнесбург (Йоханнесбург). В последую
щем вспышки чумы зарегистрированы в 1914–1920, 
1923–1924, 1926–1959, 1972, 1977, 1981–1982 гг. 
[32, 57]. На Мадагаскаре впервые вспышка чумы за-
регистрирована в 1898–1900 гг. на восточном побере-
жье в портовом городе Томатаве (Туамасина), а так-
же в портовых городах Диего-Суарес (Анциранана) – 
в 1899 г., Мажунга (Махадзанга) – в 1902, 1907 гг. 
Спустя 14 лет чума снова активизировалась в портах 
Мадагаскара и в период с 1921 по 1947 г.: в горо-
дах Таматаве (Туамасина) (1921–1931, 1933, 1939–
1946 гг.), Диего-Суарес (Анциранана) (1921, 1924, 
1926–1927 гг.), Форт-Дофин (Таулантару) (1924–
1926 гг.), Мажунга (Махадзанга) (1924–1928 гг.), 
Мананжари (Манандзари) (1925–1926 гг., между 
1936–1940 гг., 1947 г.), Аналаве (Аналаве Мейнти) 
(1926–1927 гг.) и Ватомандри (1928 г.) [58]. Чума 
во внутренних районах страны на Центральном 
(Высоком) плато впервые начала проявлять себя 
значительно позднее, чем на побережье, а именно с 
1921 г., когда была зарегистрирована вспышка ее ле-
гочной формы в Тананариве (Антананариву). В по-
следующем вспышки чумы и спорадические зараже-
ния в различных районах о. Мадагаскар имели место 
практически ежегодно, вплоть до 2024 г. 

Пространственное распределение африканских 
стран, на территории которых в ХХ–ХХI вв. имели 
место эпидемиологические осложнения по чуме, 
приведены на рис. 3. 

В результате выполненного пространственного 
анализа установлено, что в первой половине про-
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шлого столетия (до 1950 г.) случаи заражения чумой 
зарегистрированы в 25 странах, расположенных в 
северных, западных, восточных и южных регионах 
Африканского континента. Для первой и второй по-
ловины ХХ в. характерно также отсутствие эпиде-
мических проявлений в центральной части Африки 
(за исключением восточной части ДРК). Отмечена 
тенденция сокращения числа стран, где имели место 
случаи заболевания чумой: во второй половине про-
шлого века – до 20, в начале текущего столетия – до 9 
(Восточная Африка, о. Мадагаскар). В современный 
период стойкий характер эпидемических проявле-
ний в странах Восточной Африки и на о. Мадагаскар 
обусловлен в первую очередь высокой интенсивно-
стью контактов местного населения с биоценотиче-
скими комплексами действующих на их территориях 
природно-антропоургических очагов чумы, где роль 
основных носителей выполняют полусинантропные 
и синантропные виды грызунов.

Показательно, что в странах Восточной Африки 
наибольшее эпидемиологическое значение имеет 
полусинантропная многососковая крыса (Mastomys 
natalensis), на о. Мадагаскар – синантропная се-
рая крыса (Rattus norvegicus). В странах Северной 
(Египет, большая часть Алжира) и Южной (Ангола, 
ЮАР) Африки, где циркуляция Y. pestis в прошлом 
веке имела место в популяциях дикоживущих видов 
грызунов, в первую очередь песчанок, в последние 
два-три десятилетия наблюдается эпидемиологиче-
ское благополучие.

В заключение отметим, что Африканский кон-
тинент характеризуется разнообразием циркулирую-
щих штаммов Y. pestis, в том числе основного под-
вида античного (ДРК, Уганда, Замбия), восточного 
(Алжир, ЮАР, Мадагаскар), средневекового (Ливия) 
биоваров. В Анголе зарегистрирована циркуляция 
штамма неосновного подвида Angola филогенетиче-
ской линии 0.PE3. 

Также следует сказать, что в мировой литерату-
ре содержатся ограниченные сведения о фенотипи-
ческих и генетических свойствах штаммов Y. pestis, 
вызывавших вспышки в странах Африки, на основа-
нии которых невозможно сделать вывод об их вну-
тривидовой принадлежности. Дальнейшее изучение 
древних геномов и современных изолятов, циркули-
рующих на этой территории, будет способствовать 
изучению закономерностей эволюции возбудителя 
чумы. Особо отметим, что рецидив случаев в Алжире 
(2003, 2008 гг.) связан с циркуляцией штаммов вос-
точного биовара; данная активность трактуется как 
проявление локальной персистенции вне портовых 
очагов XX в. Вспышка в Ливии 2009 г. обусловлена 
штаммами средневекового биовара (2.MED), генети-
чески не родственными алжирским, что указывает 
на занос, а не возобновление активности располо-
женного здесь природного очага. Вместе с тем со-
временные данные подтверждают устойчивую цир-
куляцию античного биовара (1.ANT) в ДРК, Уганде, 
части Замбии, Кении; убедительных свидетельств 
длительной циркуляции восточного биовара в регио-

Рис. 3 Африканские страны, на территории 
которых имели место эпидемические про-
явления чумы в ХХ–ХХI вв.:
1 – в 1900–1950 гг.; 2 – в 1951–1999 гг.; 3 –  
в 2000–2024 гг.; 4 – в 1900–1950, 1951–1999, 
2000–2024 гг. (на протяжении всего анализируе-
мого периода)

Fig. 3. African countries where epidemic man-
ifestations of plague occurred in the 20th–21st 
centuries:
1 – 1900–1950; 2 – 1951–1999; 3 – 2000–2024;  
4 – 1900–1950, 1951–1999, 2000–2024 (throughout 
the whole period under assessment)
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не нет. Для ряда стран (Танзания, Малави, Мозамбик, 
Зимбабве) внутривидовая принадлежность вызывав-
ших вспышки штаммов не уточнена в первичных ис-
точниках. На Мадагаскаре наблюдается стабильная 
многолетняя циркуляция 1.ORI3.

В целом стабильность эпидемических проявле-
ний в отдельных природных очагах Африки объяс-
няется сочетанием экологических факторов и устой-
чивой циркуляцией эпидемиологически значимых 
линий Y. pestis (1.ANT, 1.ORI). При этом в последнее 
десятилетие наиболее напряженная эпидемиологи-
ческая ситуация сохраняется в природных очагах 
чумы Восточной Африки и о. Мадагаскар [59].

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. Yang R., Anisimov A. Yersinia pestis: Retrospective and 
Perspective. (Advances in Experimental Medicine and Biology 918). 
Springer; 2016. 391 с.

2. Попова А.Ю., Кутырев В.В., редакторы. Атлас природ-
ных очагов чумы России и зарубежных государств. Калининград: 
РА Полиграфычъ; 2022. 348 с.

3. Бароян О.В. Очерки по мировому распространению 
важнейших заболеваний человека (Заболеваемость в зарубеж-
ных странах). М.: Медицина; 1967. 346 с.

4. Зенкевич Е.С., Попов Н.В. Влияние потепления климата 
на динамику эпидемических проявлений чумы в XX–XXI сто-
летиях. Здоровье населения и среда обитания. 2017; (6):38–40. 
DOI: 10.35627/2219-5238/2017-291-6-38-40.

5. Zeppelini C.G., de Almeida A.M., Cordeiro-Estrela P. 
Zoonoses as ecological entities: a case review of plague. PLoS 
Negl. Trop. Dis. 2016; 10(10):e0004949. DOI: 10.1371/journal.
pntd.0004949.

6. Bezerra M.F., Fernandes D.L.R.S., Rocha I.V., Pitta J.L.L.P., 
Freitas N.D.A., Oliveira A.L.S., Guimarães R.J.P.S., Gomes E.C.S., 
de Andreazzi C.S., Sobreira M., Rezende A.M., Cordeiro-Estrela P., 
Almeida A.M.P. Ecologic, geoclimatic, and genomic factors modu-
lating plague epidemics in primary natural focus, Brazil. Emerg. 
Infect. Dis. 2024; 30(9):1850–64. DOI: 10.3201/eid3009.240468.

7. Попов Н.В., Куклев Е.В., Слудский А.А., Тарасов М.А., 
Матросов А.Н., Князева Т.В., Караваева Т.Б., Кутырев В.В. 
Ландшафтная приуроченность и биоценотическая структура 
природных очагов чумы дальнего зарубежья. Северная и Южная 
Америка, Африка, Азия. Проблемы особо опасных инфекций. 
2005; (1):9–15.

8. Randremanana R., Andrianaivoarimanana V., Nikolay B., 
Ramasindrazana B., Paireau J., Bosch Q.A., Rakotondramanga J.M., 
Rahajandraibe S., Rahelinirina S., Rakotomanana F., Rakotoarimanana 
F.M., Randriamampionona L.B., Razafimbia V., De Dieu Randria 
M.J., Raberahona M., Mikaty G., Le Guern A.S., Rakotonjanabelo 
L.A., Ndiaye C.F., Rasolofo V., Bertherat E., Ratsitorahina M., 
Cauchemez S., Baril L., Spiegel A., Rajerison M. Epidemiological 
characteristics of an urban plague epidemic in Madagascar, August–
November, 2017: an outbreak report. Lancet. Infect. Dis. 2019; 
19(5):537–45. DOI: 10.1016/S1473-3099(18)30730-8.

9. Попова А.Ю., Кутырев В.В., редакторы. Обеспечение 
эпидемиологического благополучия в природных очагах чумы 
на территории стран СНГ и Монголии в современных условиях. 
Ижевск: ООО «Принт»; 2018. 336 с. 

10. Brygoo E.R. Epidemiologie de la peste à Madagascar. 
Arch. Inst. Pasteur Madagascar. 1966; (35):9–147.

11. Davis D.H. Plague in Africa from 1935–1949; a survey of 
wild rodents in African territories. Bull. World Health Organ. 1953; 
9(5):665–700. 

12. Федоров В.Н., Рогозин И.И., Фенюк Б.К. Профилактика 
чумы. М.: Медгиз; 1955. 230 с.

13. Raettig H., Felten H., Langer R. Plague in Africa, 1899–
1952. In: Rodenwaldt E., Jusatz H.J., editors. Welt-Seuchen-Atlas. 
Part 2. Hamburg: Falk-Verlag; 1956. P. 33–6.

14. Gage K.L., Kosoy M.Y. Natural history of plague: perspec-
tives from more than a century of research. Annu. Rev. Entomol. 
2005; 50:505–28. DOI: 10.1146/annurev.ento.50.071803.130337.

15. Bitam I., Baziz B., Rolain J.M., Belkaid M., Raoult D. 
Zoonotic focus of plague, Algeria. Emerg. Infect. Dis. 2006; 
12(12):1975–7. DOI: 10.3201/eid1212.060522.

16. Bertherat E., Bekhoucha S., Chougrani S., Razik F., 
Duchemin J.B., Houti L., Deharib L., Fayolle C., Makrerougrass 
B., Dali-Yahia R., Bellal R., Belhabri L., Chaieb A., Tikhomirov E., 
Carniel E. Plague reappearance in Algeria after 50 years, 2003. Emerg. 
Infect. Dis. 2007; 13(10):1459–62. DOI: 10.3201/eid1310.070284.

17. Bitam I., Ayyadurai S., Kernif T., Chetta M., Boulaghman N., 
Raoult D., Drancourt M. New rural focus of plague, Algeria. Emerg. 
Infect. Dis. 2010; 16(10):1639–40. DOI: 10.3201/eid1610.091854.

18. Hussein A.G. Changes in the epidemiology of plague in 
Egypt, 1899–1951. Bull. World Health Organ. 1955; 13(1):27–48.

19. Misonne X. Un foyer natural de peste en Libya. Ann. Soc. 
Belg. Med. Trop. 1977; 57:163–8. 

20. Cabanel N., Leclercq A., Chenal-Francisque V., Annajar B., 
Rajerison M., Bekkhoucha S., Bertherat E., Carniel E. Plague out-
break in Libya, 2009, unrelated to plague in Algeria. Emerg. Infect. 
Dis. 2013; 19(2):230–6. DOI: 10.3201/eid1902.121031.

21. Malek M.A., Bitam I., Drancourt M. Plague in Arab 
Maghreb, 1940–2015: a review. Front. Public Health. 2016; 4:112. 
DOI: 10.3389/fpubh.2016.00112.

22. Jorge R. La peste africaine, Paris. Bull. Off. Int. Hyg. Publ. 
1935; 27(9):11–3.

23. Klein J.M., Alonso J.M., Baranton G., Poulet A.R., Mollaret 
H.H. La peste en Mauritanie. Med. Mal. Infect. 1975; 5(4):198–207. 
DOI: 10.1016/S0399-077X(75)80141-7.

24. Bahmanyar M., Cavanaugh D.C. Plague Manual. World 
Health Organization. Geneva; 1976. P. 76–89.

25. Akiev A.K. Epidemiology and incidence of plague in the 
world, 1958–1979. Bull. World Health Organ. 1982; 60(2):165–9.

26. Неронов В.М., Малхазова С.М., Тикунов В.С. Регио
нальная география чумы. В кн.: Итоги науки и техники. Серия: 
Медицинская география. М.: ВИНИТИ; 1991. Т. 17. 230 с.

27. Pollitzer R. Plague studies. 1. A summary of the history and 
survey of the present distribution of the disease. Bull. World Health 
Organ. 1951; 4(4):475–533.

28. Raoult D., Mouffok N., Bitam I., Piarroux R., Drancourt M. 
Plague: history and contemporary analysis. J. Infect. 2013; 66(1):18–
26. DOI: 10.1016/j.jinf.2012.09.010.

29. Plaque Manual: Epidemiologic, Distribution, Surveillance 
and Control. WHO/CD/CSR/EDC/99.2. 1999. 172 p.

30. Barbieri R., Signoli M., Chevé D., Costedoat C., Tzortzis 
S., Aboudharam G., Raoult D., Drancourt M. Yersinia pestis: the na
tural history of plague. Clin. Microbiol. Rev. 2020; 34(1):e00044-19. 
DOI: 10.1128/CMR.00044-19.

31. Fenollar F., Mediannikov O. Emerging infectious disea
ses in Africa in the 21st century. New Microbes New Infect. 2018; 
26:S10–S18. DOI: 10.1016/j.nmni.2018.09.004.

32. Kilonzo B.S. Plague epidemiology and control in eastern 
and southern Africa during the period 1978 to 1997. Cent. Afr. J. 
Med. 1999; 45(3):70–6.

33. Abedi A.A., Shako J.C., Gaudart J., Sudre B., Ilunga B.K., 
Shamamba S.K.B., Diatta G., Davoust B., Tamfum J.M., Piarroux R., 
Piarroux M. Ecologic features of plague outbreak areas, Democratic 
Republic of the Congo, 2004–2014. Emerg. Infect. Dis. 2018; 
24(2):210–20. DOI: 10.3201/eid2402.160122.

34. Morelli G., Song Y., Mazzoni C.J., Eppinger M., 
Roumagnac P., Wagner D.M., Feldkamp M., Kusecek B., Vogler 
A.J., Li Y., Cui Y., Thomson N.R., Jombart T., Leblois R., Lichtner P., 
Rahalison L., Petersen J.M., Balloux F., Keim P., Wirth T., Ravel J., 
Yang R., Carniel E., Achtman M. Yersinia pestis genome sequencing 
identifies patterns of global phylogenetic diversity. Nat. Genet. 2010; 
42(12):1140–3. DOI: 10.1038/ng.705.

35. Kilonzo B.S., Mbise T.J., Mwalimu D.C., Kindamba L. 
Observations on the endemicity of plague in Karatu and Ngorongoro, 
northern Tanzania. Tanzan. Health Res. Bull. 2006; 8(1):1–6. DOI: 
10.4314/thrb.v8i1.14262.

36. Munyenyiwa A., Zimba M., Nhiwatiwa T., Barson M. 
Plague in Zimbabwe from 1974 to 2018: A review article. PLoS 
Negl. Trop. Dis. 2019; 13(11):e0007761. DOI: 10.1371/journal.
pntd.0007761.

37. Grácio A.J.D.S., Grácio M.A.A. Plague: a millenary infec-
tious disease reemerging in the XXI century. Biomed. Res. Int. 2017; 
2017:5696542. DOI: 10.1155/2017/5696542.

38. Nyirenda S.S., Hang’ombe B.M., Kilonzo B.S. Factors that 
precipitated human plague in Zambia from 1914 to 2014: an over-
view for a century (100 years). J. Zoonotic Dis. 2016; 1(1):1–14.

39. Davis D.H., Heisch R.B., McNeill D., Meyer K.F. 
Serological survey of plague in rodents and other small mammals 
in Kenya. Trans. R. Soc. Trop. Med. Hyg. 1968; 62(6):838–61. DOI: 
10.1016/0035-9203(68)90013-8.

40. Heisch R.B., Grainger W.E., D’Souza J.S.A. Results of  
a plague investigation in Kenya. Trans. R. Soc. Trop. Med. Hyg. 
1953; 47(6):503–21. DOI: 10.1016/s0035-9203(53)80004-0. 

41. Nyirenda S.S., Hang’ombe B.M., Simulundu E., Mulenga 
E., Moonga L., Machang’u R.S., Misinzo G., Bukheti S., Kilonzo 
B.S. Molecular epidemiological investigations of plague in Eastern 



41

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

Province of Zambia. BMC Microbiol. 2018; 18(1):2. DOI: 10.1186/
s12866-017-1146-8.

42. Respicio-Kingry L.B., Yockey B.M., Acayo S., Kaggwa 
J., Apangu T., Kugeler K.J., Eisen R.J., Griffith K.S., Mead P.S., 
Schriefer M.E., Petersen J.M. Two distinct Yersinia pestis populations 
causing plague among humans in the West Nile Region of Uganda. 
PLoS Negl. Trop. Dis. 2016; 10(2):e0004360. DOI: 10.1371/journal.
pntd.0004360.

43. Human plague: review of regional morbidity and mortality, 
2004–2009. Wkly Epidemiol. Rec. 2009; 85(6):40–5.

44. Бароян О.В. Мировое распространение чумы в XX сто-
летии. Журнал микробиологии, эпидемиологии и иммунобиоло-
гии. 1957; (6):130–7.

45. Wu L.T., Chun J.W.H., Pollitzer R., Wu C.Y. Plague: 
a Manual for Medical and Public Health workers. Shanghai; 1936. 
547 p.

46. Laudisoit A., Leirs H., Makundi R.H., Van Dongen S., 
Davis S., Neerinckx S., Deckers J., Libois R. Plague and the hu-
man flea, Tanzania. Emerg. Infect. Dis. 2007; 13(5):687–93. DOI: 
10.3201/eid1305.061084.

47. Mwalimu C.D., Mgode G., Sabuni C., Msigwa F., 
Mghamba J., Nyanga A., Mohamed A., Kwesi E., Nagu N., Kishimba 
R., John L., Manoza S., Boay M., Mleli J., Lutambi J., Mwingira 
V.S., Subi L., Kweka E.J., Kilonzo B. Preliminary investigation and 
intervention of the suspected plague outbreak in Madunga, Babati 
District – Tanzania. Acta Trop. 2022; 233:106566. DOI: 10.1016/j.
actatropica.2022.106566.

48. MacMillan K., Monaghan A.J., Apangu T., Griffith K.S., 
Mead P.S., Acayo S., Acidri R., Moore S.M., Mpanga J.T., Enscore 
R.E., Gage K.L., Eisen R.J. Climate predictors of the spatial distribu-
tion of human plague cases in the West Nile region of Uganda. Am. J. 
Trop. Med. Hyg. 2012; 86(3):514–23. DOI: 10.4269/ajtmh.2012.11-
0569.

49. Eisen R.J., Borchert J.N., Mpanga J.T., Atiku L.A., 
MacMillan K., Boegler K.A., Montenieri J.A., Monaghan A., Gage 
K.L. Flea diversity as an element for persistence of plague bacteria 
in an East African plague focus. PLoS One. 2012; 7(4):e35598. DOI: 
10.1371/journal.pone.0035598.

50. De Meillon B., Davis D.H.S., Hardy F. Plague in Southern 
Africa. Vol. 1: The Siphonaptera (Excluding Ischnopsyllidae). 
Pretoria: The Government Printer; 1961. 280 с.

51. Shepherd A.J., Leman P.A., Hummitzsch D.E. Experimental 
plague infection in South African wild rodents. J. Hyg. (Lond.). 1986; 
96(2):171–83. DOI: 10.1017/S0022172400065943.

52. Neerinckx S., Bertherat E., Leirs H. Human plague 
occurrences in Africa: an overview from 1877 to 2008. Trans. 
R. Soc. Trop. Med. Hyg. 2010; 104(2):97–103. DOI: 10.1016/j.
trstmh.2009.07.028.

53. Dos Santos Grácio A.J., Grácio M.A.A. Plague in Angola. 
Acta Parasitologica Portuguesa. 2011; 18(1-2):1–10.

54. Eppinger M., Worsham P.L., Nikolich M.P., Riley D.R., 
Sebastian Y., Mou S., Achtman M., Lindler L.E., Ravel J. Genome 
sequence of the deep-rooted Yersinia pestis strain Angola reveals new 
insights into the evolution and pangenome of the plague bacterium. 
J. Bacteriol. 2010; 192(6):1685–99. DOI: 10.1128/JB.01518-09.

55. Munyenyiwa A., Zimba M., Nhiwatiwa T., Barson M. 
Plague in Zimbabwe from 1974 to 2018: A review article. PLoS 
Negl. Trop. Dis. 2019; 13(11):e0007761. DOI: 10.1371/journal.
pntd.0007761.

56. Barreto A., Aragon M., Epstein P.R. Bubonic plague out-
break in Mozambique, 1994. Lancet. 1995; 345(8955):983–4. DOI: 
10.1016/s0140-6736(95)90730-0.

57. Pugh A.O., Parker D.A. Plague: Rhodesia’s first recorded 
outbreak. Cent. Afr. J. Mtd. 1975; 21(5):93–6.

58. Atlas de la peste à Madagascar. Institut Pasteur de 
Madagascar; 2006. 53 p. [Электронный ресурс]. URL: http://www.
pasteur.mg/IMG/pdf/Atlas-Peste.pdf (дата обращения 20.10.2025).

59. Попов Н.В., Кутырев И.В., Иванова А.В., Никифоров 
К.А., Зубова А.А., Нейштадт Я.А., Бойко А.В., Куклев Е.В., 
Топорков В.П. О существовании Восточно-Африканского при-
родного мегаочага Yersinia pestis основного подвида антично-
го биовара филогенетической линии 1.ANT: эпидемическая 
активность, пространственная и биоценотическая структу-
ра. Проблемы особо опасных инфекций. 2024; (4):35–41. DOI: 
10.21055/0370-1069-2024-4-35-41.

References 
1. Yang R., Anisimov A. Yersinia pestis: Retrospective and 

Perspective. (Advances in Experimental Medicine and Biology 918). 
Springer; 2016. 391 с.

2. Popova A.Yu., Kutyrev V.V., editors. [Atlas of Natural 
Plague Foci in Russia and Foreign Countries]. Kaliningrad: “RA 
Polygraphych”; 2022. 348 p.

3. Baroyan O.V. [Notes on the Worldwide Spread of the Most 
Significant Human Diseases (Morbidity in Foreign Countries)]. 
Moscow: “Meditsina”; 1967. 346 p.

4. Zenkevich E.S., Popov N.V. [The impact of climate war
ming on the dynamics of plague epidemics in the 20th and 21st 
centuries]. Zdorovie Naseleniya i Sreda Obitaniya [Public Health 
and Life Environment]. 2017; (6):38–40. DOI: 10.35627/2219-5238
/2017-291-6-38-40.

5. Zeppelini C.G., de Almeida A.M., Cordeiro-Estrela P. 
Zoonoses as ecological entities: a case review of plague. PLoS 
Negl. Trop. Dis. 2016; 10(10):e0004949. DOI: 10.1371/journal.
pntd.0004949.

6. Bezerra M.F., Fernandes D.L.R.S., Rocha I.V., Pitta J.L.L.P., 
Freitas N.D.A., Oliveira A.L.S., Guimarães R.J.P.S., Gomes E.C.S., 
de Andreazzi C.S., Sobreira M., Rezende A.M., Cordeiro-Estrela P., 
Almeida A.M.P. Ecologic, geoclimatic, and genomic factors modu-
lating plague epidemics in primary natural focus, Brazil. Emerg. 
Infect. Dis. 2024; 30(9):1850–64. DOI: 10.3201/eid3009.240468.

7. Popov N.V., Kuklev E.V., Sludsky A.A., Tarasov M.A., 
Matrosov A.N., Knyazeva T.V., Karavaeva T.B., Kutyrev V.V. 
[Landscape confinement and biocenotic structure of natural plague 
foci of the far abroad. North and South America, Africa, Asia]. 
Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly 
Dangerous Infections]. 2005; (1):9–15.

8. Randremanana R., Andrianaivoarimanana V., Nikolay B., 
Ramasindrazana B., Paireau J., Bosch Q.A., Rakotondramanga J.M., 
Rahajandraibe S., Rahelinirina S., Rakotomanana F., Rakotoarimanana 
F.M., Randriamampionona L.B., Razafimbia V., De Dieu Randria 
M.J., Raberahona M., Mikaty G., Le Guern A.S., Rakotonjanabelo 
L.A., Ndiaye C.F., Rasolofo V., Bertherat E., Ratsitorahina M., 
Cauchemez S., Baril L., Spiegel A., Rajerison M. Epidemiological 
characteristics of an urban plague epidemic in Madagascar, August–
November, 2017: an outbreak report. Lancet. Infect. Dis. 2019; 
19(5):537–45. DOI: 10.1016/S1473-3099(18)30730-8.

9. Popova A.Yu., Kutyrev V.V., editors. [Provision of 
Epidemiological Welfare in Natural Plague Foci in the Territory of 
CIS Countries and Mongolia under Current Conditions]. Izhevsk: 
“Print” LLC; 2018. 336 p.

10. Brygoo E.R. Epidemiologie de la peste à Madagascar. 
Arch. Inst. Pasteur Madagascar. 1966; (35):9–147.

11. Davis D.H. Plague in Africa from 1935–1949; a survey of 
wild rodents in African territories. Bull. World Health Organ. 1953; 
9(5):665–700. 

12. Fedorov V.N., Rogozin I.I., Fenyuk B.K. [Plague 
Prophylaxis]. Moscow: “Medgiz”; 1955. 230 p.

13. Raettig H., Felten H., Langer R. Plague in Africa, 1899–
1952. In: Rodenwaldt E., Jusatz H.J., editors. Welt-Seuchen-Atlas. 
Part 2. Hamburg: Falk-Verlag; 1956. P. 33–6.

14. Gage K.L., Kosoy M.Y. Natural history of plague: perspec-
tives from more than a century of research. Annu. Rev. Entomol. 
2005; 50:505–28. DOI: 10.1146/annurev.ento.50.071803.130337.

15. Bitam I., Baziz B., Rolain J.M., Belkaid M., Raoult D. 
Zoonotic focus of plague, Algeria. Emerg. Infect. Dis. 2006; 
12(12):1975–7. DOI: 10.3201/eid1212.060522.

16. Bertherat E., Bekhoucha S., Chougrani S., Razik F., 
Duchemin J.B., Houti L., Deharib L., Fayolle C., Makrerougrass 
B., Dali-Yahia R., Bellal R., Belhabri L., Chaieb A., Tikhomirov 
E., Carniel E. Plague reappearance in Algeria after 50 years, 
2003. Emerg. Infect. Dis. 2007; 13(10):1459–62. DOI: 10.3201/
eid1310.070284.

17. Bitam I., Ayyadurai S., Kernif T., Chetta M., Boulaghman N., 
Raoult D., Drancourt M. New rural focus of plague, Algeria. Emerg. 
Infect. Dis. 2010; 16(10):1639–40. DOI: 10.3201/eid1610.091854.

18. Hussein A.G. Changes in the epidemiology of plague in 
Egypt, 1899–1951. Bull. World Health Organ. 1955; 13(1):27–48.

19. Misonne X. Un foyer natural de peste en Libya. Ann. Soc. 
Belg. Med. Trop. 1977; 57:163–8. 

20. Cabanel N., Leclercq A., Chenal-Francisque V., Annajar B., 
Rajerison M., Bekkhoucha S., Bertherat E., Carniel E. Plague out-
break in Libya, 2009, unrelated to plague in Algeria. Emerg. Infect. 
Dis. 2013; 19(2):230–6. DOI: 10.3201/eid1902.121031.

21. Malek M.A., Bitam I., Drancourt M. Plague in Arab 
Maghreb, 1940–2015: a review. Front. Public Health. 2016; 4:112. 
DOI: 10.3389/fpubh.2016.00112.

22. Jorge R. La peste africaine, Paris. Bull. Off. Int. Hyg. Publ. 
1935; 27(9):11–3.

23. Klein J.M., Alonso J.M., Baranton G., Poulet A.R., Mollaret 
H.H. La peste en Mauritanie. Med. Mal. Infect. 1975; 5(4):198–207. 
DOI: 10.1016/S0399-077X(75)80141-7.

24. Bahmanyar M., Cavanaugh D.C. Plague Manual. World 
Health Organization. Geneva; 1976. P. 76–89.

25. Akiev A.K. Epidemiology and incidence of plague in the 
world, 1958–1979. Bull. World Health Organ. 1982; 60(2):165–9.

26. Neronov V.M., Malkhazova S.M., Tikunov V.S. [Regional 
plague geography]. In: [Results of Science and Technology. Medical 
Geography Series]. Moscow: “All-Russian Institute of Scientific and 
Technical Information”; 1991. Vol. 17. 230 p. 

27. Pollitzer R. Plague studies. 1. A summary of the history and 
survey of the present distribution of the disease. Bull. World Health 
Organ. 1951; 4(4):475–533.



42

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 1								        ОБЗОРЫ

28. Raoult D., Mouffok N., Bitam I., Piarroux R., Drancourt M. 
Plague: history and contemporary analysis. J. Infect. 2013; 66(1):18–
26. DOI: 10.1016/j.jinf.2012.09.010.

29. Plaque Manual: Epidemiologic, Distribution, Surveillance 
and Control. WHO/CD/CSR/EDC/99.2. 1999. 172 p.

30. Barbieri R., Signoli M., Chevé D., Costedoat C., Tzortzis 
S., Aboudharam G., Raoult D., Drancourt M. Yersinia pestis: the na
tural history of plague. Clin. Microbiol. Rev. 2020; 34(1):e00044-19. 
DOI: 10.1128/CMR.00044-19.

31. Fenollar F., Mediannikov O. Emerging infectious disea
ses in Africa in the 21st century. New Microbes New Infect. 2018; 
26:S10–S18. DOI: 10.1016/j.nmni.2018.09.004.

32. Kilonzo B.S. Plague epidemiology and control in eastern 
and southern Africa during the period 1978 to 1997. Cent. Afr. J. 
Med. 1999; 45(3):70–6.

33. Abedi A.A., Shako J.C., Gaudart J., Sudre B., Ilunga B.K., 
Shamamba S.K.B., Diatta G., Davoust B., Tamfum J.M., Piarroux R., 
Piarroux M. Ecologic features of plague outbreak areas, Democratic 
Republic of the Congo, 2004–2014. Emerg. Infect. Dis. 2018; 
24(2):210–20. DOI: 10.3201/eid2402.160122.

34. Morelli G., Song Y., Mazzoni C.J., Eppinger M., 
Roumagnac P., Wagner D.M., Feldkamp M., Kusecek B., Vogler 
A.J., Li Y., Cui Y., Thomson N.R., Jombart T., Leblois R., Lichtner P., 
Rahalison L., Petersen J.M., Balloux F., Keim P., Wirth T., Ravel J., 
Yang R., Carniel E., Achtman M. Yersinia pestis genome sequencing 
identifies patterns of global phylogenetic diversity. Nat. Genet. 2010; 
42(12):1140–3. DOI: 10.1038/ng.705.

35. Kilonzo B.S., Mbise T.J., Mwalimu D.C., Kindamba L. 
Observations on the endemicity of plague in Karatu and Ngorongoro, 
northern Tanzania. Tanzan. Health Res. Bull. 2006; 8(1):1–6. DOI: 
10.4314/thrb.v8i1.14262.

36. Munyenyiwa A., Zimba M., Nhiwatiwa T., Barson M. 
Plague in Zimbabwe from 1974 to 2018: A review article. PLoS 
Negl. Trop. Dis. 2019; 13(11):e0007761. DOI: 10.1371/journal.
pntd.0007761.

37. Grácio A.J.D.S., Grácio M.A.A. Plague: a millenary infec-
tious disease reemerging in the XXI century. Biomed. Res. Int. 2017; 
2017:5696542. DOI: 10.1155/2017/5696542.

38. Nyirenda S.S., Hang’ombe B.M., Kilonzo B.S. Factors that 
precipitated human plague in Zambia from 1914 to 2014: an over-
view for a century (100 years). J. Zoonotic Dis. 2016; 1(1):1–14.

39. Davis D.H., Heisch R.B., McNeill D., Meyer K.F. 
Serological survey of plague in rodents and other small mammals 
in Kenya. Trans. R. Soc. Trop. Med. Hyg. 1968; 62(6):838–61. DOI: 
10.1016/0035-9203(68)90013-8.

40. Heisch R.B., Grainger W.E., D’Souza J.S.A. Results of  
a plague investigation in Kenya. Trans. R. Soc. Trop. Med. Hyg. 
1953; 47(6):503–21. DOI: 10.1016/s0035-9203(53)80004-0. 

41. Nyirenda S.S., Hang’ombe B.M., Simulundu E., Mulenga 
E., Moonga L., Machang’u R.S., Misinzo G., Bukheti S., Kilonzo 
B.S. Molecular epidemiological investigations of plague in Eastern 
Province of Zambia. BMC Microbiol. 2018; 18(1):2. DOI: 10.1186/
s12866-017-1146-8.

42. Respicio-Kingry L.B., Yockey B.M., Acayo S., Kaggwa 
J., Apangu T., Kugeler K.J., Eisen R.J., Griffith K.S., Mead P.S., 
Schriefer M.E., Petersen J.M. Two distinct Yersinia pestis populations 
causing plague among humans in the West Nile Region of Uganda. 
PLoS Negl. Trop. Dis. 2016; 10(2):e0004360. DOI: 10.1371/journal.
pntd.0004360.

43. Human plague: review of regional morbidity and mortality, 
2004–2009. Wkly Epidemiol. Rec. 2009; 85(6):40–5.

44. Baroyan O.V. [Global spread of plague in the 20th cen-
tury]. Zhurnal Mikrobiologii, Epidemiologii i Immunobiologii 
[Journal of Microbiology, Epidemiology, and Immunobiology]. 
1957; (6):130–7.

45. Wu L.T., Chun J.W.H., Pollitzer R., Wu C.Y. Plague: 
a Manual for Medical and Public Health workers. Shanghai; 1936. 
547 p.

46. Laudisoit A., Leirs H., Makundi R.H., Van Dongen S., 
Davis S., Neerinckx S., Deckers J., Libois R. Plague and the hu-
man flea, Tanzania. Emerg. Infect. Dis. 2007; 13(5):687–93. DOI: 
10.3201/eid1305.061084.

47. Mwalimu C.D., Mgode G., Sabuni C., Msigwa F., 
Mghamba J., Nyanga A., Mohamed A., Kwesi E., Nagu N., Kishimba 

R., John L., Manoza S., Boay M., Mleli J., Lutambi J., Mwingira 
V.S., Subi L., Kweka E.J., Kilonzo B. Preliminary investigation and 
intervention of the suspected plague outbreak in Madunga, Babati 
District – Tanzania. Acta Trop. 2022; 233:106566. DOI: 10.1016/j.
actatropica.2022.106566.

48. MacMillan K., Monaghan A.J., Apangu T., Griffith K.S., 
Mead P.S., Acayo S., Acidri R., Moore S.M., Mpanga J.T., Enscore 
R.E., Gage K.L., Eisen R.J. Climate predictors of the spatial distribu-
tion of human plague cases in the West Nile region of Uganda. Am. J. 
Trop. Med. Hyg. 2012; 86(3):514–23. DOI: 10.4269/ajtmh.2012.11-
0569.

49. Eisen R.J., Borchert J.N., Mpanga J.T., Atiku L.A., 
MacMillan K., Boegler K.A., Montenieri J.A., Monaghan A., Gage 
K.L. Flea diversity as an element for persistence of plague bacteria 
in an East African plague focus. PLoS One. 2012; 7(4):e35598. DOI: 
10.1371/journal.pone.0035598.

50. De Meillon B., Davis D.H.S., Hardy F. Plague in Southern 
Africa. Vol. 1: The Siphonaptera (Excluding Ischnopsyllidae). 
Pretoria: The Government Printer; 1961. 280 с.

51. Shepherd A.J., Leman P.A., Hummitzsch D.E. Experimental 
plague infection in South African wild rodents. J. Hyg. (Lond.). 1986; 
96(2):171–83. DOI: 10.1017/S0022172400065943.

52. Neerinckx S., Bertherat E., Leirs H. Human plague oc-
currences in Africa: an overview from 1877 to 2008. Trans. R. 
Soc. Trop. Med. Hyg. 2010; 104(2):97–103. DOI: 10.1016/j.
trstmh.2009.07.028.

53. Dos Santos Grácio A.J., Grácio M.A.A. Plague in Angola. 
Acta Parasitologica Portuguesa. 2011; 18(1-2):1–10.

54. Eppinger M., Worsham P.L., Nikolich M.P., Riley D.R., 
Sebastian Y., Mou S., Achtman M., Lindler L.E., Ravel J. Genome 
sequence of the deep-rooted Yersinia pestis strain Angola reveals new 
insights into the evolution and pangenome of the plague bacterium. 
J. Bacteriol. 2010; 192(6):1685–99. DOI: 10.1128/JB.01518-09.

55. Munyenyiwa A., Zimba M., Nhiwatiwa T., Barson M. 
Plague in Zimbabwe from 1974 to 2018: A review article. PLoS 
Negl. Trop. Dis. 2019; 13(11):e0007761. DOI: 10.1371/journal.
pntd.0007761.

56. Barreto A., Aragon M., Epstein P.R. Bubonic plague out-
break in Mozambique, 1994. Lancet. 1995; 345(8955):983–4. DOI: 
10.1016/s0140-6736(95)90730-0.

57. Pugh A.O., Parker D.A. Plague: Rhodesia’s first recorded 
outbreak. Cent. Afr. J. Mtd. 1975; 21(5):93–6.

58. Atlas de la peste à Madagascar. Madagascar Institut Pasteur 
de Madagascar; 2006. 53 p. (Cited 20 Oct 2025). [Internet]. Available 
from: http://www.pasteur.mg/IMG/pdf/Atlas-Peste.pdf.

59. Popov N.V., Kutyrev I.V., Ivanova A.V., Nikiforov 
K.A., Zubova A.A., Neishtadt Ya.A., Boiko A.V., Kuklev E.V., 
Toporkov V.P. [On the existence of east African natural megafocus of 
Yersinia pestis, phylogenetic lineage 1.ANT of the antique biovar of 
the main subspecies: epidemic activity, spatial and biocenotic struc-
ture]. Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly 
Dangerous Infections]. 2024; (4):35–41. DOI: 10.21055/0370-1069- 
2024-4-35-41.

Authors:
Kutyrev I.V. Central Research Institute of Epidemiology. 3a, 

Novogireevskaya St., Moscow, 111123, Russian Federation. E-mail:  
crie@pcr.ru.

Popov N.V., Nikiforov K.A., Ivanova A.V., Pospelov M.V., Neishtadt 
Ya.A., Zubova A.A. Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”. 46, 
Universitetskaya St., Saratov, 410005, Russian Federation. E‑mail: rusrapi@
microbe.ru.

Об авторах:
Кутырев И.В. Центральный научно-исследовательский ин-

ститут эпидемиологии. Российская Федерация, 111123, Москва,  
ул. Новогиреевская, 3а. E-mail: crie@pcr.ru.

Попов Н.В., Никифоров К.А., Иванова А.В., Поспелов М.В., 
Нейштадт Я.А., Зубова А.А. Российский научно-исследовательский 
противочумный институт «Микроб». Российская Федерация, 410005, 
Саратов, ул. Университетская, 46. E‑mail: rusrapi@microbe.ru.



43

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

DOI: 10.21055/0370-1069-2026-1-43-52

УДК 616.98:579.842.23(100+470)

Н.В. Попов1, И.Г. Карнаухов1, А.Н. Матросов1, А.В. Иванова1, А.А. Кузнецов1, А.М. Поршаков1,  
М.В. Поспелов1, Я.А. Нейштадт1, В.М. Корзун2, Д.Б. Вержуцкий2, Е.В. Чипанин2, А.В. Холин2,  

А.А. Лопатин3, В.М. Дубянский4, У.М. Ашибоков4, А.Ю. Газиева4, И.В. Кутырев5, С.В. Балахонов2,  
А.Н. Куличенко4, В.В. Кутырев1

Анализ эпидемиологической обстановки по чуме в мире в 2025 г. и прогноз  
эпизоотической активности ее природных очагов в Российской Федерации на 2026 г.

1Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов; 2Иркутский научно-исследовательский 
противочумный институт Сибири и Дальнего Востока, Иркутск; 3Противочумный центр, Москва; 4Ставропольский  

научно-исследовательский противочумный институт, Ставрополь; 5Центральный научно-исследовательский институт  
эпидемиологии, Москва

Цель работы – анализ эпидемиологической обстановки по чуме в мире в 2025 г. и прогноз эпизоотической 
активности природных очагов этой особо опасной инфекции в Российской Федерации на 2026 г. В 2016–2025 гг. 
отмечено сохранение тенденции снижения эпидемической активности природных очагов чумы во многих регио-
нах мира. Общее число случаев заболевания составило 5626, из них летальных – 516 (показатель летальности – 
9,2 %). В 2025 г. в мире случаи заболевания чумой зарегистрированы в четырех государствах: в Демократической 
Республике Конго (41 случай, 2 летальных), Республике Мадагаскар (18 случаев, 7 летальных), США (5 случаев, 
1 летальный), Монголии (3 случая, 1 летальный). Всего зарегистрировано 67 случаев заболевания чумой, из ко-
торых 11 (16,4 %) закончились летальным исходом. На территории Российской Федерации в 2017–2025 гг., не-
смотря на наличие эпизоотически активных природных очагов, обеспечено эпидемиологическое благополучие по 
чуме. За анализируемый период зараженные чумой животные выявлены в трех природных очагах: Центрально-
Кавказском высокогорном, Горно-Алтайском высокогорном, Тувинском горном. Всего за последнее десятилетие 
на энзоотичной по чуме территории Российской Федерации выделено 337 штаммов возбудителя чумы. Общая 
площадь выявленных эпизоотий чумы составила 14 570 км2 (6,5 % от всей площади очагов). В 2025 г. локаль-
ные эпизоотии чумы зарегистрированы на территории Карачаевского района Карачаево-Черкесской Республики 
и Эльбрусского района Кабардино-Балкарской Республики, Кош-Агачского района Республики Алтай, Монгун-
Тайгинского кожууна Республики Тыва. Зараженные чумой животные выявлены на территории трех (Центрально-
Кавказского высокогорного, Горно-Алтайского высокогорного и Тувинского горного) из 11 природных очагов чумы 
Российской Федерации. Общая площадь эпизоотий составила 523,01 км2. Всего в 2025 г. изолировано 13 культур 
возбудителя чумы, в том числе 12 – филогенетической ветви 4.ANT античного биовара и 1 – филогенетической 
ветви 2MED0 средневекового биовара основного подвида Yersinia pestis pestis. Отмечено, что в 2017–2025 гг., 
при проведении ежегодных профилактических (противоэпидемических) мероприятий в эпизоотически активных 
природных очагах чумы, неизменно достигался значительный оздоровительный эффект на энзоотичных террито-
риях. В 2026 г. обосновано сохранение низкого эпизоотического потенциала равнинных природных очагов чумы 
Прикаспия и Забайкалья. Разработан прогноз на развитие в 2026 г. локальных эпизоотий чумы на территории 
Карачаево-Черкесской, Кабардино-Балкарской республик, республик Алтай и Тыва.

Ключевые слова: природные очаги чумы, эпизоотическая активность, эпидемиологический надзор, профилак-
тические мероприятия.
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Abstract. The aim of this study was to analyze the global plague epidemiological situation in 2025 and forecast the 
epizootic activity of natural foci of this particularly dangerous infection in the Russian Federation for 2026. Between 
2016 and 2025, a continuing downward trend in the epidemic activity of natural plague foci was noted in many regions of 
the world. The total number of cases was 5,626, of which 516 were lethal (lethality rate – 9.2%). In 2025, cases of plague 
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Анализ эпидемиологической ситуации по чуме 
в мире в 2025 г. В текущем десятилетии в мире со-
храняется тенденция снижения числа случаев инфи-
цирования чумой человека [1–3] (рис. 1). Отмечаемая 
положительная динамика в эпидемиологической 
ситуации по чуме в мировом масштабе является 
следствием интенсификации эпидемиологического 
надзора за природными очагами инфекции (Китай, 
Монголия, страны СНГ) и дальнейшего снижения 
их эпизоотического и эпидемического потенциала 
в условиях воздействия современного потепления 
климата [4, 5].

Эпидемиологические проявления чумы в 2016–
2025 гг. зарегистрированы в 9 из 56 государств, на 
территории которых расположены природные очаги 
этой инфекции [6–8]. Общее число случаев заболе-
вания составило 5626, из них летальных – 516 (по-
казатель летальности – 9,2 %). Большинство случаев 
болезни отмечалось среди населения стран Африки: 
в Республике Мадагаскар – 3392 (374 летальных), 
Демократической Республике Конго – 2144 (117), 
Республике Уганда – 2 (2). На Американском кон-
тиненте случаи болезни отмечались в Республике 
Перу – 10 (1), Боливии – 1 (1) и США – 34 (6). На 
территории Азии регистрировали спорадическую 

заболеваемость в Китайской Народной Республике –  
22 (7), Монголии – 20 (8), Российской Федерации –  
1 (0). 

В 2025 г. зарегистрированы случаи забо-
левания чумой в четырех государствах мира: 
в Демократической Республике Конго, Республике 
Мадагаскар, США и Монголии. Всего зарегистриро-
вано 67 случаев заболевания чумой, из которых 11 
(16,4 %) закончились летальным исходом. По дан-
ным официальной отчетности, представленной в 
открытом доступе, в Демократической Республике 
Конго в провинции Итури общее число случаев 
инфицирования составило 41, в том числе 2 – с ле-
тальным исходом. В Республике Мадагаскар в ре-
гионах Аморони-Мания (провинция Фианаранцуа) и 
Аналаманга (провинция Антананариву) зарегистри-
ровано 18 больных чумой, 7 – с летальным исходом. 
В Монголии подтверждено 3 случая заражения чумой 
в аймаке Хубсугул, из них 1 – с летальным исходом. 
В США (штаты Калифорния, Нью-Мексико, Юта) 
зарегистрировано 5 случаев инфицирования, 1 –  
с летальным исходом.

Кроме того, в 2025 г. на территории США, 
Монголии, Кыргызской Республики, Республики 
Казахстан выявлены эпизоотические проявления 

were registered in four countries: the Democratic Republic of the Congo (41 cases, 2 fatal), the Republic of Madagascar 
(18 cases, 7 fatal), the United States (5 cases, 1 fatal), and Mongolia (3 cases, 1 fatal). All in all, 67 cases of plague were 
reported, of which 11 (16.4%) were fatal. In the Russian Federation, despite the presence of epizootically active natural 
foci, epidemiological stability in terms of plague was ensured in 2017-2025. During the analyzed period, animals infected 
with plague were detected in three natural foci: the Central Caucasian high-mountain, Gorno-Altai high-mountain, and 
Tuva mountain ones. Over the past decade, a total of 337 strains of the plague pathogen have been isolated in the plague-
endemic territory of the Russian Federation. The total area of identified plague epizootics was 14,570 km2 (6.5% of the to-
tal foci area). In 2025, localized plague epizootics were registered in the Karachaevsky district of the Karachay-Cherkess 
Republic and the Elbrus district of the Kabardino-Balkarian Republic, the Kosh-Agach district of the Altai Republic, and 
the Mongun-Taiga Kozhuun of the Tuva Republic. Plague-infected animals were detected in three (the Central Caucasus 
Highland, Gorno-Altai Highland, and Tuva Mountain) of the 11 natural plague foci in the Russian Federation. The total 
epizootic area was 523,01 km2. A total of 13 plague pathogen cultures were isolated in 2025, including 12 isolates of the 
4.ANT phylogenetic branch of the ancient biovar and one isolate of the 2MED0 phylogenetic branch of the medieval bio-
var of the main subspecies – Yersinia pestis pestis. It is noted that from 2017 to 2025, annual preventive (anti-epidemic) 
measures in epizootically active natural plague foci had a consistent significant salutary effect in enzootic territories. In 
2026, the low epizootic potential of lowland natural plague foci in the Caspian and Transbaikal regions will be retained. 
A forecast for the development of local plague epizootics in the Karachay-Cherkessia, Kabardino-Balkarian, Altai, and 
Tuva republics in 2026 has been developed. 

Key words: natural plague foci, epizootic activity, epidemiological surveillance, preventive measures.
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чумы, в том числе в США отмечена эпизоотия чумы 
в штатах Нью-Мексико и Колорадо. Возбудитель 
заболевания Yersinia pestis обнаружен у домашней 
собаки в округе Санта-Фе, штат Нью-Мексико (со-
общение Департамента здравоохранения штата от 
25.04.2025); у кошки в округе Джефферсон, штат 
Колорадо (сообщение Департамента здравоохране-
ния штата от 07.08.2025). На территории Монголии 
в трансграничном Сайлюгемском природном очаге 
выделено 15 штаммов основного подвида Y. pestis 
(площадь эпизоотии составила 926 км2) и 1 штамм 
центральноазиатского подвида алтайского биовара 
(площадь эпизоотии – 84 км2). Департаментом эко-
логической полиции Монголии 26.08.2025 выпуще-
но предупреждение о риске возникновения вспыш-
ки чумы после обнаружения эпизоотии в одной из 
западных провинций страны. В общей сложности 
137 административных единиц (сомонов) в 17 про-
винциях Монголии в настоящее время являются зо-
нами риска распространения чумы. На территории 
Кыргызской Республики в Сарыджазском, Таласском 
и Аксайском высокогорных природных очагах чумы 
выделено 4 штамма основного подвида Y. pestis.

Информация о выделении в 2025 г. возбудите-
ля чумы на территории Республики Казахстан от-
сутствует. При этом невозможно исключать риск 
осложнения эпизоотологической обстановки в 
Северо-Приаральском, Приаральско-Каракумском, 
Кызылкумском, Мойынкумском, Бетпакдалинском, 
Прибалхашском пустынных и Илийском межгорном 
природных очагах чумы [9, 10].

В текущем десятилетии на территории Рос
сийской Федерации отмечена тенденция сохранения 
высокой эпизоотической активности в Тувинском 
горном 4.ANT и Горно-Алтайском высокогорном 
4.ANT и 0.PE4a природных очагах чумы [11, 12]. 
Условия для развития эпизоотий чумы сохраняются 
также в Центрально-Кавказском высокогорном при-
родном очаге 2.MED1 и 2.MED0, где эпизоотии чумы 
зарегистрированы в 2021 и 2025 гг. [13].

Природные очаги чумы Северного и Северо-
Западного Прикаспия (соответственно Волго-
Уральский степной 2.MED1, Волго-Уральский пес-
чаный 2.MED1 и Прикаспийский Северо-Западный 
степной 2.MED1, Прикаспийский песчаный 
2.MED1), Предкавказья (Дагестанский равнинно-
предгорный природный очаг 2.MED1), Кавказа 
(Терско-Сунженский низкогорный природный очаг 
2.MED1, Восточно-Кавказский высокогорный при-
родный очаг 0.PE2), Сибири (Забайкальский степной 
2.ANT3) длительное время находятся в состоянии 
межэпизоотического периода. 

Всего в 2016–2025 гг. на энзоотичной по чуме 
территории Российской Федерации выделено 
337 штаммов чумного микроба, в том числе: фило-
генетической ветви 2.MED0 – 12 (Центрально-
Кавказский высокогорный 2.MED1 и 2.MED0); 
филогенетической ветви 4.ANT античного биовара 
основного подвида Y. pestis – 302 (135 – Тувинский 
горный 4.ANT и 167 – Горно-Алтайский высокогор-
ный 4.ANT и 0.PE4a); алтайского биовара 0.PE4a цен-
тральноазиатского подвида – 23 (Горно-Алтайский 
высокогорный 4.ANT, 0.PE4a). Общая площадь вы-
явленных эпизоотий чумы составила 14 567,66 км2 
(таблица).

За 2025 г. исследовано бактериологическим 
методом 41 559 экз. носителей, 124 380 экз. пере-
носчиков, в том числе 110 960 экз. блох. В 2025 г. 
локальные эпизоотии чумы зарегистрированы на 
территории Кош-Агачского района Республики 
Алтай, Монгун-Тайгинского кожууна Республики 
Тыва, Карачаевского района Карачаево-Черкесской 
Республики, Эльбрусского района Кабардино-
Балкарской Республики. Зараженные чумой живот-
ные выявлены на территории трех из 11 природных 
очагов чумы Российской Федерации: Центрально-
Кавказского высокогорного (2.MED1 и 2.MED0), 
Горно-Алтайского высокогорного (4.ANT и 0.PE4a), 
Тувинского горного (4.ANT). Общая площадь 
эпизоотий составила 523,01 км2. Всего в 2025 г. изо-

Рис. 1. Многолетняя динамика числа 
случаев заболевания чумой в мире в 
2016–2025 гг.

Fig. 1. Long-term dynamics of the number 
of plague cases around the world in 2016–
2025
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лировано 13 культур возбудителя чумы, в том числе 
12 – филогенетической ветви 4.ANT античного био-
вара и 1 – филогенетической ветви 2.MED0 средне-
векового биовара основного подвида Y. pestis pestis.

В 2025 г. культуры возбудителя чумы выделе-
ны в Горно-Алтайском высокогорном 4.ANT, 0.PE4a 
природном очаге – 4; в Центрально-Кавказском вы-
сокогорном 2.MED1, 2.MED0 – 1; в Тувинском гор-
ном 4.ANT – 8. Получено 23 положительных резуль-
тата ПЦР-анализа (8 – Горно-Алтайский высокогор-
ный 4.ANT, 0.PE4a; 8 – Тувинский горный 4.ANT; 
7 – Центрально-Кавказский высокогорный 2.MED1 
и 2.MED0 природные очаги чумы).

В результате выполнения Комплексного плана 
мероприятий учреждений Роспотребнадзора по оздо-
ровлению Горно-Алтайского высокогорного природ-
ного очага чумы в Кош-Агачском районе Республики 
Алтай в 2025 г., Программы дезинсекционных и 
дератизационных обработок в Горно-Алтайском 
высокогорном природном очаге чумы в 2025 г., 
Комплексного плана по снижению эпидемиологиче-
ских рисков заболеваний населения в Тувинском гор-
ном очаге в 2025 г. и Межведомственного комплекс-
ного плана мероприятий по профилактике чумы на 
территории Центрально-Кавказского высокогорного 
природного очага чумы на 2025 г. усилен контроль за 
эпидемиологической обстановкой на очаговой тер-
ритории Российской Федерации и значительно сни-
жены риски заражений в зонах развития эпизоотий. 

В 2025 г. в Горно-Алтайском высокогорном 
4.ANT, 0.PE4a природном очаге иммунизаци-
ей охвачено все население Кош-Агачского райо-
на Республики Алтай, включая детей от двух лет, 
а также лиц, прибывающих в летний период на 

природно-очаговую территорию в длительные ко-
мандировки. В 2025 г. число вакцинированных при 
плане 15 012 человек составило 15 066 (100,4 %). 
В Тувинском горном и Центрально-Кавказском вы-
сокогорном природных очагах чумы ежегодная вак-
цинация против чумы проводится отдельным кон-
тингентам, относящимся к группам повышенного 
риска заражения. На территории Тувинского горного 
природного очага чумы в 2025 г. при плане 9674 че-
ловека вакцинировано 9692 (100,2 %). На террито-
рии Центрально-Кавказского высокогорного при-
родного очага чумы в 2025 г. при плане 8345 человек 
вакцинировано 8383 (100,5 %). Противочумными 
станциями (Алтайской, Тувинской, Кабардино-
Балкарской) и управлениями Роспотребнадзора по 
республикам Алтай, Тыва, Кабардино-Балкария 
ежегодно осуществляется корректировка числа лиц, 
подлежащих вакцинации, с учетом контингентов, 
временно пребывающих на природно-очаговой тер-
ритории. Показателем эффективности планирования 
и проведения вакцинации против чумы населения 
на природно-очаговых территориях является отсут-
ствие осложнений эпидемиологической ситуации по 
чуме в период 2017–2025 гг.

В 2025 г. площадь полевой дезинсекции в Горно-
Алтайском высокогорном природном очаге состави-
ла 32,2 км2, поселковой дератизации в населенных 
пунктах – 73,1 тыс. м2, поселковой дезинсекции – 
10,6 тыс. м2. Эффективность полевой дезинсекции 
на стоянках животноводов достигала 98,1 %, по-
селковой дезинсекции и дератизации в населенных 
пунктах – 100 %. В Тувинском горном природном 
очаге полевая дезинсекция проведена на площади 
117,82 км2 при средней эффективности обработок в 

Показатели эпизоотической активности природных очагов чумы на территории Российской Федерации в 2016–2025 гг.
Indicators of epizootic activity of natural plague foci on the territory of the Russian Federation in 2016–2025

Год
Year

Горно-Алтайский высокогорный  
4.ANT, 0.PE4a

Gorno-Altai high-mountain  focus  
4.ANT, 0.PE4a

Тувинский горный 4.ANT
Tuva mountain focus 4.ANT

Центрально-Кавказский высокогорный 
 2.MED1, 2.MED0

Central Caucasian high-mountain focus 
 2.MED1, 2.MED0

Число культур
Number  

of isolated cultures

Площадь эпизоотии, 
 км2

Epizootic area, km2

Число культур
Number  

of isolated cultures

Площадь эпизоотии, 
 км2

Epizootic area, km2

Число культур
Number  

of isolated cultures

Площадь эпизоотии, 
 км2

Epizootic area, km2

2016 65 916,6 22 776 – –

2017 49 878,8 – 1041,6 – –

2018 17 834,2 2 1807 – –

2019 13 587,4 23 1661,1 – –

2020 9 585,0 14 2019,1 – –

2021 9 500,0 8 1148,7 11 0,75

2022 2 83,7 17 164,6 – –

2023 18 251 37 480,2 – –

2024 4 226,6 4 82,3 – –

2025 4 440,7 8 82,1 1 0,21

Всего
Total

190 5304,0 135 9262,7 12 0,96
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94,8 %. Площадь поселковой дератизации в населен-
ных пунктах составила 28,468 тыс. м2. В Центрально-
Кавказском высокогорном природном очаге чумы 
площадь полевой дезинсекции составила 0,275 км2 
при эффективности обработки в 92–100 %. В резуль-
тате проведения ежегодной заблаговременной поле-
вой дезинсекции на участках концентрации времен-
ного населения (окрестности стоянок животноводов 
и др.), расположенных в зонах эпизоотии, достигну-
то значительное снижение эпидемических рисков на 
территории Тувинского горного, Горно-Алтайского 
высокогорного и Центрально-Кавказского высоко-
горного природных очагов чумы. 

Применение современных средств полевой де-
зинсекции: глубокое пропыливание убежищ грызу-
нов и зайцеобразных – носителей чумы, обработка 
устьев нор вокруг поселков, одиночных объектов, 
населенных людьми, порошковидными инсектици-
дами на основе фосфорорганических и пиретроид-
ных препаратов с низким остаточным токсическим 
действием – надежно снижает эпидемиологические 
риски [14, 15]. В этом плане существенное значе-
ние имеет акцент на проведение заблаговременных 
локальных барьерных инсектицидных обработок в 
окрестностях населенных пунктов всех типов, рас-
полагающихся на эпизоотических участках. При 
этом большое внимание по-прежнему уделяется по-
селковой дератизации и дезинсекции: во всех случа-
ях выявления эпизоотий чумы, высокой численности 
инвазивных видов животных – потенциальных носи-
телей и переносчиков возбудителя чумы – показано 
проведение истребительных мероприятий в среде 
обитания человека. С учетом эпидемиологической 
направленности противочумных мероприятий вне-
дрена практика усиления сил и средств противо-
чумных станций за счет привлечения квалифициро-
ванных специалистов из других учреждений страны 
для работы на территориях прогностического рис
ка обострения эпидемиологической обстановки. 
В частности, для проведения профилактических ме-
роприятий на территории Горно-Алтайского высоко-
горного природного очага чумы дополнительно при-
влечены специалисты Российского противочумного 
института «Микроб» (4 сотрудника), Иркутского (7), 
Ставропольского (1), Ростовского-на-Дону (4) про-
тивочумных институтов, Противочумного центра (2) 
Роспотребнадзора; Тувинского горного природно-
го очага – Противочумного центра (2), Иркутского 
противочумного института (4), Алтайской проти-
вочумной станции (ПЧС) (1) Роспотребнадзора. 
Выполнение Межведомственного комплексного 
плана мероприятий по профилактике чумы на терри-
тории Центрально-Кавказского высокогорного при-
родного очага чумы на 2025 г. обеспечено силами 
Кабардино-Балкарской ПЧС во взаимодействии со 
Ставропольским противочумным институтом (12 со-
трудников), Российским противочумным институтом 
«Микроб» (1), Дагестанской (12), Астраханской (2) 
ПЧС Роспотребнадзора.

Важное место в комплексе проводимых мер за-
нимают разделы эпизоотологического и эпидемио-
логического прогнозирования эпидемиологической 
обстановки и, как следствие, эпидемиологическо-
го районирования. Последний осуществляется на 
основе результатов эпизоотологического монито-
ринга, применения ГИС-инструментария, учиты-
вающего факторы, территории, контингенты и сро-
ки риска заражения чумой среди населения. В этом 
плане в 2025 г. все профилактические (противо
эпидемические) мероприятия в природных очагах 
чумы Российской Федерации проводились с учетом 
среднесрочных и краткосрочных прогнозов эпи-
зоотической обстановки (письма Роспотребнадзора 
от 23.01.2025 № 02/1085-2025-27 «О прогнозе эпи-
зоотической активности природных очагов чумы в 
Российской Федерации»; от 24.07.2025 № 02/14155-
2025-27 «О прогнозе эпизоотической активности 
природных очагов чумы на второе полугодие 2025 
года»). Результаты эпизоотологического мониторин-
га эпизоотически активных природных очагов чумы 
представлены ниже.

Центрально-Кавказский высокогорный 
2.MED1, 2.MED0 природный очаг. В 2025 г., после 
перерыва с 2021 г., локальные эпизоотии зарегистри-
рованы в поселениях горного суслика. Выявлено 
два эпизоотических участка: на территории Кара
чаево-Черкесской Республики (Карачаевский рай-
он, Верхне-Кубанский ЛЭР, урочище Бийтюг-Тюбе) 
на площади 0,15 км2 и Кабардино-Балкарской 
Республики (Эльбрусский район, Малко-Баксанский 
ЛЭР, урочище Джаурген) на площади 0,06 км2. Общая 
площадь эпизоотии составила 0,21 км2, изолирована 
1 культура возбудителя чумы (материал трупа горно-
го суслика), получено 7 положительных результатов 
при исследовании проб полевого материала методом 
ПЦР (2024 г. – 16) (рис. 2). Специфичные фрагменты 
ДНК возбудителя чумы зарегистрированы в пробах 
полевого материала от трупов горного суслика – 2 
(Ct = 14,5; 34,4), в блохах Citellophilus tesquorum и 
Ctenophtalmus golovi из гнезд – 2 (Ct = 20,6; 19,7), 
Cit. tesquorum из входов нор – 2 (Ct = 20,9; 19,2) и оче-
сов – 1 (Ct = 31,7) горного суслика. Положительные 
результаты исследования проб полевого материала 
методом ПЦР получены в 4 секторах на 4 участках.

Средняя численность горного суслика в целом 
по очагу снизилась до 17,3 особи на 1 га (2024 г. – 
21,4; среднемноголетнее значение (СМЗ) – 20,4 осо-
би на 1 га).

Показатели численности горных сусликов по 
ландшафтно-эпизоотологическим районам (ЛЭР) 
составляли: Верхне-Кубанский ЛЭР – 18,1 особи на 
1 га (2024 г. – 21,0; СМЗ – 21,1); Кубано-Малкинский 
ЛЭР – 17,5 особи на 1 га (2024 г. – 22,5; СМЗ – 17,0); 
Малко-Баксанский ЛЭР – 21,1 особи на 1 га (2024 г. – 
21,5; СМЗ – 19,5); Баксано-Чегемский ЛЭР – 12,6 осо-
би на 1 га (2024 г. – 20,5; СМЗ – 22,8). Общий запас 
блох горного суслика варьировал в диапазоне от 154 
до 446 экз. на 1 га (2024 г. – от 184 до 641 экз. на 1 га). 
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Средний показатель запаса блох снизился до 334 экз. 
на 1 га (2024 г. – 420; СМЗ – 502,0). Численность 
мышевидных грызунов в открытых стациях состав-
ляла 3,1 % попадания в орудия лова (СМЗ – 4,9 %). 
Полученные результаты эпизоотологического обсле-
дования позволяют считать, что в первом полугодии 
2026 г. показатели численности горного суслика и 
его блох существенно не изменятся. Ожидается раз-
витие локальных эпизоотий чумы на эпизоотических 
участках прошлых лет. Для снижения эпидемиче-
ских рисков необходимо обеспечить дальнейшее вы-
полнение Межведомственного комплексного плана 
мероприятий по профилактике чумы на территории 
Центрально-Кавказского высокогорного природного 
очага чумы на 2026 г. 

Горно-Алтайский высокогорный 4.ANT, 
0.PE4a природный очаг. В 2025 г. эпизоотии чумы 
зарегистрированы на территории Кош-Агачского 
района Республики Алтай на площади 440,7 км2 
(2024 г. – 226,6 км2). При исследовании проб поле-
вого материала изолированы 4 культуры возбудителя 
чумы Y. pestis ssp. pestis, из них 3 – от серого сурка 
(остатки стола хищных птиц – 2, труп – 1) на участ-
ках Середина р. Уландрык и Вершина р. Калгуты 
(плоскогорье Укок) и 1 – от длиннохвостого суслика 
на участке Вершина р. Бар-Бургазы. Культуры вы-
делены в 4 секторах на площади 272,5 км2 (рис. 3). 

Возбудитель чумы алтайского биовара централь-
ноазиатского подвида в 2025 г. в очаге не выявлен 
(2024 г. – 2). Получено 8 положительных результатов 
методом ПЦР (2024 г. – 33). Специфичные фрагмен-
ты ДНК возбудителя чумы зарегистрированы в 6 се-
рых сурках (остатки стола хищных птиц – 5, труп –  
1, Ct – от 10,9 до 21,5), 1 длиннохвостом суслике 
(Ct = 21), в блохах Frontopsylla hetera, собранных из 
входов нор носителей (Ct = 29,8 и 28,9).

Численность серого сурка по очагу находилась 
на уровне предыдущего года, весной она составила 
1,3 жилого бутана на 1 га (2024 г. – 1,3; СМЗ – 0,8); 
осенью – 0,9 жилого бутана на 1 га (2024 г. – 1,0;  
СМЗ – 0,8). На территориях, где протекали интен-
сивные эпизоотии чумы 2015–2018 гг., происхо-
дит восстановление численности серого сурка. На 
участках Большие и Малые Сары-Гобо, Низовье 
р. Уландрык, Стационар, Середина р. Ирбисту, 
Середина р. Елангаш плотность серого сурка со-
ставляла 0,2–1,2 жилого бутана на 1 га. Отмечены 
высокие показатели численности серого сурка 
на высотах 2400–2700 м над уровнем моря (над  
ур. м.), а именно: в верховьях рек Уландрык –  
2,2 жилого бутана на 1 га, Большие Шибеты – 2,8 жи-
лого бутана на 1 га. Продолжает оставаться высокой 
численность на плоскогорье Укок – 1,2 жилого бута-
на на 1 га (2024 г. – 1,3). Численность длиннохвостого 

Рис. 2. Результаты эпизоотологического мониторинга территории Центрально-Кавказского высокогорного природного очага чумы в 
2025 г. (площадь очага – 4309 км2; эпизоотия в 2024 г. не зафиксирована; площадь эпизоотии в 2025 г. – 0,21 км2): 
1 – регистрация штамма и ДНК Y. pestis pestis; 2 – регистрация ДНК Y. pestis pestis

Fig. 2. Results of epizootiological monitoring of the territory of the Central Caucasian high-mountain plague focus in 2025 (area of the focus –  
4309 km2; epizooty was not registered in 2024; epizooty range in 2025  – 0.21 km2): 
1 – registration of Y. pestis pestis strain and DNA; 2 – registration of Y. pestis pestis DNA
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суслика весной и осенью находилась на низком уров-
не: весной – 2,9 особи на 1 га (2024 г. – 3,2), осенью –  
2,2 (2024 г. – 2,5; СМЗ – 3,4 и 4,0 соответственно). 
Численность пищух в очаге находится на высоком 
уровне. Весной плотность жилых колоний монголь-
ской пищухи составила 7,1 на 1 га (2024 г. – 8,1; СМЗ –  
5,1), осенью – 8,1 жилой норы на 1 га (2024 г. – 5,7; 
СМЗ – 6,8). Численность даурской пищухи также 
оставалась высокой: весной – 3,1 жилой колонии на 
1 га (2024 г. – 2,0; СМЗ – 1,3), осенью – 2,5 (2024 г. – 
3,1; СМЗ – 1,8). 

Индекс обилия (ИО) блох на сером сурке за 
2025 г. составил 0,7 (2024 г. – 0,4). Доминировал 
специфичный вид блох сурков Oropsylla silantiewi 
(86,2 %). ИО блох на монгольской пищухе весной 
составил 10,5 (2024 г. – 10,8), осенью – 1,9 (2024 г. –  
3,6). На длиннохвостом суслике годовой ИО блох 
составил 0,7 (2024 г. – 1,4). Годовой ИО блох на да-
урской пищухе равен 4,2 (2024 г. – 6,2). На плоскоче-
репной полевке годовой ИО составил 0,7 (2024 г. –  
1,4). Блох в жилье человека не обнаружено.

В 2026 г. ожидается сохранение низкой числен-
ности серого сурка на большинстве участков с вы-
сотами от 2000 до 2200 м над ур. м. На высокогор-
ных территориях очага (2400–2700 м над ур. м.), не 
затронутых эпизоотиями чумы (верхняя часть долин 
рек Чаган-Бургазы, Большие Шибеты), численность 

сурка сохранится на высоком уровне. Ниже средне-
многолетнего уровня этот показатель сохранится на 
территориях, граничащих с Тувинским горным оча-
гом чумы. Ожидается некоторое снижение численно-
сти на плоскогорье Укок и в верховьях р. Уландрык. 
Низкая численность серого сурка сохранится на вы-
сотах 2300–2400 м над ур. м. в верховье р. Тархата и 
окрестностях озер Караколь-Нур и Зерлюколь-Нур. 
Численность монгольской и даурской пищух оста-
нется высокой на большей части территории очага, 
длиннохвостого суслика – будет находиться на низ-
ком уровне, плоскочерепной полевки – на среднем 
уровне. Обилие блох на основных и второстепенных 
носителях существенно не изменится.

В 2026 г. прогнозируется развитие локальных 
эпизоотий, вызванных возбудителем чумы двух 
подвидов: античного биовара Y. pestis ssp. pestis 
и алтайского биовара Y. pestis ssp. central asiatica. 
Эпизоотические проявления при циркуляции воз-
будителя чумы центральноазиатского подвида вы-
соковероятны в отрогах хребтов Сайлюгем, Южно-
Чуйский и Курайский. Развитие эпизоотий, вызван-
ных возбудителем основного подвида, ожидается в 
поселениях серого сурка и длиннохвостого суслика 
на эпизоотических участках прошлых лет, в отрогах 
хребтов Сайлюгем, Южно-Чуйский, Чихачева и на 
плоскогорье Укок. Для минимизации эпидемиологи-

Рис. 3. Результаты эпизоотологического мониторинга территории Горно-Алтайского высокогорного 4.ANT, 0.PE4a природного очага 
в 2025 г. (площадь очага – 11 663 км2; площадь эпизоотии в 2024 г. – 226,6 км2; площадь эпизоотии в 2025 г. – 440,7 км2):
1 – регистрация штаммов и ДНК Y. pestis pestis; 2 – регистрация ДНК Y. pestis pestis; 3 – эпизоотический сектор

Fig. 3. Results of epizootiological monitoring of the territory of the Gorno-Altai high-mountain 4.ANT, 0.PE4a natural focus in 2025 (area of 
the focus – 11 663 km2; epizooty range in 2024 – 226.6 km2; epizooty range in 2025 – 440.7 km2):
1 – registration of Y. pestis pestis strains and DNA; 2 – registration of Y. pestis pestis DNA; 3 – the epizootic sector
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ческих рисков необходимо выполнение Комплексно
го плана мероприятий учреждений Роспотребнад
зора по оздоровлению Горно-Алтайского высокогор-
ного природного очага чумы в Кош-Агачском районе 
Республики Алтай в 2026 г.

Тувинский горный 4.ANT природный очаг. 
В 2025 г. эпизоотия зарегистрирована в Монгун-
Тайгинском кожууне Республики Тыва на террито-
рии Толайлыгского мезоочага в урочище Балыктыг, 
расположенном в границах одного сектора на пло-
щади 82,1 км2 (в 2024 г. в Каргинском мезоочаге –  
в двух урочищах в одном секторе на площади 
82,3 км2) (рис. 4). 

Получено 8 культур возбудителя чумы основно-
го подвида Y. pestis pestis (в 2024 г. – 4). Все культуры 
выделены от блох, собранных из входов нор длин-
нохвостого суслика (7 изолятов – от основного пере-
носчика чумы Citellophilus tesquorum и 1 культура –  
в пробе от блохи суслика Frontopsylla elatoides). При 
исследовании полевого материала молекулярно-
генетическим методом (ПЦР) получено 8 положи-
тельных результатов, все от проб, из которых вы-
делены культуры возбудителя чумы (2024 г. – 49). 
В 2025 г. отмечено снижение эпизоотической актив-
ности Тувинского природного очага чумы.

В 2025 г. численность длиннохвостого суслика 
весной составляла 3,4 особи на 1 га (2024 г. – 3,0; 

СМЗ – 4,4). Общий ИО блох на длиннохвостом сус-
лике составил 4,8 (2024 г. – 5,0); вшей – 4,2 (2024 г. –  
0,6); личинок и нимф иксодовых клещей – 15,5 
(2024 г. – 14,5), гамазовых клещей – 0,1 (2024 г. – 
0,09). ИО блох во входах нор суслика вырос до 1,14 
(2024 г. – 0,38); в гнездах суслика – до 164,7 (2024 г. –  
88,2). В 2025 г. отмечено значительное повышение 
численности блох во входах нор и гнездах длинно
хвостого суслика. 

Средние показатели численности монгольско-
го сурка (тарбагана) в 2025 г. составляли 1,0 жило-
го бутана на 1 га. Популяции пищух продолжают 
оставаться в состоянии депрессии. Весенние по-
казатели численности монгольской пищухи со-
ставляли 1,6 жилой колонии на 1 га (2024 г. – 0,9), 
средняя численность даурской пищухи – 2,0 жилой 
колонии на 1 га (2024 г. – 1,3 жилой колонии на 1 га). 
В 2025 г. отмечена низкая численность мышевидных 
грызунов в природных стациях – 1,8 % попадания 
в орудия лова (2024 г. – 0,7 %). В закрытых стациях 
(кошары и зимники чабанов) численность мышевид-
ных грызунов достигала 5,4 % попадания в орудия 
лова (2024 г. – 5,6 %).

В 2026 г. резкие изменения численности основ-
ного и второстепенных носителей маловероятны. 
Численность длиннохвостого суслика останется 
на среднем уровне, как и численность тарбагана. 

Рис. 4. Результаты эпизоотологического мониторинга территории Тувинского горного 4.ANT природного очага чумы в 2025 г.  
(площадь очага – 10 715 км2; площадь эпизоотии в 2024 г. – 82,3 км2; площадь эпизоотии в 2025 г. – 82,1 км2):
1 – регистрация штаммов и ДНК Y. pestis pestis

Fig. 4. Results of epizootiological monitoring of the territory of the Tuva mountain 4.ANT plague focus in 2025 (area of the focus – 10 715 km2; 
epizooty range in 2024 – 82.3 km2; epizooty range in 2025  – 82.1 km2): 
1 – registration of Y. pestis pestis strains and DNA
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Высокий запас блох, в первую очередь основного 
переносчика, с большой вероятностью окажет по-
ложительное влияние на интенсивность эпизоотиче-
ского процесса, в связи с чем в Тувинском природ-
ном очаге чумы в 2026 г. прогнозируется развитие 
локальных эпизоотий чумы. Для обеспечения эпиде-
миологического благополучия необходимо выполне-
ние Комплексного плана мероприятий учреждений 
Роспотребнадзора по снижению рисков в Тувинском 
природном очаге чумы в Монгун-Тайгинском, 
Овюрском и Тэс-Хемском районах (кожуунах) 
Республики Тыва в 2026 г.

В 2026 г. прогнозируется сохранение низкого 
эпизоотического потенциала Волго-Уральского степ-
ного, Волго-Уральского песчаного, Прикаспийского 
Северо-Западного степного, Прикаспийского песча-
ного, Дагестанского равнинно-предгорного, Терско-
Сунженского низкогорного, Забайкальского степ-
ного и Восточно-Кавказского высокогорного при-
родных очагов. Развитие эпизоотий и сохранение 
напряженной эпидемиологической обстановки про-
гнозируется в Тувинском горном (Республика Тыва), 
Горно-Алтайском (Республика Алтай) и Центрально-
Кавказском (Карачаево-Черкесская, Кабардино-Бал
карская республики) высокогорных природных оча-
гах чумы. 

Подчеркнем, что снижение эпидемических рис
ков и обеспечение эпидемиологического благополу-
чия по чуме на территории эпизоотически активных 
природных очагов чумы достигнуто в результате 
ежегодной актуализации и выполнения комплексных 
планов противочумных учреждений профилактиче-
ских (противоэпидемических) мероприятий. Основой 
научного обоснования объемов профилактических 
(противоэпидемических) комплексных планов по 
снижению рисков заражения в активных природных 
очагах чумы Российской Федерации служат базы 
данных электронных паспортов Тувинского горного, 
Горно-Алтайского и Центрально-Кавказского высо-
когорного природных очагов чумы, размещенные 
на ГИС-портале ФКУН Российский противочумный 
институт «Микроб» Роспотребнадзора. При плани-
ровании объемов профилактических (противоэпи-
демических) мероприятий основное внимание уде-
ляется территориям, характеризующимся высокими 
рисками заражения. Выявление таких участков про-
водится на основе наложения слоев электронных 
паспортов природных очагов чумы, характеризую-
щих состояние численности постоянных и времен-
ных контингентов населения, размещения и числен-
ности носителей и переносчиков возбудителя чумы, 
частоты эпизоотических и эпидемических проявле-
ний в каждом секторе. 

В заключение отметим, что в настоящее вре-
мя заблаговременная профилактика становится 
главным направлением оздоровления природных 
очагов чумы и снижения эпидемических рисков. 
Современный комплекс заблаговременных профи-
лактических мероприятий является основой про-

активного эпидемиологического надзора за чумой 
на территории Российской Федерации [16]. Важное 
место в комплексе проводимых мер занимают раз-
дел эпизоотологического и эпидемиологического 
прогнозирования эпидемиологической обстановки 
и, как следствие, эпидемиологического районирова-
ния. Последний осуществляется на основе результа-
тов эпизоотологического мониторинга, применения 
ГИС-инструментария, учитывающего факторы, тер-
ритории, контингенты и сроки риска заражения чу-
мой среди населения [17]. 
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Результаты эпидемиологического надзора за лихорадкой Западного Нила  
в Российской Федерации в 2025 г. Прогноз эпидемиологической ситуации на 2026 г.

Волгоградский научно-исследовательский противочумный институт, Волгоград, Российская Федерация

Представлен обзор эпидемиологической обстановки по лихорадке Западного Нила (ЛЗН) в мире и Российской 
Федерации в 2025 г., дан прогноз на 2026 г. При оценке интенсивности эпидемического процесса в Российской 
Федерации в 2025 г. установлено снижение заболеваемости (145 случаев) в 3 раза относительно 2024 г. (440) и 
1,3 раза – среднемноголетнего значения (183,2). Заболеваемость зарегистрирована в 22 субъектах, в том числе в 
четырех – впервые: в Республике Северная Осетия – Алания, Кировской и Курганской областях, Забайкальском 
крае. По сравнению с данными многолетних наблюдений в 2025 г. отмечено позднее начало эпидемического се-
зона, доминирование среди заболевших лиц женского пола, существенное увеличение удельного веса заражений 
вирусом Западного Нила (ВЗН) по месту постоянного проживания в городах. Территориальное распределение 
случаев, возрастная и социальная структура заболеваемости и клинических проявлений ЛЗН соответствовали 
среднемноголетним данным. В 2025 г. сохранилась тенденция увеличения объемов и территориального охвата 
мониторинговыми исследованиями: активное выявление случаев ЛЗН проведено в 68 субъектах (в 2024 г. – 62, 
среднемноголетний показатель – 44), эпизоотологический мониторинг – 86 (81 и 68 соответственно), изучение 
иммунной прослойки – 78 (69 и 47 соответственно). Энзоотичная циркуляция ВЗН подтверждена в 14 субъектах, 
впервые – в Тамбовской области. Доля положительных находок в зоолого-энтомологическом материале в 2025 г. 
составила 0,12 % (в 2024 г. – 0,17 %, среднемноголетний показатель – 0,18 %), что может свидетельствовать о 
снижении интенсивности эпизоотического процесса ЛЗН в России. В 2025 г. на территории европейской части 
страны установлена циркуляция ВЗН 2-го генотипа, в структуре популяции которого превалировал геновариант 
ABB.1.1. В предстоящий сезон в эпидемический процесс наиболее активно будут вовлечены субъекты Южного, 
Центрального и Приволжского федеральных округов. При обеспечении эффективного мониторинга заболеваемо-
сти в среднесрочной перспективе ожидается сохранение показателей заболеваемости на уровне среднемноголет-
них значений, в долгосрочной – рост заболеваемости. 
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Abstract. An overview of the epidemiological situation on West Nile fever (WNF) in the world and the Russian 
Federation in 2025 is presented, a forecast for 2026 is provided. During the assessment of WNF epidemic process inten-
sity in the Russian Federation in 2025, a three-fold decrease in the incidence (145 cases) compared to 2024 (440) and 
a 1,3-fold decrease compared to the long-term average values (183,2) was revealed. The incidence was registered in 
22 constituent entities, including 4 previously unaffected: Republic of North Ossetia-Alania, Kirov and Kurgan Regions, 
Trans-Baikal Territory. Compared with long-term observation data, 2025 was characterized by a late onset of the epi-
demic season, a predominance of women among cases, and a significant increase in the proportion of West Nile virus 
infections by place of permanent residence in cities. The territorial distribution of cases, the age and social structure of 
the incidence and clinical manifestations of WNF were consistent with the long-term average data. In 2025, the trend of 
increasing volume and territorial coverage of monitoring studies continued: active detection of WNF cases was conduc
ted in 68 constituent entities (in 2024 – 62, the long-term average – 44), epizootiological monitoring was carried out in  
86 entities (81 and 68, respectively), and the immune cohort was studied in 78 (69 and 47, respectively). Enzootic circu-
lation of West Nile virus was confirmed in 14 constituent entities, for the first time – in the Tambov Region. The propor-
tion of positive findings in zoological and entomological material in 2025 was 0.12 % (in 2024 – 0.17 %, the long-term  
average – 0.18%), which may indicate a decrease in the intensity of the WNF epizootic process in Russia. In 2025, circu-
lation of West Nile virus lineage 2 was detected in the European part of the country, with the ABB.1.1 genovariant pre-
dominating in its population structure. During the upcoming season, the Southern, Central, and Volga Federal Districts 
will be most actively involved in the epidemic process. With effective monitoring, incidence rates are expected to remain 
at the long-term average level in the medium term, in the long-run – the increase in incidence rate is predicted.
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Ситуация по лихорадке Западного Нила (ЛЗН) 
в мире. ЛЗН – одна из наиболее широко распростра-
ненных арбовирусных инфекций, ареал которой 
охватывает Африку, Австралию, Азию, Северную 
и Южную Америку и большую часть Европы [1, 2]. 
В 2025 г. проявления эпидемического процесса 
ЛЗН официально зарегистрированы в 22 странах 
(в 2024 г. – 29). Cлучаи заболевания в разрезе ре-
гионов мира распределены следующим образом: 
Америка – 67,5 %, Европа – 31,8 %, другие регио-
ны – 0,7 %.

В США лабораторно подтверждено 2076 случа-
ев ЛЗН [3], что превысило показатель прошлого года 
(1791 случай), но в целом соответствовало средне-
многолетнему значению (1999–2024 гг., 2096 слу-
чаев) [4]. На нейроинвазивные формы заболевания 
пришлось 69,1 % от всех случаев ЛЗН (в 2024 г. – 
74,5 %, 1999–2024 гг. – 52,2 %). Информация о ле-
тальных исходах, сопряженных с ЛЗН, в 2025 г. в 
официальных источниках отсутствует (в 2024 г. 
летальность составила 9,2 %, в 1999–2024 гг. – 
5,1 %) [3, 4]. Заболеваемость ЛЗН зарегистриро-
вана в 47 административных территориях США 
(в 2024 г. – 49) с наибольшим количеством случаев в 
штатах Колорадо (285), Иллинойс (149), Техас (127) 
и Миннесота (122). Энзоотичная циркуляция виру-
са Западного Нила (ВЗН) установлена в 46 штатах 
(в 2024 г. – 44) [3, 4]. 

В Канаде в сезон 2025 г. отмечен более суще-
ственный рост (в 1,7 раза) числа случаев ЛЗН от-
носительно прошлого года (303 и 176 случаев со-
ответственно), однако заболеваемость была также 
сопоставима со среднемноголетним показателем 
(в 2002–2024 гг. – 297 случаев). Случаи заболева-
ния, обусловленные местной передачей ВЗН, заре-
гистрированы в 6 административных территориях 
(в 2024 г. – 5), из них 95,9 % случаев пришлось на 
провинции Онтарио и Квебек (169 и 114 больных 
соответственно) [5]. Тяжелое клиническое тече-
ние ЛЗН с поражением центральной нервной си-
стемы (ЦНС) диагностировано у 57,8 % пациентов 
(в 2024 г. – 55,7 %, среднемноголетние данные от-
сутствуют). Летальность в 2025 г. составила 3,0 % 

(данные за 2024 г. в открытых источниках не пред-
ставлены, в 2003–2023 гг. – 1,9 %). Течение эпизоо-
тического процесса ЛЗН подтверждено на терри-
тории 6 провинций (в 2024 г. – 5). В 2025 г. зареги-
стрированы 318 случаев ЛЗН с летальным исходом 
среди птиц и 49 случаев среди представителей се-
мейства лошадиных, а также РНК ВЗН обнаружена 
в 415 пробах комаров [5].

В странах Европы суммарно зарегистрирован 
1121 случай заболевания ЛЗН, что ниже показате-
ля прошлого года (1437 случаев), однако в 1,7 раза 
превысило среднемноголетнее значение (в 2010–
2024 гг. – 643). Проявления ЛЗН характеризовались 
менее выраженной экстенсивностью: случаи заболе-
вания отмечены на территории 14 стран (в 2024 г. – 
20) [6, 7]. Эпидемический подъем заболеваемости 
ЛЗН зафиксирован в Италии. Зарегистрированное 
здесь число заболевших (787 случаев) превысило 
показатель 2024 г. (455) и предыдущих лет эпиде-
мических вспышек (2018 г. – 576, 2022 г. – 723) [6]. 
Относительно других стран Европы рост заболевае-
мости ЛЗН также наблюдался во Франции (в 2025 г. – 
62 случая, 2024 г. – 39) [6, 7]. Усредненная леталь-
ность составила 8,7 % (в 2024 г. – 8,3 %). Из обще-
го числа летальных исходов, зарегистрированных 
в Европе, 74,2 % случаев отмечено в Италии [6]. 
В 2025 г. суммарно 545 эпизоотий ЛЗН среди лоша-
дей и/или птиц выявлены в 11 странах Европы [6], 
из них в Австрии, Бельгии, Нидерландах и Кипре 
не зарегистрирована заболеваемость населения 
(в 2024 г. – 918 в 13 странах) [7].

Среди стран Африки случаи ЛЗН выявлены  
в Сенегале (4) [8], Азии – в Индии (6 больных, вклю-
чая 1 летальный исход) [9, 10] и Армении (1) [11], 
Ближнего Востока – в Израиле (11) [12] и 
Турции (1) [6], а также в Австралии (1) [13]. Об эпи-
зоотическом процессе ЛЗН сообщалось из 5 админи-
стративных территорий Израиля, а также из 2 насе-
ленных пунктов Туниса [14]. 

Таким образом, в 2025 г. наибольший вклад в 
глобальную заболеваемость ЛЗН, как и в предыду-
щие годы, внесен странами Американского региона. 
Заболеваемость ЛЗН не превысила среднемноголет-

Key words: West Nile fever, epidemic process, incidence structure, zoological-entomological and serological moni-
toring, West Nile virus, forecast.
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них значений во всех эндемичных странах, за исклю-
чением Италии.

Эпидемиологическая ситуация по ЛЗН   
в  России. В 2025 г. официально зарегистрирова-
но 145 случаев заболевания в 22 субъектах Рос
сийской Федерации: в Центральном федераль-
ном округе (ЦФО) – 12 случаев (Воронежская 
область – 2, Тамбовская – 9, Тульская – 1); Юж
ном (ЮФО) – 106 (Волгоградская область – 5, 
Ростовская – 2, Краснодарский край – 80, респуб
лики Адыгея – 1, Крым – 16, г. Севастополь – 2); 
Северо-Кавказском (СКФО) – 5 (Ставропольский 
край – 3, Республика Северная Осетия – Алания – 2); 
Приволжском (ПФО) – 17 (республики Татарстан – 
7, Башкортостан – 1, Ульяновская область – 1, 
Самарская – 2, Саратовская – 4, Кировская – 1, Перм
ский край – 1); Уральском (УФО) – 3 (Курганская об-
ласть – 1, Ханты-Мансийский автономный округ –  
Югра [ХМАО – Югра] – 2); Дальневосточном 
(ДФО) – 1 (Забайкальский край – 1); Северо-
Западном (СЗФО) – 1 (г. Санкт-Петербург – 1). 

Из общего числа случаев 143 (98,6 %) клас-
сифицированы как местные, 2 (1,4 %) – завозные 
(в Краснодарский край и Республику Башкортостан 
из Мальдивской Республики). Завозные случаи 
ЛЗН, связанные с посещением других эндемич-
ных регионов страны, выявлены в Пермском крае 
(1 – из Республики Крым), Самарской области 
(1 – из Ульяновской области), Ростовской (2 –  
из Краснодарского края), Санкт-Петербурге (1 – 
из Краснодарского края), ХМАО – Югре (1 – из 
Самарской области).

В 2025 г. показатель заболеваемости ЛЗН со-
ставил 0,1 случай на 100 тыс. населения Российской 
Федерации, что ниже уровня предыдущего года 
(0,3/100 тыс.) [15] и среднемноголетнего значения 

(2010–2024 гг. – 0,13/100 тыс.). Абсолютное число 
случаев ЛЗН в 2025 г. (145) снизилось в 3 раза отно-
сительно показателя 2024 г. (440) и в 1,3 раза – сред-
немноголетнего значения (183,2). В многолетней ди-
намике сохранилась тенденция к росту заболеваемо-
сти (рис. 1). Эпидемический процесс ЛЗН в 2025 г. 
характеризировался менее выраженной экстенсив-
ностью с регистрацией заболевших в 22 субъектах 
(в 2024 г. – 38 [15], 2010–2024 гг. – 23).

Снижение активности очагов ЛЗН в 2025 г., 
наиболее вероятно, связано с неблагоприятными для 
развития основных переносчиков ВЗН погодными 
и гидрологическими условиями, наблюдавшими-
ся в начале эпидемического сезона на большинстве 
территорий Российской Федерации. Прохождение 
холодных атмосферных фронтов с кратковременны-
ми заморозками и сильным ветром, медленное про-
гревание постоянных замкнутых водоемов, низкий 
уровень паводка на реках в сочетании с коротким 
периодом стояния паводковых вод привели к затяж-
ному развитию преимагинальных стадий переносчи-
ков и депрессии численности имаго. Коэффициент 
выживаемости вылетевших с зимовок самок кома-
ров родов Anopheles и Culex в условиях колебаний 
температуры был очень низким. Соответственно, 
численность комаров всех родов в этот период была 
ниже среднемноголетних показателей в большин-
стве субъектов, в том числе на территориях высокого 
эпидемиологического риска. 

Распределение случаев ЛЗН по федеральным 
округам в 2025 г. соответствовало данным много-
летних наблюдений. На субъекты ЮФО пришлось 
73,1 % от суммы всех случаев, ПФО – 11,7 %, ЦФО –  
8,3 %, СКФО – 3,4 %, УФО – 2,1 %, ДФО и СЗФО – 
по 0,7 %. Следует отметить, что в субъектах ЮФО, 
относящихся к территориям с высокой потенциаль-

Рис. 1. Динамика количества случаев заболевания ЛЗН и летальных исходов в России в 1997–2025 гг. 

Fig. 1. Dynamics of WNF incidence and lethal outcomes in Russia between 1997 and 2025
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ной эпидемической опасностью, интенсивность про-
явлений эпидемического процесса ЛЗН существенно 
варьировала. Наибольшее количество случаев отме-
чено в Краснодарском крае, на долю которого при-
шлось 55,2 % от общероссийской заболеваемости. 
Здесь же установлен рост инцидентности по срав-
нению со среднемноголетним значением (в 2025 г. –  
1,37/100 тыс., среднемноголетний – 0,73/100 тыс.). 
Вместе с тем в этом субъекте, как и в целом в 
Российской Федерации, в 2025 г. зафиксировано 
снижение уровня заболеваемости ЛЗН относительно 
2023 г. (1,64/100 тыс.) и 2024 г. (1,89/100 тыс.) [15]. 
В «старых» очагах ЛЗН (Астраханская и Ростовская 
области) случаи заболевания, связанные с местной 
передачей ВЗН, официально не зарегистрированы, 
что требует оценки эффективности проводимого 
здесь эпидемиологического мониторинга.

В 2025 г. местная передача ВЗН впервые под-
тверждена на четырех новых территориях: в Рес
публике Северная Осетия – Алания, Кировской и 
Курганской областях, Забайкальском крае. В этих 
субъектах случаи верифицированы специалистами 
Референс-центра по мониторингу за ЛЗН при обсле-
довании пациентов с лихорадками неясной этиологии 
в рамках научно-исследовательской работы по изуче-
нию распространения этой инфекции в России. 

Выявление случаев ЛЗН на вышеперечислен-
ных территориях представлялось логичным ввиду 
того, что ранее здесь были получены доказательства 
энзоотичной циркуляции ВЗН. Так, в Курганской об-
ласти ВЗН впервые изолирован в 1972 г. от ондатры 
Ondatra zibethicus и впоследствии типирован как ге-
нотип 1а [16]. На территории Забайкальского края, 

согласно данным Управления Роспотребнадзора 
и ФБУН ГНЦ ВБ «Вектор» Роспотребнадзора, 
маркеры ВЗН выявлены в различные годы при ис-
следовании материала от мелких млекопитающих 
(2009 г. – хомячок джунгарский Phodopus sungorus, 
хомячок барабинский Cricetulus barabensis, 2010 г. –  
пищуха даурская Ochotona dauurica, 2011 г. – по-
левка узкочерепная Lasiopodomys gregalis, 2016 г. –  
восточноазиатская мышь Apodemus peninsulae, сус-
лик даурский Spermophilus dauricus, пищуха да-
урская Ochotona dauurica), а также кровососущих 
комаров (2010 г. – вид не определен, 2024–2025 гг. –  
Anopheles messeae Fall., Aedes vexans Mg., Aedes 
caspius Pall., Aedes cyprius Ludl.) и клещей (2013 г. – 
Ixodes persulcatus). В Республике Северная Осетия –  
Алания и Кировской области зараженные ВЗН кома-
ры к. Anopheles maculipennis обнаружены в 2023 и 
2024 гг. соответственно [15, 17]. 

С учетом данных 2025 г. проявления эпидеми-
ческого процесса ЛЗН за многолетний период на-
блюдения подтверждены в 55 (61,8 %) субъектах 
Российской Федерации (рис. 2). Исходя из известной 
области циркуляции ВЗН, при активизации мони-
торинговых исследований наиболее вероятно даль-
нейшее расширение наших представлений об ареале 
ЛЗН в России.

Следствием неблагоприятных для развития воз-
будителя и жизнедеятельности переносчиков погод-
ных условий в начале сезона передачи ВЗН стала 
относительно поздняя регистрация первого местно-
го случая заболевания (в 2025 г. – 23-я календарная 
неделя, в 2024 г. – 19-я неделя, среднемноголетний –  
21-я неделя, наиболее раннее начало сезона уста-

Рис. 2. Территории России с установленной эпидемической активностью очагов ЛЗН в 1997–2025 гг.

Fig. 2. Territories of Russia with established epidemic activity of WNF foci in 1997–2025
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новлено на 13-й неделе в 2017 г.). Общая продолжи-
тельность эпидемического сезона 2025 г. составила 
21 неделю, в 2024 г. – 26 недель [15], в среднем за 
период 2010–2024 гг. – 22,1 недели. Регистрация слу-
чаев заболевания ЛЗН в 2025 г. (по дате постановки 
окончательного диагноза) отмечена в июне – 2,1 %, 
июле – 10,3 %, августе – 42,1 %, сентябре – 38,6 %, 
октябре – 6,2 % и декабре (завозной случай) – 0,7 % 
от общего числа случаев. Пик заболеваемости, как и 
в предыдущие годы, пришелся на конец лета – начало 
осени. Последний местный случай заболевания заре-
гистрирован на 43-й календарной неделе, в 2024 г. –  
на 44-й, среднемноголетний показатель – на 42-й, 
максимально – на 48-й (2018 г.).

В 2025 г., как и в предыдущие сезоны, преобла-
дали случаи заболевания ЛЗН без поражения ЦНС. 
Доля данной клинической формы ЛЗН составила 
76,6 % от общего количества случаев, что превысило 
показатель 2024 г. (70,6 %) [15] и среднемноголетнее 
значение (75,5 %). 

Нейроинвазивная форма болезни отмечена в 
23,4 % случаев (в 2024 г. – 29,4 % [15], среднемного-
летний показатель – 24,5 %). В отдельных субъектах 
доля случаев ЛЗН с поражением ЦНС была выше 
общероссийского уровня: Ульяновская область –  
1 случай (100 %), Республика Татарстан – 4 случая 
(57 %), Воронежская область и ХМАО – Югра – по 
1 случаю (50 %), Тамбовская область – 3 случая 
(33 %). Увеличение удельного веса нейроинвазив-
ных форм во всех вышеперечисленных субъектах, 
наиболее вероятно, свидетельствует о недостаточно 
эффективном выявлении случаев ЛЗН, протекавших 
без признаков поражения ЦНС.

В структуре форм клинического течения за-
болевания превалировала среднетяжелая форма – 
72,4 % (в 2024 г. – 73,3 % [15], среднемноголетний 
показатель – 71,5 %). Доля легких форм в среднем 
по России составила 17,9 % (в 2024 г. – 12,1 %, сред-
немноголетний показатель – 17,1 %). Относительно 
предыдущего года установлено увеличение удельно-
го веса ЛЗН легкой формы в Краснодарском крае –  
14,0 % (в 2024 г. – 7,0 %) и Республике Крым –  
31,0 % (в 2024 г. – 0), что связано с повышением на-
стороженности медицинских специалистов к выяв-
лению таких больных. Тяжелое течение ЛЗН отме-
чено в 9,7 % случаев (в 2024 г. – 14,1 %, среднемно-
голетний показатель – 11,4 %).

В 6 случаях заболевание ЛЗН завершилось ле-
тальным исходом: Краснодарский край – 5, Вол
гоградская область – 1. Из них 2 случая смерти от 
ЛЗН (оба в Краснодарском крае) не включены в 
статистическую отчетность по результатам патоло-
гоанатомического заключения. Все летальные ис-
ходы отмечены среди пациентов возрастной группы 
70 лет и старше. Летальность в среднем по России 
составила 2,8 % (в 2024 г. – 4,3 %, средняя за период 
2009–2024 гг. – 2,2 %), что ниже аналогичных пока-
зателей, зарегистрированных в других эндемичных 
по ЛЗН странах мира [4–6].

В структуре заболеваемости ЛЗН в 2025 г., как и 
в предыдущие годы, преобладало городское населе-
ние – 73,8 % (в 2024 г. – 70,7 %, среднемноголетний 
показатель – 73,8 %). Удельный вес сельского насе-
ления соответственно составил 26,2 % (в 2024 г. –  
29,3 %, среднемноголетний показатель – 26,2 %). 
Можно констатировать, что в сельской местности 
выявление больных ЛЗН по-прежнему проводится 
недостаточно эффективно.

В 2025 г. впервые за многолетний период на-
блюдения среди заболевших отмечено доминиро-
вание лиц женского пола: их доля составила 53,1 % 
(в 2024 г. – 38,9 %, среднемноголетний показатель – 
42,8 %). Полученные данные требуют дальнейшего 
изучения в динамике, поскольку на очаговых по ЛЗН 
территориях, включая Россию, частота регистра-
ции случаев заболевания среди мужчин в среднем в 
1,3 раза выше, чем женщин [4].

В 2025 г. сохранилась многолетняя тенденция 
доминирования в возрастной структуре заболевае-
мости лиц в возрасте 60 лет и старше, что составляет 
39,3 % от совокупного количества больных (в 2024 г. –  
39,1 %, среднемноголетний показатель – 33,5 %). 
Отмечено снижение доли детей в возрасте до 14 лет 
в 1,9 раза относительно показателя 2024 г. (2,8 %, 
в 2024 г. – 5,5 %, среднемноголетний показатель – 
5,7 %), 15–19 лет – в 4,6 раза (0,7 %, в 2024 г. – 3,2 %, 
среднемноголетний показатель – 3,1 %), а также 
увеличение возрастной группы 20–29 лет в 1,6 раза 
(10,3 %, в 2024 г. – 6,4 %, среднемноголетний пока-
затель – 10,4 %). Случаи ЛЗН среди детей в возрасте 
до 14 лет выявлены в Волгоградской и Ульяновской 
областях, республиках Крым и Северная Осетия – 
Алания (по 1 случаю). Низкая выявляемость ЛЗН 
среди детей и подростков связана с преимуществен-
ным течением заболевания в данных возрастных 
группах в легкой форме. Удельный вес заболевших 
в других возрастных категориях не претерпел су-
щественных изменений относительно показателей 
предыдущего года.

Социальная структура больных характеризова-
лась преобладанием (95,9 %) в 2025 г. таких групп, как 
работающее население – 38,6 % (в 2024 г. – 37,1 %, 
среднемноголетний показатель – 42,1 %), пенсионе-
ры – 34,5 % (в 2024 г. – 33,0 %, среднемноголетний 
показатель – 28,6 %), неработающее население трудо-
способного возраста – 22,8 % (в 2024 г. – 21,1 %, сред-
немноголетний показатель – 20,7 %) [15]. Остальной 
вклад в совокупную заболеваемость ЛЗН вносят сту-
денты, неорганизованные и организованные дети, од-
нако при сравнении доли данных групп населения не 
выявлено статистически значимых различий.

Данные эпидемиологических расследований 
свидетельствуют о том, что большинство случаев за-
болевания связаны с заражением ВЗН по месту по-
стоянного проживания – 80,7 % больных (в 2024 г. –  
70,8 %, среднемноголетний показатель – 55,3 %), 
в том числе в сельской местности – 27,6 % (в 2024 г. –  
25,3 %, среднемноголетний показатель – 25,1 %), 
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в городах – 53,1 % (в 2024 г. – 45,5 %, среднемно-
голетний показатель – 30,2 %). Выявленная частота 
случаев заражений ВЗН в городских условиях явля-
ется самой высокой за многолетний период наблю-
дения и свидетельствует об активности антропоур-
гических очагов ЛЗН (рис. 3). С пребыванием на 
дачных (садово-огородных) участках связано 9,0 % 
заражений (в 2024 г. – 10,9 %, среднемноголетний 
показатель – 23,4 %). Посещение природных мест 
отдыха обусловило возникновение 10,3 % случаев 
заболевания (в 2024 г. – 18,3 % [15], среднемного-
летний показатель – 21,3 %). 

Что касается факторов заражения, то 91,0 % 
больных связывали возникновение заболевания с 
укусами комаров (в 2024 г. – 73,2 %, среднемного-
летний показатель – 90,6 %).

С учетом вышеизложенного в 2025 г. на терри-
тории Российской Федерации установлено снижение 
экстенсивности и интенсивности эпидемического 
процесса ЛЗН, соответствие территориального и по-
месячного распределения случаев ЛЗН среднемно-
голетним данным, позднее относительно средне-
многолетних значений начало эпидемического сезо-
на, доминирование среди заболевших лиц женского 
пола, что не согласуется с характерной для ЛЗН 
структурой заболеваемости, существенное увеличе-
ние по сравнению со среднемноголетними данными 
и 2024 г. удельного веса заражений ВЗН по месту по-
стоянного проживания в городах.

Диагностика случаев заболеваний. Средствами 
диагностики ЛЗН к началу эпидемического сезона 
2025 г. были оснащены лаборатории медицинских 
организаций и/или ФБУЗ «Центр гигиены и эпи-
демиологии» в 67 (82,7 %) субъектах Российской 
Федерации (в 2024 г. – 43). 

Первичные диагностические исследования кли-
нического материала от больных с подтвержденным 
диагнозом ЛЗН выполнены на базе лабораторий 
медицинских организаций в 7 субъектах (в 2024 г. –  
10): в Воронежской, Тамбовской областях, Красно

дарском и Ставропольском краях, республиках 
Татарстан и Башкортостан, ХМАО – Югре. В 15 субъ-
ектах случаи ЛЗН лабораторно подтверждены на 
базе учреждений Роспотребнадзора, в том числе на 
территориях высокого и очень высокого эпидемио-
логического риска.

Этиологическая верификация диагноза ЛЗН 
проведена методом иммуноферментного анализа у 
91 больного (62,8 %), методом ОТ-ПЦР – 26 (17,9 %), 
с использованием комплекса методов – 28 (19,3 %). 
В целом доля случаев ЛЗН, подтвержденных мето-
дом ОТ-ПЦР, составила 37,2 % (в 2021 г. – 20,0 %, 
2022 г. – 16,0 %, 2023 г. – 24,0 %, 2024 г. – 31,6 %), 
что свидетельствует о его высокой эффективности 
при отборе материала от больных в ранние сроки от 
начала заболевания и высокой настороженности ме-
дицинских специалистов в отношении ЛЗН.

Диагноз ЛЗН в целом по России был выставлен 
на 13-й день после обращения пациентов за медицин-
ской помощью, что соответствовало среднемного-
летнему показателю (в 2018–2024 гг. – на 11-й день). 
Наиболее высокая готовность к выявлению и диа-
гностике случаев ЛЗН отмечена в отдельных субъек-
тах ЮФО (Краснодарский край, Волгоградская об-
ласть, Республика Крым), ЦФО (Тульская область) и 
ПФО (Саратовская область, республики Татарстан и 
Башкортостан). 

Результаты мониторинга за возбудителем 
ЛЗН в Российской Федерации в 2025 г. На террито-
рии Российской Федерации мониторинг заболевае-
мости в 2025 г. организован в 68 (76,4 %) субъектах 
(в 2024 г. – 62, 2010–2024 гг. – 44). В общей слож-
ности на наличие РНК ВЗН и/или IgM к возбудите-
лю ЛЗН обследовано 5997 человек: 5362 пациента, 
подозрительных на заболевание ЛЗН, и 635 лиц в 
эпидемических очагах с целью выявления бессим-
птомных и легких форм инфекции (в 2024 г. – 5103, 
2010–2024 гг. – 3329).

Таким образом, в 2025 г. сохранился рост объе-
мов исследований и количества территорий, прово-

Рис. 3. Динамика структуры заболеваемости ЛЗН по месту предполагаемого заражения в России за 2021–2025 гг.

Fig. 3. Dynamics of WNF incidence structure by the place of suspected infection in Russia for 2020–2025
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дивших эпидемиологический мониторинг. Однако 
в 5 субъектах с зарегистрированной заболеваемо-
стью населения лабораторное обследование ли-
хорадящих пациентов не проводилось, среди них 
Республика Калмыкия и Чеченская Республика – 
территории очень высокого эпидемиологического 
риска, Оренбургская область – высокого, Чувашская 
Республика – умеренного, Владимирская область – 
низкого. По-прежнему остается значительной доля 
субъектов, в которых диагностические обследования 
охватывают единичных пациентов с подозрением на 
ЛЗН, что не приводит к эффективному выявлению 
случаев заболевания. В 2025 г. их число составило 
17 субъектов, или 25,0 % от общего числа админи-
стративных территорий, проводивших мониторинг.

Распределение лихорадящих больных, обследо-
ванных на наличие маркеров ЛЗН, в разрезе феде-
ральных округов Российской Федерации представ-
лено следующим образом: ЮФО – 30,5 %, ПФО – 
26,3 %, ЦФО – 15,4 %, СКФО – 11,1 %, СФО – 7,1 %, 
ДФО – 4,2 %, УФО – 4,1 %, СЗФО – 0,8 %, новые 
субъекты – 0,5 %.

Наиболее высокий объем диагностических 
обследований в России, как и в предыдущие годы, 
пришелся на ЮФО. Однако между административ-
ными территориями, входящими в ЮФО, объем 
исследований распределен крайне неравномерно: 
53,9 % от всех лихорадящих больных с симптомати-
кой, не исключающей ЛЗН, в 2025 г. обследовано в 
Краснодарском крае. Увеличение количества лабо-
раторных обследований больных с подозрением на 
ЛЗН в 2025 г. по сравнению с 2024 г. установлено в 
Астраханской области (105 и 60 больных соответ-
ственно) и Республике Крым (393 и 167). В осталь-
ных субъектах ЮФО наблюдалось сокращение чис-
ла диагностических исследований.

В сезон 2025 г. отмечено увеличение количе-
ства лихорадящих больных, обследованных в ПФО, 
связанное с существенным ростом объемов мони-
торинговых исследований в Саратовской области 
(54,3 % от всех обследований в округе), и СКФО 
(за счет организации мониторинга в Республике 
Северная Осетия – Алания, Кабардино-Балкарской и 
Карачаево-Черкесской республиках).

Исследования по оценке состояния популяци-
онного иммунитета к возбудителю ЛЗН осуществля-
лись в 78 субъектах (в 2024 г. – 69, 2010–2024 гг. –  
47). Среди субъектов с зарегистрированными про-
явлениями эпидемического процесса ЛЗН изучение 
иммунной прослойки к ВЗН в 2025 г. не проведено в 
Карачаево-Черкесской Республике и Владимирской 
области.

Оценивая организационные аспекты сероло-
гического мониторинга, следует отметить низкие 
(менее 300 человек) объемы исследований в 54 субъ-
ектах (69,2 % от проводивших мониторинг), осо-
бенно в УФО, СФО и ДФО, а также недостаточный 
охват всех индикаторных групп населения. Три ре-
гламентированные группы населения обследованы 

только в 7 (9,0 %) субъектах Российской Федерации: 
в Воронежской, Курской, Липецкой, Астраханской 
областях, республиках Адыгея, Марий Эл и 
Мордовия.

В 2025 г. сохранилась положительная динамика 
проведения дифференцирующих диагностических 
исследований на территориях, эндемичных по кле-
щевому вирусному энцефалиту. Такие исследования 
выполнены в 16 из 21 субъекта, где выявлены IgG к 
возбудителю ЛЗН и предполагается сочетанная цир-
куляция вирусов Западного Нила и клещевого энце-
фалита.

Иммунная прослойка к ВЗН обнаружена у 
населения в 46 субъектах России (в 2024 г. – 48, 
2010–2024 гг. – 28). На юге европейской части стра-
ны положительные результаты серологических ис-
следований получены во всех субъектах, прово-
дивших мониторинг, за исключением республик 
Северная Осетия – Алания, Ингушетия и Чеченской 
Республики. Учитывая благоприятные экологиче-
ские условия для циркуляции ВЗН на этих террито-
риях, отсутствие данных о контакте населения с воз-
будителем ЛЗН требует анализа всех этапов проведе-
ния исследований. Среди южных регионов наиболее 
высокие значения серопревалентности установлены 
в Астраханской области (в среднем 40,2 %), а также 
новых субъектах – Запорожской области (18,0 %) и 
Донецкой Народной Республике (19,4 %).

В ЦФО уровень иммунной прослойки в сред-
нем составил 4,1 % при максимальных показателях 
в Воронежской (10,8 %) и Рязанской (9,8 %) обла-
стях, в ПФО – 2,2 % с наибольшими значениями в 
Саратовской области (6,5 %). В СЗФО, субъекты кото-
рого относятся к территориям низкого или неопреде-
ленного риска заражения ВЗН, при исключении пере-
крестных реакций с клещевым вирусным энцефали-
том уровень иммунной прослойки к ВЗН составил в 
г. Санкт-Петербурге 2,1 %, Ленинградской области –  
1 %, Новгородской области – 2 %, Мурманской об-
ласти – 4 %, Республике Коми – 3,5 %. 

В азиатской части России получены единич-
ные положительные находки: в Тюменской обла-
сти (3,0 %), Красноярском (0,3 %), Забайкальском 
(2,5 %, дифференциация с клещевым вирусным эн-
цефалитом не проведена) и Приморском (4,3 %) кра-
ях, Еврейской автономной области (0,9 %).

Зоолого-энтомологический мониторинг в 2025 г. 
организован в 86 (96,6 %) из 89 субъектов Российской 
Федерации (в 2024 г. – 81, среднемноголетний пока-
затель за 2013–2024 гг. – 68,3). Мониторинговые ис-
следования не проводились во Владимирской обла-
сти – территория с подтвержденной ранее заболевае-
мостью, а также в Мурманской области и Чукотском 
автономном округе, где доказательств энзоотичной 
циркуляции вируса не получено. 

В 2025 г. отмечена активизация мониторинго-
вых исследований, направленных на оценку инфици-
рованности ВЗН его основных носителей и перенос-
чиков. Отбор и исследование кровососущих комаров 
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на наличие маркеров возбудителя ЛЗН проведены 
в 85 субъектах Российской Федерации (в 2024 г. – 
78, среднемноголетний показатель – 63), птиц – 66 
(в 2024 г. – 34, среднемноголетний показатель – 
22,8). Обследование сельскохозяйственных живот-
ных (крупный рогатый скот, лошади) на наличие ан-
тител к ВЗН или РНК ВЗН выполнено в 12 субъектах 
(в 2024 г. – 5, среднемноголетний показатель – 11,2). 
Наряду с этим материал от мелких млекопитающих 
исследован на зараженность ВЗН в 71 субъекте, что 
выше показателя 2024 г. (47) и среднемноголетнего 
показателя (33,9), клещей – в 76 субъектах (в 2024 г. –  
59, среднемноголетний показатель – 46,3).

Несмотря на отмечаемую общую тенденцию 
повышения качества организационных мероприятий 
эпизоотологического мониторинга в России, включая 
зоны очень высокого и высокого риска, в большинстве 
субъектов исследования проводились в объемах, не-
достаточных для получения достоверных данных об 

интенсивности эпизоотического процесса. Так, объе
мы исследований зоолого-энтомологического мате-
риала соответствовали минимальным, регламентиро-
ванным МУ 3.1/4.2.4069‑24 «Эпидемиологический 
надзор, лабораторная диагностика и профилактика 
лихорадки Западного Нила», только в 8 субъектах 
(9,0 %). 

В сезон 2025 г. РНК/АГ ВЗН или маркеры им-
мунного ответа к возбудителю инфекции выявлены 
у носителей, переносчиков и индикаторных видов 
животных в 14 субъектах Российской Федерации 
(в 2024 г. – 19, 2013–2024 гг. – 9), из них впервые 
в Тамбовской области (таблица). Таким образом, 
суммарно за период изучения ЛЗН в России энзоо-
тичная циркуляция подтверждена на территории  
59 субъектов.

Доля положительных находок в зоолого-
энтомологическом материале, полученных учреж-
дениями Роспотребнадзора (без данных Референс-

Положительные результаты исследований зоолого-энтомологического материала в 2025 г.  
(согласно данным управлений Роспотребнадзора по субъектам Российской Федерации, Референс-центра)

Positive results of studies of zoological and entomological material in 2025 (according to the data  
from the Rospotrebnadzor Administrations in the constituent entities of the Russian Federation, Reference Center)

Субъект  
Российской Федерации

Constituent entity  
of the Russian Federation

Обнаружение маркеров ЛЗН / WNF markers detection Учреждение, проводившее  
лабораторные исследования

Institution that conducted  
the laboratory tests

РНК / RNA АТ или АГ / Ab or Ag

1 2 3 4

Московская область
Moscow Region

–
Лошади / Horses: 

Equus ferus caballus – 10
Центр гигиены и эпидемиологии1

Center of Hygiene and Epidemiology 

Воронежская область
Voronezh Region

–

Лошади / Horses: 
Equus ferus caballus – 7; 

Корова домашняя / Domestic cow:  
Bos taurus – 5

Центр гигиены и эпидемиологии 
Center of Hygiene and Epidemiology 

Тамбовская область
Tambov Region

Комары / Mosquitoes: 
Culex pipiens L. – 1

–
Центр гигиены и эпидемиологии 

Center of Hygiene and Epidemiology 

Комары / Mosquitoes: 
Culex pipiens L. – 3,  

к. Anopheles maculipennis Mg. /  
Anopheles maculipennis complex Mg. – 2

–
Референс-центр2

Reference Center 

Тульская область
Tula Region

Комары / Mosquitoes: 
Culex pipiens L. – 1

–
Центр гигиены и эпидемиологии 

Center of Hygiene and Epidemiology

Курская область
Kursk Region

–
Лошади / Horses: 

Equus ferus caballus – 10

Курская областная ветеринарная  
лаборатория

Kursk regional veterinary laboratory

Республика Адыгея
Republic of Adygea

Комары / Mosquitoes: 
Culex pipiens L. – 2

–
Центр гигиены и эпидемиологии 

Center of Hygiene and Epidemiology 

Астраханская область
Astrakhan Region

Комары / Mosquitoes: 
Coquillettidia richiardii Fic. – 2,  

Aedes caspius Pall. – 1

Мелкие млекопитающие:  
малая бурозубка /  
Small mammals:  

eurasian pygmy shrew: 
Sorex minutus L. – 1

Астраханская ПЧС
Astrakhan Plague Control Station 

Комары / Mosquitoes: 
Culex pipiens L. – 1;

Клещи / Ticks: 
Rhipicephalus pumilio Sch. – 1

–
Референс-центр
Reference Center

Краснодарский край
Krasnodar Territory

Комары / Mosquitoes: 
Culex pipiens L. – 1

–
Причерноморская ПЧС 

Black Sea Plague Control Station
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Окончание таблицы / Ending of the table

1 2 3 4

Ростовская область
Rostov Region

Клещи / Ticks: 
Hyalomma marginatum Koch – 1, 
Dermacentor marginatus Sulz. – 1

–
Центр гигиены и эпидемиологии

Center of Hygiene and Epidemiology 

Республика Крым
Republic of Crimea

Клещи / Ticks: 
Haemaphysalis punctata Can. and Fan. – 1

–
Центр гигиены и эпидемиологии

Center of Hygiene and Epidemiology

Город федерального значения 
Севастополь
City of Federal Significance 
Sevastopol

Комары / Mosquitoes: 
Culex pipiens L. – 1,  

Culex modestus Fic. – 1
–

Центр гигиены и эпидемиологии 
Center of Hygiene and Epidemiology 

Волгоградская область
Volgograd Region

Клещи / Ticks: 
Hyalomma marginatum Koch – 2

–
Центр гигиены и эпидемиологии

Center of Hygiene and Epidemiology 

Комары / Mosquitoes: 
Coquillettidia richiardii Fic. – 1,  

Culex pipiens L. – 1;
Птицы: большой баклан /  

Birds: great cormorant: 
Phalacrocorax carbo L. – 1

–
Референс-центр
Reference Center

Саратовская область
Saratov Region

–
Лошади / Horses: 

Equus ferus caballus – 9

Российский противочумный  
институт «Микроб» 

Russian Research Anti-Plague  
Institute “Microbe” 

Донецкая Народная  
Республика
Donetsk People’s Republic

Мелкие млекопитающие: домовая мышь / 
Small mammals: house mouse:  

Mus musculus L. – 1
–

СПЭБ Ростовского-на-Дону  
противочумного института 

SAET Rostov-on-Don Research  
Anti-Plague Institute

Примечания :  1ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиологии» в субъекте Российской Федерации; 2Референс-центр по мониторингу за возбудите-
лем ЛЗН.

No te s :  1Center of Hygiene and Epidemiology in the constituent entity of the Russian Federation; 2Reference Center for monitoring over the causative 
agent of WNF (Reference Center).

центра), в 2025 г. составила 0,12 %, что ниже пока-
зателя 2024 г. (0,17 %) и среднемноголетнего показа-
теля (0,18 %) и может свидетельствовать о снижении 
интенсивности эпизоотического процесса ЛЗН на 
территории Российской Федерации.

В целом результаты мониторинговых исследо-
ваний свидетельствуют о снижении эпизоотической 
и эпидемической активности очагов ЛЗН в сезон 
2025 г. На фоне роста территориального охвата, объе
мов и качества мероприятий эпидемиологическо-
го надзора данные проявления ЛЗН можно считать 
объективными. Для получения истинной картины о 
об интенсивности контакта населения на территории 
Урала, Сибири и Дальнего Востока необходимо су-
щественное увеличение объемов сероэпидемиологи-
ческих исследований.

Результаты вирусологических и молекулярно-
генетических исследований. В 2025 г. вирусологиче-
ским методом получено пять изолятов ВЗН 2-го гено-
типа: из Краснодарского края (2), Волгоградской (1) 
и впервые – Тамбовской и Тульской (по 1) областей. 

При типировании проб биологического мате-
риала, поступивших для углубленных исследова-
ний в Референс-центр, в исследуемых образцах об-
наружена только РНК ВЗН 2-го генотипа. Данный 
генотип выявлен в пробах клинического материала 
из ХМАО – Югры (завоз из Самарской области), 
Волгоградской, Саратовской, Воронежской обла-

стей, Республики Татарстан и Краснодарского края, 
аутопсийного материала – из Краснодарского края 
и Волгоградской области, полевого материала –  
из Краснодарского края, Тамбовской, Тульской, 
Волгоградской и Астраханской областей.

Из нативного материала получены 27 полно-
геномных последовательностей (Астраханская об
ласть – 2, Волгоградская – 4, Тамбовская – 2, Туль
ская – 1, Воронежская – 1, Краснодарский край – 
17) и 10 последовательностей фрагментов генома 
ВЗН 2-го генотипа (Волгоградская область – 2, 
Астраханская – 1, Саратовская – 2, Краснодарский 
край – 5). 

Филогенетический анализ показал, что 89,2 % 
образцов относятся к геноварианту ABB.1.1. 
С 2022 г. данный геновариант является доминирую-
щим на территории России и в настоящее время вы-
явлен в 17 субъектах. В 2025 г. циркуляция ВЗН, от-
носящегося к геноварианту ABB.1.1, подтверждена 
в Саратовской, Волгоградской и Астраханской об-
ластях, а также в Краснодарском крае. Особое вни-
мание привлекает ситуация в Краснодарском крае, 
где ранее регистрировался геновариант ABB.2.2.2. 
В 2023 г. популяционная структура ВЗН, циркули-
рующего на территории Краснодарского края, была 
представлена только геновариантом ABB.2.2.2, а в 
2024 г. геноварианты ABB.1.1 и ABB.2.2.2 выявлены 
в равном соотношении. В 2025 г. ВЗН, относящийся 
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к геноварианту ABB.2.2.2, в исследуемых пробах не 
обнаружен, что позволяет предположить его вытес-
нение другим, доминирующим в современный пери-
од геновариантом ABB.1.1.

На территории Российской Федерации в 2025 г. 
также продолжал циркулировать ВЗН геноварианта 
AAB.1, на долю которого пришлось 10,8 % исследо-
ванных образцов. Впервые циркуляция данного ге-
новарианта зафиксирована в Тамбовской, Тульской 
и Воронежской областях. Известно, что данный ге-
новариант преимущественно представлен изолята-
ми, циркулирующими в Европейском регионе. На 
территории России ранее присутствие геноварианта 
AAB.1 установлено в Орловской области, республи-
ках Татарстан и Крым. Обобщая полученные ре-
зультаты, отметим, что в 2025 г. представленность 
проб из различных регионов относительно 2024 г. 
существенно ниже, что не позволяет в полной мере 
оценить масштабы распространения геноварианта 
AAB.1 и обусловливает необходимость проведения 
дальнейшего мониторинга.

Таким образом, в 2025 г. сохранилось доминиро-
вание геноварианта ABB.1.1 в ряде регионов страны, 
включая Краснодарский край, где ранее циркулиро-
вавший геновариант ABB.2.2.2, по-видимому, пол-
ностью вытеснен геновариантом ABB.1.1. Наряду с 
этим установлена циркуляция геноварианта AAB.1 
с возможным расширением области его распро
странения.

Прогноз на 2026 г. По данным Гидрометцентра 
России, в 2026 г. сохранится тенденция к общему по-
теплению климата с превышением среднемноголет-
них температурных показателей относительно кли-
матической нормы. Период февраль – апрель 2026 г., 
по данным вероятностных моделей и сезонных кли-
матических расчетов Гидрометцентра России, будет 
характеризоваться положительным отклонением 
температуры воздуха на 1 °C и более на юге евро-
пейской части России, южных территориях Урала, 
Западной Сибири и Дальнего Востока. 

Резкое повышение среднесуточных температур 
воздуха в весенний период может привести к ранне-
му вылету с зимовок самок комаров родов Anopheles 
и Culex и началу сезона местной передачи ВЗН. 
В этот период возможна регистрация спорадических 
случаев заражения среди населения в результате кон-
такта с перезимовавшими инфицированными сам-
ками комаров. Согласно многолетним данным кли-
матических наблюдений, начало активной передачи 
возбудителя ЛЗН на юге европейской части страны 
приходится на третью декаду мая, в прилегающих 
субъектах ЦФО и ПФО – на первую половину июня, 
на остальных территориях ЦФО, ПФО, юге Урала, 
Западной Сибири, Дальнего Востока – на вторую 
половину июня – начало июля. Интенсивные прояв-
ления эпидемического процесса ЛЗН предполагают-
ся в период июль – сентябрь, а пик заболеваемости 
придется на август. Превышение средней температу-
ры воздуха в сентябре относительно климатической 

нормы будет способствовать продлению сроков ак-
тивности кровососущих комаров и сохранению рис
ка заражения населения.

В эпидемический процесс наиболее актив-
но будут вовлечены субъекты ЮФО, ЦФО и ПФО, 
в которых ранее выявлялись больные ЛЗН, а также 
маркеры ЛЗН в ходе сероэпидемиологического и 
зоолого-энтомологического обследования террито-
рии. Возможно возникновение единичных случаев 
заболевания в субъектах УФО, СФО и ДФО, а также 
СКФО и в новых субъектах.

При обеспечении эффективного мониторинга 
заболеваемости ЛЗН в среднесрочной перспективе 
на территории России ожидается сохранение ее по-
казателей в пределах среднемноголетних значений, 
а в долгосрочной – рост заболеваемости за счет уве-
личения объемов обследования больных, расшире-
ния ареала возбудителя и вовлечения в эпидемиче-
ский процесс большего числа субъектов.
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Широкое распространение хантавирусной инфекции с тенденцией к постоянному увеличению числа заболев-
ших является актуальной проблемой практического здравоохранения во всем мире. Цель работы – анализ осо-
бенностей эпизоотолого-эпидемиологической ситуации по геморрагической лихорадке с почечным синдромом в 
Ростовской области. Материалы и методы. Эпизоотологический мониторинг в 2023–2024 гг. проведен на 23 ад-
министративных территориях Ростовской области. Исследованы 1202 особи 14 видов мелких млекопитающих на 
наличие маркеров ортохантавирусов: в 2023 г. – 755, 2024 г. – 447. Определен уровень иммунной прослойки мест-
ного населения к ортохантавирусам методом ИФА. Результаты и обсуждение. За период исследования маркеры 
ортохантавирусов выявлены на семи административных территориях Ростовской области: в Красносулинском, 
Миллеровском, Каменском, Багаевском, Азовском, Орловском районах и окрестностях г. Ростова-на-Дону – в по-
пуляциях шести видов грызунов: домовой мыши, малой белозубки, малой лесной мыши, обыкновенной полевки, 
общественной полевки, серой крысы. Скрининговое изучение сывороток крови лиц, ранее не болевших ГЛПС, 
показало наличие иммуноглобулинов класса G в 2023 г. – 18,6 %, в 2024 г. – 3,3 %. Регулярные находки маркеров 
ортохантавирусов в популяциях мелких млекопитающих и ежегодное выявление серопозитивных проб среди 
условно здорового населения подтверждают существование полигостального природного очага и свидетельству-
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Abstract. The wide spread of hantavirus infection with a tendency to a constant increase in the number of cases is an 
urgent concern of practical healthcare worldwide. The aim of the work was to analyze the features of the epizootiological 
and epidemiological situation on hemorrhagic fever with renal syndrome in the Rostov Region. Materials and methods. 
Epizootiological monitoring in 2023–2024 was carried out in 23 administrative territories of the Rostov Region. 1202 
specimens of 14 small mammal species were examined for the presence of orthohantavirus markers: in 2023 – 755, in 
2024 – 447. The stratum of the local population that is immune to orthohantaviruses was identified using ELISA. Results 
and discussion. Throughout the study, hantavirus markers were detected in seven administrative territories of the region: 
Krasnosulinsky, Millerovsky, Kamensky, Bagaevsky, Azovsky, Orlovsky districts and the vicinity of Rostov-on-Don, in 
populations of six rodent species: house mouse, small white-toothed mouse, small forest mouse, field vole, social vole, 
gray rat. Screening study of blood sera from individuals who had not had HFRS before showed the presence of class G 
immunoglobulins in 2023 – 18.6 %, in 2024 – 3.3 %. Regular findings of orthohantavirus markers in populations of small 
mammals and the annual detection of seropositive samples among the conditionally healthy population confirm the exis-
tence of a polyhostal natural focus and indicate the population contacts with components of the parasitic system.

Key words: hemorrhagic fever with renal syndrome, Rostov Region, epidemiological monitoring. 
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Широкое распространение хантавирусной ин-
фекции с тенденцией к постоянному увеличению 
числа заболевших является актуальной проблемой 
практического здравоохранения эндемичных регио-
нов мира [1]. В Российской Федерации данная пато-
логия по числу больных занимает второе место среди 
природно-очаговых инфекций (ПОИ), с ежегодной 
регистрацией от 2000 до 14 000 пострадавших [2].

В последние десятилетия проблема геморраги-
ческой лихорадки с почечным синдромом (ГЛПС) 
стала особенно актуальной в России в связи с ростом 
заболеваемости и частотой вспышек на эндемичных 
территориях в силу влияния различных природно-
климатических и социальных факторов [3]. Увели
чение регистрации заболеваемости во многом обу-
словлено повышением уровня клинической осве-
домленности, разработкой чувствительных диагно-
стических тестов и интенсивными исследованиями 
в области эпидемиологии инфекции. Использование 
специфической лабораторной диагностики ГЛПС 
позволяет подтвердить предположение о возможном 
существовании легких и стертых форм клинического 
течения болезни. Существование таких форм, а так-
же погрешности диагностики определяют наличие 
естественного иммунитета у населения, значение 
которого отражает уровень клинической и серологи-
ческой диагностики и количество неучтенных боль-
ных [4]. В регионах среди населения формируется 
иммунологическая прослойка за счет переболевших 
ГЛПС манифестными, а также легкими и бессим-
птомными клиническими формами [5]. 

На уровень заболеваемости людей оказывает 
влияние численность популяции грызунов, основных 
переносчиков, и их инфицированность хантавируса-
ми [6]. В последнее время в Российской Федерации 
и мире регистрируют находки новых видов орто-
хантавирусов с неустановленной эпидемической 
значимостью, что в свою очередь многократно по-
вышает риски осложнения эпидемиологической си-
туации [7]. Исследование, проведенное в Бельгии, 
обнаружило высокие показатели IgG к ортоханта-
вирусам среди обследованных домашних животных 
(16,9 % у кошек и 4,9 % у собак) [8]. В ряде работ 

показано, что крыланы и летучие мыши-вампиры 
(семейство Phyllostomidae) могут быть инфицирова-
ны естественным путем [9, 10]. 

Серологический мониторинг является одним 
из важнейших методов изучения распространен-
ности природно-очаговых инфекций, в том числе 
и ГЛПС. Данный метод позволяет оценить реально 
сложившуюся эпидемиологическую обстановку на 
эндемичной территории, масштабы скрыто проте-
кающего эпидемического процесса и состояние на-
пряженности коллективного иммунитета к возбуди-
телям ГЛПС [11]. 

В Ростовской области (РО) случай заболева-
ния ГЛПС с установленным местным инфицирова-
нием впервые зарегистрирован в 2018 г., в после-
дующем еще один больной выявлен в 2019 г., два –  
в 2022 г. [12]. В 2023 и 2024 гг. заболеваемость 
ГЛПС не отмечалась. По данным информационного 
письма Референс-центра по мониторингу за гемор-
рагической лихорадкой с почечным синдромом от 
10.03.2025 № 02/4460-2025-27, РО отнесена к пер-
вой группе территорий, на которых заболеваемость в 
2024 г. не зарегистрирована. Однако по результатам 
проведенного на территории РО серомониторинго-
вого исследования ПОИ в 2020–2022 гг. выявлены 
антитела класса G к ортохантавирусам у условно 
здорового населения [13], что свидетельствует о зна-
чительной доле лиц, у которых инфекция протекает 
в легкой, бессимптомной, стертой формах, а также, 
вероятно, о недостаточной настороженности и ин-
формированности врачей в отношении данной ин-
фекции и отсутствии должного объема лабораторно-
го исследования пациентов с симптомами, не исклю-
чающими ГЛПС [1].

Цель работы – провести анализ особенностей 
эпизоотолого-эпидемиологической ситуации по ге-
моррагической лихорадке с почечным синдромом в 
Ростовской области.

Материалы и методы

Эпизоотологический мониторинг в 2023–
2024 гг. проводили на территориях шести природно-

Funding: The authors declare no additional financial support for this study.

Bioethics: Small mammal capture, sample preparation, and laboratory testing were performed using generally accepted methods 
regulated by the following Rospotrebnadzor guidelines: MR 3.1.3844-23 “Epidemiological Surveillance, Laboratory Diagnostics, 
and Prevention of Hemorrhagic Fever with Renal Syndrome” and SanPiN 3.3686-21 “Sanitary and Epidemiological Requirements 
for the Prevention of Infectious Diseases”. Biomaterial for determining the population’s immunity to orthohantaviruses was obtained 
in accordance with the principles of legality, ethical standards, and transparency. Informed voluntary consent was obtained from each 
donor. All stages of the study complied with Russian legislation and international ethical standards and were approved by the Bioethics 
Committee of the Rostov-on-Don Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor.

Corresponding author: Elena A. Bereznyak, e-mail: labbiobez@mail.ru.
Citation: Bereznyak E.A., Trishina A.V., Pichurina N.L., Lyubich Yu.A., Dobrovol’sky O.P., Zabashta M.V., Filipрenko A.V., Borodina T.N., Batashev V.V., Kovalev 

E.V., Gaevskaya N.E., Leonenko N.V. Modern Features of the Epizootiological and Epidemiological Situation on Hemorrhagic Fever with Renal Syndrome in the Rostov 
Region. Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2026; 1:64–72. (In Russian). DOI: 10.21055/0370-1069-2026-1-64-72

Received 30.05.2025. Revised 11.06.2025. Accepted 02.12.2025.

Bereznyak E.A., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-9416-2291		  Filipрenko A.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-1103-4244
Trishina A.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-8249-6577		  Borodina T.N., ORCID: https://orcid.org/0000-0001-6222-4331
Pichurina N.L., ORCID: https://orcid.org/0000-0003-1876-5397		  Batashev V.V., ORCID: https://orcid.org: 0000-0002-1840-9627
Lyubich Yu.A., ORCID: https://orcid.org0009-0002-3772-5710		  Kovalev E.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-0840-4638
Dobrovol’sky O.P., ORCID: https://orcid.org/0000-0003-0306-8724		  Gaevskaya N.E., ORCID: https://orcid.org/0000-0002-0762-3628
Zabashta M.V., ORCID: https://orcid.org/0000-0003-2134-6476		  Leonenko N.V., ORCID: https://orcid.org/0009-0006-3249-4350



66

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 1						      Оригинальные статьи

сельскохозяйственных зон Ростовской области, об-
следовано 23 административные территории.

Отлов мелких млекопитающих (ММ), пробо-
подготовку и лабораторные исследования осущест-
вляли общепринятыми методами, регламентирован-
ными МУ 3.1.3844-23 и СанПиН 3.3686-21. Все ста-
дии исследования соответствовали законодательству 
РФ, международным этическим нормам и одобрены 
комиссией по биоэтике ФКУЗ Ростовский-на-Дону 
противочумный институт Роспотребнадзора. 

Всего исследовано 1202 особи 14 видов гры-
зунов, насекомоядных и зайцеобразных, в 2023 г. – 
755 экз., 2024 г. – 447 экз. Использовали методы 
полимеразной цепной реакции (ПЦР) и иммунофер-
ментного анализа (ИФА) на наличие маркеров орто-
хантавирусов, в том числе для ПЦР – тест-систему 
«ОМ-Скрин-ГЛПС-РВ» (ООО «Синтол», Россия) –  
набор реагентов для выявления РНК ортохантави-
русов – возбудителей геморрагической лихорадки с 
почечным синдромом (Пуумала, Добрава, Хантаан, 
Сеул) и для ИФА – тест-систему «ХАНТАГНОСТ» 
(ФГУП «Предприятие по производству бактериаль-
ных и вирусных препаратов Института полиомие-
лита и вирусных энцефалитов им. М.П. Чумакова», 
Россия) в соответствии с инструкцией производите-
ля. Тест-системы специфичны к основным эпидеми-
чески значимым субтипам ортохантавирусов. 

Поперечные мониторинговые исследования по 
изучению состояния популяционного иммунитета 
к возбудителям ГЛПС проведены в период 2023–
2024 гг. В соответствии с МУ 3.1.3844-23 исследо-
ван уровень иммунной прослойки населения, ранее 
не болевшего ГЛПС, проживающего на изучаемой 
территории. Всего протестировано 795 остаточных 
сывороток крови (2023 г. – 118, 2024 г. – 677) жите-
лей РО, проживающих на 22 административных тер-
риториях РО и в трех городских округах (Ростов-на-
Дону, Шахты, Таганрог). Биоматериал был получен 
в соответствии с принципами законности, соблюде-
ния этических норм, открытости. От каждого донора 
получено информированное добровольное согласие. 
Лабораторную диагностику осуществляли путем 
выявления антител класса G к хантавирусам, возбу-
дителям ГЛПС, методом ИФА. В работе использова-
ли тест-системы «ВектоХанта – IgG» (АО «Вектор-
Бест», Россия) согласно инструкции производителя. 
Результаты реакции учитывали на регистрирующем 
фотометре Infinite F50 (TECAN, Австрия). 

Серологический статус каждого донора оцени-
вался по бинарной классификации по отношению к 
данному биомаркеру: серопозитивный или серонега-
тивный. Результаты в пределах «серой зоны» оцени-
вались как серонегативные, поскольку при проведе-
нии серомониторинговых исследований использова-
лись остаточные сыворотки крови и не было возмож-
ности тестировать парные сыворотки. Суммарная 
серопревалентность рассчитывалась как доля попу-
ляции, которая дала положительный результат для 
исследуемого биомаркера. Доверительные интерва-

лы для доли положительных проб определяли по ме-
тоду Уилсона при доверительной вероятности p≥0,95 
с использованием программных средств, предостав-
ляемых на сайте https://epitools.ausvet.com.au.

Результаты и обсуждение

Эпизоотологический мониторинг – один из 
основных компонентов эпидемиологического над-
зора за ГЛПС, включающий регулярное наблюдение 
за факторами абиотической и биотической среды, 
определяющими риски инфицирования населения. 

Мониторинговые исследования, проведенные в 
период 2023–2024 гг., позволили уточнить современ-
ный спектр ММ, потенциальных носителей возбуди-
телей природно-очаговых болезней, включающий 
14 видов зайцеобразных, грызунов и насекомоядных. 
Доминирующими видами являются: домовая мышь 
(Mus musculus Linnaeus, 1758), малая лесная мышь 
(Sylvaemus uralensis Pallas, 1811), обыкновенная по-
левка (Microtus arvalis Pallas, 1778), лесная мышь 
(S. sylvaticus Linnaeus, 1758). Содоминантами –  
малая белозубка (Crocidura suaveolens Pallas, 1811), 
малая бурозубка (Sorex minutes Linnaeus, 1766), кур-
ганчиковая мышь (M. spicilegus Petenyi, 1882), жел-
тогорлая мышь (S. flavicollis Melchior, 1834), обще-
ственная полевка (M. socialis Pallas, 1773), рыжая 
полевка (Myodes glareolus Schreber, 1780), серый 
хомячок (Cricetulus migratorius Pallas, 1773), серая 
крыса (Rattus norvegicus Berkenhout, 1769), лесная 
мышовка (Sicista betulina Pallas, 1779), заяц-русак 
(Lepus europaeus Pallas, 1778) [14]. 

Пробы ММ, отловленных на различных терри-
ториях РО в 2023–2024 гг., обследовали на присут-
ствие маркеров ГЛПС (табл. 1). 

В 2023 г. эпизоотологический мониторинг про-
веден на 18 административных территориях области 
(входящих в четыре природно-сельскохозяйственные 
зоны) и в окрестностях г. Ростова-на-Дону. Отловле
но и исследовано 755 экз. мелких млекопитающих 
14 видов. Положительные находки методом ИФА 
обнаружены в Красносулинском районе в двух про-
бах (мышь домовая, малая лесная мышь). 

В 2024 г. отловлено и исследовано 447 экз. 
ММ 13 видов, обследовано 17 административных 
районов области и окрестности г. Ростова-на-Дону. 
Методом ПЦР положительных результатов не полу-
чено. Методом ИФА антиген возбудителя выявлен 
в 18 пробах ММ. Маркеры вируса ГЛПС обнару-
жены на семи административных территориях РО: 
в Красносулинском, Миллеровском, Каменском, 
Багаевском, Азовском, Орловском районах и окрест-
ностях г. Ростова-на-Дону. 

Положительные находки в период 2023–2024 гг. 
регистрировали у шести видов ММ: домовая мышь 
(пять проб), малая белозубки (пять проб), малая 
лесная мышь (шесть проб), обыкновенная полевка 
(одна), общественная полевка (одна), серая крыса 
(две). 
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Таблица 1 / Table 1
Показатели инфицированности мелких млекопитающих вирусом ГЛПС на территории РО в 2023–2024 гг.

Rate of infection of small mammals with HFRS virus in the territory of the Rostov Region in 2023–2024

№

Природно-сельскохозяйственные 
зоны и административные  

районы 
Natural agricultural zones  
and administrative districts

2023 2024

Экземпляров
Number of specimens

Число положительных 
проб (%)

Number of positive  
samples (%)

Экземпляров
Number of specimens

Число положительных 
проб (%)

Number of positive  
samples (%)

Северо-Западная / North-Western

1
Шолоховский район
Sholokhovsky district

1 0 – –

2
Чертковский район
Chertkovsky district

44 0 – –

3
Миллеровский район 
Millerovsky district

36 0 65 4 (6,2 %)

4
Тарасовский район 
Tarasovsky district

81 0 28 0

5
Каменский район 
Kamensky district

66 0 26 3 (11,5 %)

6
Красносулинский район
Krasnosulinsky district

141 2 (1,4 %) 34 1 (2,9 %)

Северо-Восточная / North-Eastern

7
Усть-Донецкий район 
Ust-Donetsky district

– – 7 0

Центральная / Central

8
Багаевский район 
Bagaevsky district

31 0 24 2 (8,3 %)

9
Веселовский район 
Veselovsky district

– – 2 0

Приазовская / Priazovskaya

10
Матвеево-Курганский район 
Matveevo-Kurgansky district

42 0 15 0

11
Куйбышевский район 
Kujbyshevsky district

15 0 – –

12
Азовский район
Azovsky district

25 0 83 5 (6,0 %)

13
Аксайский район
Aksajsky district

16 0 11 0

14
Родионово-Несветайский район
Rodionovo-Nesvetajsky district

39 0 4 0

15
Неклиновский район
Neklinovsky district

72 0 18 0

Южная / South

16
Зерноградский район
Zernogradsky district

– – 1 0

17
Целинский район
Tselinsky district

– – 44 0

Восточная / Eastern

18
Орловский район
Orlovsky district

42 0 13 1 (7,7 %)

19
Зимовниковский район
Zimovnikovsky district

16 0 24 0

20
Ремонтненский район
Remontnensky district

54 0 – –

21
Дубовский район 
Dubovsky district

3 0 – –

22
Заветинский район
Zavetinsky district

18 0 19 0

Окрестности г. Ростова-на-Дону / Rostov-on-Don vicinities

23
Ростов-на-Дону
Rostov-on-Don 

13 0 29 2 (6,9 %)

Всего / Total 755 2 (0,3 %) 447 18 (4,0 %)
Примечание :  «–» исследование не проводилось.

No te :  «–» study was not conducted. 
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Ранее, в 2020–2022 гг., при эпизоотологическом 
мониторинге спонтанно инфицированные ортохан-
тавирусами особи выявлены среди представите-
лей шести видов млекопитающих (домовая мышь, 
обыкновенная полевка, желтобрюхая мышь, евро-
пейская лесная мышь, восточноевропейская полев-
ка – Microtus rossiaemeridionalis Ognev, 1924, малая 
лесная мышь) [13], что подтверждает возможную 
полигостальность природного очага ГЛПС в РО.

В период наблюдения с 2020 по 2024 г. положи-
тельные находки в пробах ММ обнаружены на терри-
ториях всех шести природно-сельскохозяйственных 
зон РО: Северо-Западной (2022–2024 гг.), Северо-
Восточной (2021 г.), Центральной (2020, 2024 гг.), 
Приазовской (2020–2022 гг., 2024 г.), Южной (2020–
2021 гг.), Восточной (2024 г.), – которые относятся 
в основном к степному, а также сухостепному и ин-
тразональному луговому типу ландшафтов. 

Спектр выявленных в РО носителей ортохан-
тавирусов в 2020–2024 гг. представлен широко рас-
пространенными в регионе грызунами девяти видов. 
Из них, согласно классификации МУ 3.1.3844-23, 
к резервуарным хозяевам относят малую белозуб-
ку, обыкновенную полевку, общественную полевку, 
желтобрюхую мышь, европейскую лесную мышь, 
восточноевропейскую полевку и серую крысу. 
Большая часть (более 50,0 %) положительных ре-
зультатов настоящего исследования приходилась на 
домовую и малую лесную мышь, которые согласно 
данному нормативному документу являются слу-
чайными носителями вируса. Однако их участия в 
циркуляции ортохантавирусов на территории РО ис-
ключать нельзя.

Также интересным фактом является обнару-
жение на территории РО в 2024 г. ортохантавируса 
Loanvirus brunaense при исследовании рукокрылых 
вида рыжая вечерница (Nyctalus noctula Schreber, 
1774). Инфицированность особей составила 2,4 %. 
Обнаружение РНК-содержащих вирусов у руко-
крылых, отловленных на территориях Ростовской и 
Новосибирской областей, является первым случаем 
обнаружения ортохантавируса рукокрылых на терри-
тории России [15]. Ранее этот вирус выявляли только 
в странах Центральной Европы (Польша, Германия, 
Чехия) [16]. 

Ежегодное выявление маркеров ортохантавиру-
сов в популяциях ММ позволяет предположить на-
личие полигостального природного очага на терри-
тории РО, что формирует возможные риски «мест-
ного» инфицирования населения.

Важной частью эпидемиологического надзора 
за ГЛПС является серологический мониторинг. Его 
основными задачами при оценке распространенно-
сти ГЛПС являются определение территорий и групп 
повышенного риска заражения, выявление скрытых 
форм болезни и носительства. Увеличение объемов 
серологических исследований и ежегодное изучение 
иммунного статуса населения к ортохантавирусам, 
как важного диагностического инструмента при по-

становке эпидемиологического диагноза в системе 
эпидемиологического надзора, позволяет обеспе-
чить непрерывный и объективный процесс оценки 
состояния проблемы ГЛПС в стране [1]. 

Для получения дополнительных сведений о кон-
тактах населения РО с хантавирусами проанализи-
рованы показатели частоты выявляемости антител к 
вирусам ГЛПС в сыворотках крови у лиц, постоян-
но проживающих на различных административных 
территориях области. 

В 2023 г. исследования проведены в двух райо-
нах области. Возраст доноров варьировал от 19 до 
49 лет, 64,0 % выборки составили женщины. 

В Ремонтненском районе зарегистрировано 
18 положительных проб (24,0 %), в Аксайском – 
4 (9,3 %). Результаты представлены в табл. 2. 
Суммарные результаты по двум обследуемым райо-
нам составили 18,6 % [12,7–26,6].

В 2024 г. обследована 21 административная 
территория (табл. 2). Средний возраст доноров со-
ставил 50,9 года (от 17 до 90 лет), из которых 58,0 % 
женщины. Положительные результаты выявлены в 
сыворотках крови, полученных на 9 административ-
ных территориях. Высокая серопревалентность заре-
гистрирована в Веселовском (12,0 %), Кагальницком 
(10,0 %), Зерноградском (8,0 %) районах. Суммарные 
результаты составили 3,3 % [2,2–4,9].

Серологическое подтверждение клиническо-
го диагноза ГЛПС в целом по России превышает 
86,5 %. Обнаружение антител к ортохантавирусам 
в сыворотках крови людей без выявленной клиники 
ГЛПС можно объяснить легким или бессимптомным 
течением болезни. Наличие неманифестированных 
форм клинического течения ГЛПС определяет сте-
пень естественного иммунитета у населения [17]. 

Изучение серопревалентности жителей РО, 
проведенное в 2020–2022 гг., показало, что населе-
ние области имеет контакт с ортохантавирусами, что 
подтверждается выявлением IgG у условно здоровых 
доноров в 2020, 2021 и 2022 гг. в 7,0; 4,5 и 7,1 % проб 
соответственно [13]. 

Всего за период с 2020 по 2024 г. исследова-
но 1857 сывороток крови жителей 22 администра-
тивных территорий РО и городов Ростов-на-Дону, 
Шахты, Таганрог. Численность этих районов состав-
ляет более 70,0 % населения РО. Среди серопози-
тивных доминировали жители небольших городов, 
имеющие частные домовладения и приусадебные 
хозяйства, большинство из которых женщины – 
54,0 %, медианный возраст составил 55 лет. 

Следует отметить, что в Ремонтненском райо-
не серопревалентность в 2023 г. была выше, чем в 
предыдущие годы: в частности, в 2020 г. – 13,5 %, 
2022 г. – 15,7 %, 2023 г. – 24,0 %. При этом в 2024 г. 
положительные результаты не выявлялись, что сви-
детельствует о необходимости продолжения сероло-
гических исследований в указанном районе. 

Совпадение положительных находок среди 
ММ и серопозитивности среди доноров за период 
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Таблица 2 / Table 2
Результаты скрининга здорового населения РО на наличие IgG к хантавирусам в 2023–2024 гг.

Results of screening of healthy population in the Rostov Region for the presence of IgG to hantaviruses in 2023–2024

№
Природно-сельскохозяйственные зоны  

и административные районы
Natural agricultural zones and administrative districts

2023 2024
Число проб / число положительных проб 

(%)
Number of samples / number of positive 

samples (%)

Число проб / число положительных проб 
(%)

Number of samples / number of positive 
samples (%)

Северо-Западная / North-Western

1
Шолоховский район
Sholokhovsky district

– 25/0

2
Каменский район
Kamensky district

–
30/2 

(6,7 %)

3
Красносулинский район
Кrasnosulinsky district

–
34/2 

(5,9 %)
Северо-Восточная / North-Eastern

4
Белокалитвенский район
Belokalitvensky district

– 35/0

5
Цимлянский район
Tsimlyansky district

– 30/0

Центральная / Central

6
Волгодонский район
Volgodonsky district

–
30/1 

(3,3 %)

7
Пролетарский район
Proletarsky district

–
30/1 

(3,3 %)

8
Багаевский район
Bagaevsky district

– 30/0

9
Веселовский район
Veselovsky district

–
50/6 

(12,0 %)
Приазовская / Priazovskaya

10
Матвеево-Курганский район
Matveevo-Kurgansky district

– 30/0

11
Азовский район
Azovsky district

– 10/0

12
Аксайский район
Aksajsky district

43/4 
(9,3 %)

35/0

13
Неклиновский район
Neklinovsky district

– 35/0

Южная / South

14
Кагальницкий район
Kagal’nitsky district

–
30 /3 

(10,0%)

15
Зерноградский район
Zernogradsky district

–
50/4

(8,0 %)

16
Егорлыкский район
Egorlyksky district

– 30/0

17
Сальский район
Sal’sky district

–
35/1

(2,9 %)
Восточная / Eastern

18
Ремонтненский район
Remontnensky district

75/18
(24,0 %)

27/0

19
Дубовский район
Dubovsky district

–
27/2

(7,4 %)

20
Заветинский район
Zavetinsky district

– 28/0

Окрестности г. Ростова-на-Дону / Rostov-on-Don vicinities

21
Ростов-на-Дону
Rostov-on-Don

– 46/0

Всего исследованных проб / положительных проб
Total samples tested / positive samples

118/22 677/22

Доля положительных проб
Percentage of positive samples

18,6 %
[12,7–26,6]*

3,3%
[2,2–4,9]*

Примечания :  * в квадратных скобках указан доверительный интервал для доли положительных проб при p≥0,95; «–» исследование не про-
водилось.

No te s :  * 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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с 2020 по 2024 г. зафиксировано на территории всех 
природно-сельскохозяйственных зон в Каменском, 
Красносулинском, Морозовском, Неклиновском, 
Сальском и Пролетарском районах, а также в горо-
дах Ростов-на-Дону и Таганрог. 

Выявление иммунной прослойки среди насе-
ления является дополнительным критерием, под-
тверждающим интенсивность циркуляции возбу-
дителя на территории РО. В ходе анализа отмечен 
неоднородный характер распределения серопо-
зитивных результатов в разные годы. Высокие 
уровни серопревалентности регистрировали в 
Таганроге (12,2 % – 2021 г.), Морозовском (11,8 % – 
2021 г.), Веселовском (12,0 % – 2024 г.), Аксайском 
(9,3 % – 2023 г.), Дубовском (7,4 % – 2024 г.), 
Кагальницком (10,0 % – 2024 г.), Неклиновском 
(14,3 % – 2022 г.), Сальском (12,2 % – 2020 г., 
12,9 % – 2022 г.), Ремонтненском (13,5 % – 2020 г., 
15,7 % – 2022 г., 24,0 % – 2023 г.) районах, грани-
чащих с Краснодарским и Ставропольским краями, 
где циркуляция ортохантавирусов подтверждена и 
проблема ГЛПС является актуальной [18], что мо-
жет свидетельствовать о наличии трансграничных 
природных очагов ГЛПС. 

Данные о серологической распространенности 
хантавирусных инфекций в регионе требуют даль-
нейшего, более детального изучения, однако вполне 
очевидно, что ГЛПС является весьма недооцененной 
проблемой общественного здравоохранения в РО. 
Клинические проявления ГЛПС столь разнообразны 
и вариабельны, что в ряде случаев без специфиче-
ской диагностики даже для опытного специалиста 
диагностировать ГЛПС только на основе клиниче-
ских данных и рутинных лабораторных исследова-
ний не представляется возможным [19]. Результаты 
серологического мониторинга подтверждают нали-
чие иммунной прослойки среди ранее не болевших 
ГЛПС в регионах как с высоким, так и со средним и 
низким уровнями заболеваемости, что может указы-
вать на недостаточный уровень диагностики и выяв-
ляемости хантавирусной инфекции [20]. 

Регулярные находки маркеров вируса ГЛПС в 
популяциях мелких млекопитающих, подтверждаю-
щие наличие полигостального природного очага, 
и ежегодное выявление серопозитивных проб среди 
местного населения свидетельствуют о контактах 
населения с компонентами паразитарной системы. 

Указанные факты подчеркивают актуальность и 
необходимость ежегодного проведения эпидемиоло-
гического мониторинга на территории РО, а также 
совершенствования комплекса профилактических и 
противоэпидемических мероприятий по предупре-
ждению ГЛПС среди населения области.

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.

Биоэтика. Отлов мелких млекопитающих, 
пробоподготовку и лабораторные исследования 
осуществляли общепринятыми методами, регла
ментированными методическими документами 
Роспотребнадзора: МУ 3.1.3844-23 «Эпидемио
логический надзор, лабораторная диагностика и 
профилактика геморрагической лихорадки с почеч-
ным синдромом» и СанПиН 3.3686-21 «Санитарно-
эпидемиологические требования по профилактике 
инфекционных болезней». Биоматериал для опре-
деления уровня иммунной прослойки населения 
к ортохантавирусам был получен в соответствии 
с принципами законности, соблюдения этических 
норм, открытости. От каждого донора получено 
информированное добровольное согласие. Все ста-
дии исследования соответствовали законодатель-
ству Российской Федерации, международным эти-
ческим нормам и одобрены комиссией по биоэтике  
ФКУЗ Ростовский-на-Дону противочумный инсти-
тут Роспотребнадзора. 
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Сравнительный анализ композиционного состава  
препаратов везикул Vibrio cholerae O1 El Tor и О139 серогрупп
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Цель работы – сравнительное изучение композиционного состава препаратов мембранных везикул (outer 
membrane vesicles – OMV) токсигенного и атоксигенных штаммов Vibrio cholerae O1 El Tor и О139 серогрупп. 
Материалы и методы. В работе использовали токсигенный и атоксигенные штаммы V. cholerae серогрупп О1 и 
О139, из которых были получены препараты OMV. Методом трансмиссионной электронной микроскопии изуча-
ли строение препаратов OMV. Полногеномное секвенирование ДНК проводили на платформе MiSeq и DNB-Seq-
g50. Компьютерный анализ полученных данных осуществляли с помощью программы SeqAnalayser версии 2.1. 
Для биоинформационного анализа использовали программы Exonerate версии 2.4.0 и SnapGene Viewer. Белковое 
профилирование проводили с помощью MALDI-TOF-масс-спектрометрии. Определение антигенных детерми-
нант: холерного токсина и белков наружной мембраны (OmpT, OmpU) – методом иммуноферментного анали-
за. Ферментативные активности детектировали с использованием соответствующих сред и субстратов. Жирные 
кислоты детектировали методом газовой хромато-масс-спектрометрии. Результаты и обсуждение. Проведен 
сравнительный анализ композиционного состава препаратов OMV, полученных из токсигенного и атоксигенных 
штаммов V. cholerae серогрупп О1 и О139. Выявлено отличие/сходство в композиционном составе препаратов 
OMV. По данным полногеномного секвенирования и биоинформационного анализа установлено наличие в соста-
ве препаратов OMV, полученных из штаммов с разным генотипом, фрагментов хромосом, содержащих различный 
набор генов и мобильных генетических элементов. OMV V. cholerae серогрупп О1 и О139 способны участвовать 
в сортинге и докинге содержимого клетки, в везидукции, способствуя эволюционным преобразованиям генома. 
OMV могут являться дополнительным фактором патогенности/адаптации/персистенции/конкурентоспособности 
возбудителя холеры.
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Comparative Analysis of the Composition of Vibrio cholerae O1 El Tor and O139 Vesicle 
Preparations 
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Abstract. The aim of the work was to conduct a comparative study of the composition of preparations made of 
outer membrane vesicles (OMV) of toxigenic and atoxigenic strains of Vibrio cholerae O1 El Tor and O139 serogroups. 
Materials and methods. The work used toxigenic and atoxigenic strains of V. cholerae O1 and O139 serogroups, from 
which OMV preparations were obtained. The structure of OMV preparations was investigated applying transmission 
electron microscopy. Genome-wide DNA sequencing was performed using the MiSeq and DNB-Seq-g50 platforms. 
The computer analysis of the obtained data was carried out using the SeqAnalayser 2.1 software. To conduct bioinfor-
matic analysis, the following programs were used: Exonerate version 2.4.0 and SnapGene Viewer. Protein profiling was 
performed using MALDI-TOF mass spectrometry. The identification of antigenic determinants: cholera toxin and outer 
membrane proteins (OmpT, OmpU) was carried out by enzyme immunoassay (ELISA). Enzymatic activity was detected 
using appropriate media and substrates. Fatty acids were indicated through gas chromatography-mass spectrometry. 
Results and discussion. A comparative analysis of the composition of OMV preparations obtained from toxigenic and 
atoxigenic V. cholerae O1 and O139 strains has been carried out. The difference/similarity in the composition of OMV 
preparations has been revealed. According to the data of genome-wide sequencing and bioinformatics analysis, frag-
ments of chromosomes containing a different set of genes and mobile genetic elements were found in OMV preparations 
obtained from strains with different genotypes. V. cholerae O1 and O139 OMV are able to participate in sorting and 
docking of cell contents, in vesiculation, contributing to the evolutionary transformations of the genome. OMV may be 
an additional factor in the pathogenicity/adaptation/persistence/competitiveness of the cholera pathogen.
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В течение более 60 лет учеными всего мира про-
водятся исследования везикул наружной мембраны 
(outer membrane vesicles – OMV) у различных ми-
кроорганизмов, включая холерный вибрион. В по-
следние годы возрастает интерес к изучению биоге-
неза, состава и свойств OMV, их роли в физиологии, 
пато- и иммуногенезе, адаптации, персистенции и 
в других важных для прокариот процессах [1–5]. 
Проведенные на моделях различных микроорга-
низмов протеомный, метаболомный и липидомный 
анализы позволили выявить уникальность сортинга 
OMV, содержащих различные токсины, белки, пеп-
тиды, ферменты, коферменты, липиды, метаболиты, 
эффекторные, сигнальные и другие молекулы, в мак-
симально защищенной форме, используя их в альтер-
нативных метаболических путях для биохимической 
адаптации и реализации микроорганизмами своего 
биологического потенциала [6–8]. 

С использованием методов молекулярной био-
логии и биоинформационного анализа в настоящее 
время выявлено, что у прокариот OMV могут быть 
задействованы в механизме везидукции, с помощью 
которой осуществляется горизонтальный перенос 
и обмен генетической информацией: ДНК (плаз-
мидной и хромосомной), РНК (mРНК, rРНК, sРНК, 
tРНК) и др., – способствуя появлению новых, более 
вирулентных штаммов благодаря приобретению с 
помощью OMV генов вирулентности/антибиотико-
резистентности [9, 10].

Биологическая роль OMV разнообразна и за-
висит от их композиционного состава, на который 
могут оказывать влияние различные биотические и 
абиотические факторы/стрессоры. Актуальным в на-
стоящее время является поиск дополнительных фак-
торов патогенностии/адаптации/персистенции/кон-
курентоспособности у возбудителя холеры, к числу 
которых могут быть отнесены OMV. В связи с этим 
целесообразно проводить изучение композиционно-
го состава препаратов OMV, полученных из токси-
генных и атоксигенных штаммов Vibrio cholerae се-
рогрупп О1 и О139, сведения о котором в литературе 
фрагментарны.

Цель исследования заключалась в сравнитель-
ном изучении композиционного состава препаратов 
OMV токсигенного и атоксигенных штаммов V. cho
lerae O1 El Tor и О139 серогрупп.

Материалы и методы

В работе использовали четыре типичных штам-
ма V. cholerae O1 биовара El Tor и один штамм 
V. cholerae О139-серогруппы, полученных из лабо-

ратории «Коллекция патогенных микроорганизмов» 
ФКУЗ Ростовский-на-Дону противочумный инсти-
тут Роспотребнадзора. 

Препараты OMV возбудителя холеры получали 
по методу P. Langlete et al. в модификации [11, 12]. 
Анализы методом трансмиссионной электронной 
микроскопии (ТЭМ), белкового профилирования, 
детекцию белка, выявление ферментативных актив-
ностей, антигенных детерминант, спектра жирных 
кислот (ЖК), результатов полногеномного секвени-
рования и статистическую обработку полученных 
данных проводили согласно описанным ранее мето-
дикам [12–14]. 

Для проведения биоинформационного анализа 
глобальное выравнивание транслированных после-
довательностей выполнялось с использованием про-
граммы Exonerate версии 2.4.0 [15]. Визуализация 
данных проводилась с помощью скриптов на языке 
Python, пакетов pyGenomeViz, Biopython, а также с 
использованием программы SnapGene Viewer [https://
www.snapgene.com/snapgene-viewer]. Для сравне-
ния транслированных аминокислотных последова-
тельностей ICE-элементов использовали V. cholerae 
Mex1 integrating conjugative element ICEVchmex1 
(Sequence ID: GQ463143.1) [https://www.ncbi.nlm.
nih.gov/nuccore/GQ463143.1report=genbank&to=83
194], V. cholerae Ind5 integrating conjugative element 
ICEVchind5 (Sequence ID: GQ463142.1) [https://www.
ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/GQ463142.1report=genban
k&to=97952]. Для поиска генов антибиотикорези-
стентности использовали программу Abricate v1.0.1 
(база данных NCBI) [16].

Результаты и обсуждение 

По результатам полногеномного секвенирова-
ния и компьютерного анализа установлено, что в 
препарате OMV, полученном из штамма V. cholerae 
O1 El Tor № 19191 (ctxAB+tcpA+), обнаружены фраг-
менты хромосом V. cholerae O1 исходного штамма, 
на которых присутствовали следующие гены: wbe, 
определяющий принадлежность к O1-серогруппе; 
гены дополнительных факторов патогенности – hlyA 
гемолизина типа El Tor, hapA (гемагглютинин/про-
теазы), prtV протеазы, сef (CHO cell elongating fac-
tor); mshA (маннозочувствительных пилей адгезии), 
ompT, оmpU и оmpW, кодирующие белки наружной 
мембраны; а также хитиназы (VC0769), внеклеточ-
ных хитиназ – chiA1 (VC1952) и chiA2 (VCA0027), хи-
топорина (VCA0972), хитодекстриназы (VCA0700), 
хитин-связывающего спиндолинподобного белка 
(VCA0140), (GlcNAc)-связывающий белок glpA 
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(VCA0811), shiS – хитинчувствительной гистидин-
киназы (VC0622), сhiRP – хитин-регулируемых пи-
лей plA (VC2324), N-ацетил-β-D-глюкозаминидазы 
(VC2217), фосфатазы (VC1070). Выявлены регуля-
торные гены toxR и toxS, продуктом которых являют-
ся интегральные мембранные белки, участвующие 
в активации транскрипции генов вирулентности у 
холерного вибриона, что не исключает реализацию 
подобного механизма и с помощью OMV холерных 
вибрионов. Выявлен кластер RTX с генами: rtx toxin 
RtxA (VC1451), rtxC (VC1450), RTX toxin transporter 
(VC1447); кластер MSHA с генами: mshA (VC0409), 
regulatory protein CsrD (VC0398), MSHA pilin protrin 
MshD (VC0411); кластер генов системы секреции 
6-го типа (T6SS) с генами: vasA (VCA0110), vasF 
(VCA0115), vasK (VC0120), vgrG3 (VCA0123), hcp 
(VC1415); Tol-кластер с генами: tolQ (VC1839), 
tolA (VC1837), tolR (VC1838), vpsA (VC0917), vpsL 
(VCL0934). Обнаруженный ген rtxA в составе пре-
парата OMV, полученного из штамма V. cholerae O1 
№ 19191, не исключает возможного участия продук-
та этого гена в механизме колонизации клеток тонко-
го кишечника. OMV, являясь полифункциональными 
структурами, могут представлять важную с биоло-
гической точки зрения форму транслокации биоло-
гически активных соединений, включая токсины, 
в частности холерный токсин (СТ), который спосо-
бен с помощью кавеолин-опосредованного эндоци-
тоза длительно находиться в клетках кишечника в 
биологически активной форме, усиливая патогене-
тический потенциал возбудителя холеры [17]. 

Известно, что значительная часть генов виру-
лентности локализована на первой или большой 
хромосоме холерного вибриона и входит в состав 
различных мобильных генетических элементов 
(МГЭ): профагов (СТХφ и RS1φ), островов пато-
генности (VPI-1, VPI-2) и пандемичности (VSP-I, 
VSP-II) [18]. В составе OMV, полученных из токси-
генного штамма V. cholerae O1-серогруппы, обнару-
жен профаг CTXφ, содержащий гены сер (VС1461), 
orfU (VC1460), ace (VC1459), zot (VC1458), ctxA 
(VC1457), ctxB7, и профаг RS1φ. Доказано, что 
штаммы холерного вибриона в результате появления 
аллеля ctxB7 отличались повышенным патогенным 
потенциалом за счет усиления вирулентности, что 
выражалось в 4–5-кратном увеличении продукции 
СТ по сравнению со штаммами, содержащими ал-
лель ctxB1 [19, 20]. Не исключено, что продукт гена 
ctxB7 в составе OMV может способствовать большей 

патогенности возбудителя и повышенной продукции 
холерного токсина в организме «хозяина».

Обнаруженные в препарате OMV острова па-
тогенности VPI-1 с генами aldA (VC0819), mop 
(VC0823), tcpA (VC0828), toxT (VC0838), acfB (VC 
0840) и VPI-2: VС1757, VС1810, хеликаза (VC1760), 
nanH (VC1784), VC1803; остров пандемичности 
VSP-I, содержащий гены VC0175, VC0175, VC0178, 
VC0180, VC0183, (VC0185), и один ген VC0490 
острова пандемичности VSP-II, вероятно, могут 
вносить определенный вклад в патогенность возбу-
дителя холеры и склонность к эпидемическому рас-
пространению благодаря везикуляции. 

Выявлено ранее, что сателитный фаг/плазмида 
TLCφ, находящийся рядом с CTXφ и RS1φ на пер-
вой хромосоме токсигенных штаммов холерных ви-
брионов, может участвовать в появлении эпидеми-
чески значимых штаммов [21], выполняя важную 
роль в восстановлении функционального сайта dif, 
необходимого для интеграции профага CTXφ в геном 
«хозяина». Небезынтересно отметить, что в составе 
OMV, полученных из токсигенного штамма холер-
ного вибриона, обнаружен TLCφ, присутствующий 
и в исходном штамме. Геном TLCφ кодирует белки, 
необходимые для упаковки его ДНК, но не содержит 
генов, необходимых для самостоятельной реплика-
ции. В составе обнаруженного TLCφ выявлены гены: 
VC1465 family Xer recombination activator factor 
(играет ключевую роль в интеграции генома фага 
в хромосому бактерии), VC1466 хеликаза, VC1467 
helix-turn-helix transcriptional regulator (осуществля-
ет контроль экспрессии генов), VC1468 hypothetical 
protein, VC1469 phage/plasmid rep/pro, II/X family 
(участвует в репликации генетического материала у 
бактериофагов), VC1470 tlcR (кодирует белок TlcR, 
который является репрессором и играет важную 
роль в регуляции генов, связанных с TLCφ) (рис. 1). 
Нельзя исключить участие TLCφ, входящего в состав 
OMV токсигенных штаммов, в формировании эпиде-
мически значимых вариантов холерных вибрионов. 

В препарате OMV токсигенного штамма выяв-
лен ICE-элемент (ICEVchInd5). Следует отметить, 
что в геноме исходного штамма V. cholerae № 19191 
выявлен ICE-элемент (ICEVchInd5) с генами устой-
чивости к антимикробным препаратам: хлорамфе-
николу (floR), стрептомицину (strA и strВ), сульфаме-
токсазолу (sul2) и триметаприму (dfrA1). Этот набор 
генов устойчивости к АМП не выявлялся в препа-
рате OMV в связи с тем, что ряд участков после-

Рис. 1. Фаг/плазмида TLCφ в составе препарата OMV V. cholerae O1 № 19191 (ctxAB+tcpA+)

Fig. 1. TLCφ phage/plasmid in OMV V. cholerae O1 No. 19191 (ctxAB+tcpA+) preparation
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довательности ICE-элемента отсутствовал (рис. 2). 
В структуре ICE-элемента OMV, полученного из 
токсигенного штамма, обнаружены различия ами-
нокислотных последовательностей по сравнению с 
геномом исходного штамма, что, возможно, связано 
с селективной упаковкой ДНК и ее фрагментацией, 
а также возможными рекомбинациями при образова-
нии OMV.

Выявленные МГЭ в препарате OMV V. cholerae 
O1 (ctxAB+tcpA+) могут являться доказательством 
возможного участия OMV токсигенных штаммов 
холерных вибрионов в экспортировании и направ-
ленном докинге (в клетки микро/макроорганизма) 
различных генов в результате везидукции, возмож-
но, способствуя появлению новых геновариантов хо-
лерных вибрионов, обладающих повышенным эпи-
демическим/адаптационным/персистентным/конку-
рентоспособным потенциалом, участвуя в процессах 
эволюции/коэволюции возбудителя холеры. 

В препарате OMV, полученном из штамма 
№ 18780 (ctxAB–tcpA+), обнаружены VPI-1, содер-
жащий гены toxT и tcpА, aldA, mop, acfB (VC 0840), 
и VPI-2, у которого отсутствовали гены хеликазы 
и VC1803. VSP-I и VSP-II, профаги CTXφ, RSIφ и 
TLCφ не выявлены. Таким образом, обнаружено от-
личие/сходство по данным полногеномного секвени-
рования в представленности генов и МГЭ на фраг-
ментах хромосом у препаратов OMV, полученных из 
штаммов V. cholerae O1 с генотипами ctxAB+tcpA+ и 
ctxAB–tcpA+. Препарат OMV, полученный из штам-
ма V. cholerae O1 El Tor № 18950 (ctxAB–tcpA–), со-
держал фрагменты хромосом с некоторыми генами, 
детектированными в препаратах OMV, полученных 
из штаммов с генотипами ctxAB+cpA+ и ctxAB–cpA+: 
wbe, ompT, оmpU, оmpW, hlyA, hapA (гемагглютинин/
протеазы), prtV протеазы, сef, mshA, гены хитиноли-
тического комплекса, фосфатазы. Также в составе 
препарата OMV обнаружен ген холодового шока 

(csh1). Детектированы гены toxR и toxS; кластер 
RTX; MSHA; кластер генов системы секреции T3SS 
и T6SS, а также Tol-кластер. Не обнаружены профаги 
CTXφ, RS1φ, TLCφ, VPI-1, VSP-I, VSP-II, SXT, ICE, 
островок RND и VcB. Полученные данные позволи-
ли выявить отличие/сходство в представленности ге-
нов и МГЭ в фрагментах хромосом препарата OMV, 
полученного из штамма V. cholerae О1-серогруппы с 
генотипом ctxAB–tcpA–, и препаратов OMV с геноти-
пами ctxAB+cpA+ и ctxAB–tcpA+.

Интересными оказались данные по изучению 
препарата OMV, полученного из штамма V. chole
rae O139 № 17786 с генотипом ctxAB–tcpA–, в ко-
тором обнаружены по данным полногеномного 
секвенирования фрагменты хромосомы V. cholerae 
O139, на которой присутствовали следующие гены:  
wbfO139, hlyA, ∆ompT, оmpU и оmpW, N-ацетил-β-
D-глюкозаминидазы, фосфатазы регуляторные гены 
toxR и toxS, кластер генов (T6SS), Tol-кластер. 

ICE-элемент, обнаруженный у V. cholerae 
О139 № 17786, демонстрирует высокое сходство 
с ICEVchMex1, который был выявлен у штамма 
V. cholerae, обнаруженного в Мексике в сточных во-
дах в 2001 г. ICEVchMex1 относится к семейству 
SXT/R391, которое включает мобильные генети-
ческие элементы, способные к горизонтальному 
переносу между бактериями. Гены, составляющие 
функциональное ядро ICEVchMex1, демонстриру-
ют высокую степень сходства с соответствующими 
генами в SXTMO10 [22]. Размер ICE-элемента, об-
наруженного у V. cholerae О139 № 17786, составляет 
около 84 т.п.н. Сходство с ICEVchMex1 не являет-
ся полным. Сравнение, проведенное по трансли-
рованным аминокислотным последовательностям 
(рис. 3), позволяет сделать вывод, что идентичность 
последовательностей на протяжении большей ча-
сти элемента составляет от 90,0 до 100 %. Вместе с 
тем в составе ICE-элемента присутствуют участки, 

Рис. 2. Сравнение транслированных аминокислотных последовательностей ICE-элемента V. cholerae О1 El Tor № 19191 (геном), 
V. cholerae О1 El Tor № 19191 (препарат OMV) и референсной последовательности ICEVchInd5. ICE-элемент, представленный в ге-
номе V. cholerae О1 El Tor № 19191, приводится дважды для сравнения с каждой из последовательностей:
Соединительные линии синего цвета – 100 % идентичность между белковыми последовательностями; голубого цвета – идентичность в интервале 
95,0–99,9 %; зеленого – 90,0–94,9 %; желтого – 85,0–89,9 %; оранжевого – 80,0–84,9 %. Параметр покрытия для попарно сравниваемых белков – 75 %. 
Между последовательностями, для которых процент покрытия ниже 75 %, сравнение не проводилось – соединительные линии отсутствуют

Fig. 2. Comparison of translated amino acid sequences of the ICE element of V. cholerae O1 El Tor No. 19191 (genome), V. cholerae O1 El 
Tor No. 19191 (OMV preparation), and the reference sequence, ICEVchInd5. The ICE element present in the genome of V. cholerae O1 El 
Tor No. 19191 is shown twice for comparison with each of the sequences:
Blue connecting lines – 100 % identity between protein sequences; light blue connecting lines – identity in the range of 95.0–99.9 %; green – identity in the range 
of 90.0–94.9 %; yellow – 85.0–89.9 %; orange – 80.0–84.9 %. The coverage parameter for pair-wise protein comparisons is 75 %. No comparison was made 
between sequences with coverage below 75 % – connecting lines are absent



77

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

отличающиеся от ICEVchMex1. В препарате OMV 
выявлен полноразмерный ICE-элемент, соответство-
вавший обнаруженному в геноме V. cholerae О139 
№ 17786 полностью, за исключением одного участ-
ка, где сходство составило 95,5–99,9 %, что может 
быть следствием мутационных изменений в геноме 
и требует дальнейшего изучения. Генов устойчиво-
сти к антимикробным препаратам на ICE-элементе 
OMV не обнаружено.

Следует отметить, что некоторые гены, детек-
тированные в препаратах OMV, полученных из ток-
сигенных и атоксигенных штаммов V. cholerae O1, 
отсутствовали в препарате OMV из штамма V. chole
rae серогруппы O139. Так, например, из комплекса 
генов хитинолитического комплекса отсутствовали 
гены chiA1 и (GlcNAc)-связывающий белок glpA. 
Гены, обнаруженные в препаратах OMV, содержа-
лись и в хромосомах исходных штаммов V. cholerae 
серогрупп O1 и O139. 

Таким образом, анализ данных полногеномно-
го секвенирования препаратов OMV, полученных 
из штаммов V. cholerae серогрупп O1 (ctxAB+tcpA+; 
ctxAB–tcpA+; ctxAB–tcpA–) и О139 (ctxAB–tcpA–), выя-
вил отличие/сходство представленности некоторых 
генов и МГЭ, что может наделять OMV различны-
ми биологическими свойствами, патогенетическим/
адаптационным/персистентным/конкурентоспособ-
ным потенциалом, способностью к горизонтальной 
передаче генетического материала. 

Установлено, что в изучаемых препаратах OMV 
содержание белка составило 0,5–0,76 мг/мл. Методом 
ТЭМ выявлено, что все полученные препараты OMV 
представлены структурами сферической формы. 
Размер OMV, полученных из штаммов V. cholerae 
О1-серогруппы (№ 19191, 18950, 18780), составил 
80–200 нм, а из штамма V. cholerae О139 № 17786 – 
40–80 нм, что соответствовало данным литерату-
ры [11]. Выявленные вариации в размере OMV, по-

лученных из штаммов V. cholerae серогрупп О1 и 
О139, возможно, могут являться свидетельством раз-
личного сортинга белков и фрагментов генетическо-
го материала, входящих в их состав, что подтвержде-
но данными полногеномного секвенирования, ком-
пьютерного анализа и исследованиями некоторых 
фенотипических характеристик, полученных пре-
паратов OMV. СТ был детектирован только в OMV, 
полученных от клинического штамма V. cholerae O1 
№ 19191, и составил по ОП (оптическая плотность) 
0,780±0,017. В препаратах OMV детектированы не-
которые поверхностные антигенные детерминан-
ты: липополисахарид (ЛПС), белки наружной мем-
браны семейства омптинов – OmpТ и OmpU. ЛПС 
обнаружен в составе всех исследуемых препаратов 
OMV и в исходных штаммах. Содержание ЛПС по 
ОП в препаратах OMV составило для V. cholerae 
O1 № 19191 – 1,088±0,016; № 18950 – 0,981±0,01; 
№ 18780 – 1,081±0,016; V. cholerae O139 № 17786 – 
0,949±0,007. Белок OmpU присутствовал в препара-
тах OMV штаммов холерных вибрионов V. cholerae 
O1 № 19191 – 1,331±0,015; № 18780 – 1,431±0,015 
и V. cholerae O139 № 17786 – 0,579±0,012 и в мем-
бранах исходных штаммов, но не выявлялся в OMV 
из штамма № 18950. Содержание белка OmpТ в 
препаратах OMV, полученных из штаммов холер-
ных вибрионов O1-серогруппы, по ОП состави-
ло: № 19191 – 1,294±0,020; № 8950 – 1,447±0,015 
и № 18780 – 1,394±0,020. Белок OmpТ в препара-
те OMV из штамма О139-серогруппы не выявлен. 
Результаты проведенного исследования позволили 
установить, что наличие/отсутствие белков наруж-
ной мембраны в препаратах OMV зависит от того, из 
какого штамма они были выделены. 

Присутствие в препаратах OMV, полученных из 
штаммов V. cholerae серогрупп О1 и О139, поверх-
ностных антигенов (OmpT, OmpU и ЛПС) может как 
обеспечивать определенное преимущество вибрио-

Рис. 3. Сравнение транслированных аминокислотных последовательностей ICE-элемента V. cholerae О139 № 17786 (геном), 
V. cholerae О139 № 17786 (препарат OMV) и референсной последовательности ICEVchMex1. ICE-элемент, представленный в геноме 
V. cholerae О139 № 17786, приводится дважды для сравнения с каждой из последовательностей:
Соединительные линии синего цвета – 100 % идентичность между белковыми последовательностями; голубого цвета – идентичность в интервале 
95,0–99,9 %; зеленого – 90,0–94,9 %; серого – 75,0–79,9 %. Параметр покрытия для попарно сравниваемых белков – 75 %. Между последовательно-
стями, для которых процент покрытия ниже 75 %, сравнение не проводилось – соединительные линии отсутствуют

Fig. 3. Comparison of the translated amino acid sequences of the ICE element in V. cholerae O139 No. 17786 (genome), V. cholerae O139 
No. 17786 (OMV preparation) and the reference sequence, ICEVchMex1. The ICE element represented in the genome of V. cholerae O139 
No. 17786 is shown twice for comparison with each of the sequences:
Connecting lines of blue color – 100 % identity between protein sequences; light-blue color – identity in the range of 95.0–99.9 %; green color – 90.0–94.9 %; 
gray color – 75.0–79.9 %. The coverage parameter for the pair-wise compared proteins is 75 %. There is no comparison between sequences for which the cove
rage percentage was below 75 % – no connecting lines
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нам в поддержании жизненного цикла (life style), 
так и обусловливать их участие в формировании 
специфического антибактериального иммунитета, 
доказательством чему являются полученные ранее 
данные, свидетельствующие о целесообразности и 
эффективности использования OMV нетоксигенных 
штаммов холерных вибрионов для специфической 
профилактики холеры [23]. 

В полученных препаратах OMV выявлены как 
общие, так и специфические для каждого из препара-
тов везикул белковые масс-пики от 2000 до 8484 Да. 
Детектированы отличия в профилях препаратов 
OMV, полученных из токсигенного V. cholerae О1 
(4000–8484 Да) и атоксигенных штаммов V. cholerae 
О1 и О139 (2000–4000 Да). 

У всех изученных препаратов OMV и в исходных 
штаммах холерных вибрионов выявлены ферменты 
N-ацетил-β-D-глюкозаминидаза и ДНК-аза, наличие 
которых в препаратах OMV, полученных из токси-
генного и атоксигенных штаммов, может усиливать 
адаптационный/персистентный/конкурентоспособ-
ный потенциал холерных вибрионов в различных 
экологических нишах.

Анализ спектра ЖК в препарате OMV, полу-
ченного из токсигенного штамма, выявил сходные 
закономерности изменений жирнокислотного со-
става (увеличение мононенасыщенных ЖК, trans-
изомеров и iso-разветвленных ЖК), характерные для 
атоксигенных штаммов холерных вибрионов О1-
серогруппы, выявленные нами ранее [12], по сравне-
нию с исходными клетками. Не исключено, что об-
наруженные изменения также могут способствовать 
реализации механизмов, связанных с повышением 
патогенности/адаптации/персистенции/конкуренто-
способности холерных вибрионов, при этом способ-
ствуя сохранению содержимого OMV, особенно при 
воздействии стрессоров.

В результате проведенных исследований выяв-
лено, что OMV токсигенных и атоксигенных штам-
мов V. cholerae серогрупп О1 и О139, являясь частью 
бактериального секретома, вовлечены в универсаль-
ный способ сортинга и докинга биологически актив-
ных веществ: СТ, ферментов, ЛПС, белков наружной 
мембраны и фрагментов хромосом. 

Выявлено отличие/сходство в композицион-
ном составе изученных препаратов OMV. Мобилом, 
представленный в составе препаратов OMV холер-
ных вибрионов, может способствовать эволюцион-
ному/коэволюционному преобразованию генома хо-
лерных вибрионов. 

Обнаруженное наличие в составе OMV генов 
исходных штаммов и МГЭ позволяет рассматривать 
их как фактор горизонтального переноса генов, что 
способствует более полному пониманию динамики 
эволюционных изменений возбудителя холеры. Не 
исключено, что некоторые гены, входящие в состав 
OMV, могут принимать участие в активации транс-
крипции генов вирулентности. Кроме того, наличие 
ДНК исходных штаммов в составе OMV может объ-
яснять положительный результат ПЦР при анализе 

материала из объектов окружающей среды при от-
сутствии жизнеспособных клеток вибрионов.

Полученные результаты показывают, что OMV 
можно рассматривать в качестве одного из факто-
ров патогенности/адаптации/персистенции/конку-
рентоспособности у холерных вибрионов. Эти дан-
ные могут быть использованы при решении ряда 
приоритетных задач, направленных на разработку в 
Российской Федерации платформы для производства 
современных вакцинных препаратов с использова-
нием OMV, объяснение возникновения новых гене-
тических вариантов возбудителя холеры с более вы-
соким патогенным и эпидемическим потенциалом.
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Цель работы – анализ динамики эпидемического процесса и характеристика волн пандемии COVID-19 в деся-
ти субъектах Сибирского и Дальневосточного федеральных округов (СФО и ДФО соответственно). Материалы 
и методы. Проведен эпидемиологический анализ данных еженедельного мониторинга лабораторно подтверж-
денных случаев COVID-19, предоставленных управлениями Роспотребнадзора по десяти субъектам СФО и 
ДФО (республики Алтай, Бурятия, Тыва и Хакасия, Алтайский, Забайкальский и Красноярский края, Иркутская, 
Кемеровская и Томская области). Результаты и обсуждение. Завоз новой коронавирусной инфекции из стран 
Западной Европы на территорию СФО и ДФО зарегистрирован в середине марта 2020 г. За время пандемии в 
десяти субъектах двух федеральных округов страны зарегистрировано 2 088 479 случаев заболевания COVID-19. 
Заболеваемость COVID-19 в десяти субъектах СФО и ДФО в период пандемии характеризовалась волнообраз-
ным течением эпидемического процесса. Описаны динамика эпидемического процесса и характеристика семи 
волн пандемии различной интенсивности и длительности. Наиболее выраженной стала пятая волна. Чаще болели 
лица старше 18 лет с преобладанием легких и среднетяжелых форм, преимущественным заражением в семейных 
очагах. Волнообразный характер заболеваемости связан с последовательной изменчивостью и сменой домини-
рующего геноварианта возбудителя SARS-CoV-2. Всемирной организацией здравоохранения объявлено о снятии 
режима чрезвычайной ситуации в области общественного здравоохранения, имеющей международное значение, 
на плато седьмой волны течения пандемии СOVID-19 в десяти субъектах СФО и ДФО.
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Abstract. The aim of the work was to analyze the dynamics of the epidemic process and characterize the waves 
of the COVID-19 pandemic in 10 entities of the Siberian and Far Eastern Federal Districts. Materials and methods. 
A retrospective epidemiological analysis of weekly monitoring data of laboratory-confirmed COVID-19 cases, provided 
by the Rospotrebnadzor Administrations in ten regions of the Siberian and Far Eastern Federal Districts of the Russian 
Federation (Altai, Buryatia, Tuva and Khakassia Republics; Altai, Trans-Baikal and Krasnoyarsk Territories; Irkutsk, 
Kemerovo and Tomsk Regions), was conducted. Results and discussion. The import of new coronavirus infection from 
Western European countries to the territory of the Siberian and Far Eastern Federal Districts was registered in mid-March 
2020. During the pandemic, 20,888,479 cases of COVID-19 were registered in 10 entities of 2 federal districts of the 
country. The COVID-19 incidence was characterized by a wave-like course of the epidemic process. The dynamics of the 
epidemic process and the features of seven pandemic waves of varying intensity and duration are described. People over 
18 years of age were more likely to become ill, with mild and moderate forms predominating, and infection primarily 
occurring in households. The wave-like nature of the incidence was associated with the consistent variability and change 
of the dominant genovariant of SARS-CoV-2. The World Health Organization declared the lifting of the public health 
emergency of international concern when the seventh wave of the COVID-19 pandemic in 10 regions of the Siberian and 
Far Eastern Federal Districts was at its plateau.
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Во второй половине 2019 г. мировое сообщество 
столкнулось с новой коронавирусной инфекцией, вы-
званной вирусом SARS-CoV-2 [1–4], стремительное 
распространение которой потребовало принятия экс-
тренных мер [5–7]. Вспышка новой коронавирусной 
инфекции в Китайской Народной Республике (КНР) 
признана 30 января 2020 г. Всемирной организацией 
здравоохранения (ВОЗ) чрезвычайной ситуацией в 
области общественного здравоохранения, имеющей 
международное значение [6, 7]. В связи с глобальной 
вспышкой COVID-19 11 марта 2020 г. ВОЗ объявила 
о пандемии COVID-19, которая стала одной из самых 
опасных в мировой истории [8–9] и охватила более 
200 стран [10]. 5 мая 2023 г. ВОЗ сообщила о прекра-
щении режима чрезвычайной ситуации, связанной с 
пандемией новой коронавирусной инфекции [11]. 
Пандемия COVID-19 за 3 года 1 месяц и 24 дня унес-
ла жизни 6 894 098 человек [10] и оказала огромное 
воздействие на социальную, экономическую, поли-
тическую и культурную сферы деятельности во всем 
мире, данное влияние продолжает наблюдаться и по 
настоящее время [12–15]. Все это дает возможность 
отнести пандемию COVID-19 к одной из самых рас-
пространенных и масштабных [16].

В 2020 г. в целях борьбы с пандемией новой ко-
ронавирусной инфекции в мире принимались меры 
по снижению миграционной активности населения 
и пассажиропотока, вводились ограничения на авиа- 
и железнодорожные сообщения, закрывались госу-
дарственные границы. В Российской Федерации, 
с момента регистрации первых лабораторно под-
твержденных методом ПЦР случаев COVID-19, 
Федеральной службой по надзору в сфере защи-
ты прав потребителей и благополучия человека 
(Роспотребнадзор) для отслеживания эпидемиче-
ской ситуации введена единая система мониторинга 
COVID-19. С 16 марта 2020 г. АНО «Национальные 
приоритеты» разработан и действует целевой сайт 
«Стопкоронавирус.рф», который стал основным все-
российским источником официальной информации 
по правилам поведения во время эпидемии, об уси-
лиях врачей и мерах поддержки граждан и бизнеса 
государством [14, 15]. 

Ретроспективный анализ заболеваемости 
COVID-19, мониторинг биологических, природных 
и социальных факторов, выявление групп риска и 
территорий риска позволяют оперативно опреде-
лить дальнейшие направления эпидемиологического 
надзора, а также проведение комплекса профилак-
тических и противоэпидемических мероприятий 
[14, 16]. 

Цель работы – анализ динамики эпидемического 
процесса и характеристика волн пандемии COVID-19 

в десяти субъектах Сибирского и Дальневосточного 
федеральных округов.

Материалы и методы

На основании учетных и отчетных данных 
еженедельного мониторинга лабораторно под-
твержденных методом ПЦР случаев COVID-19 
(больных и носителей), осуществляемого управ-
лениями Роспотребнадзора по десяти субъек-
там Сибирского (8) и Дальневосточного (2) фе-
деральных округов (СФО и ДФО соответствен-
но) (республики Алтай, Бурятия, Тыва и Хакасия, 
Алтайский, Забайкальский и Красноярский края, 
Иркутская, Кемеровская и Томская области) по 
письму Роспотребнадзора от 05.06.2020 № 02/11343-
2020 г., проведен анализ ситуации COVID-19 за 
2020–2023 гг. и дана характеристика эпидемических 
волн пандемии COVID-19 в десяти субъектах СФО 
и ДФО. Разработана единая схема оценки основных 
проявлений эпидемического процесса СOVID-19 в 
десяти субъектах. 

Для анализа связи между темпом прироста и 
подъемом заболеваемости использовалась логисти-
ческая регрессия. Подъем определялся как превыше-
ние числа случаев над минимумом за предыдущие 
четыре недели. Темп прироста преобразовывался в 
бинарный показатель: 1 – если темп прироста ≥0 %, 
0 – если темп прироста <0 %. Для учета временно-
го интервала между изменением темпа прироста 
и подъемом заболеваемости в модель включались 
бинарные переменные с интервалами 1–3 недели. 
Качество модели оценивалось по AIC и статисти-
ческой значимости коэффициентов. Для анализа 
временных рядов оценена автокорреляция (ACF, 
тест Льюнга – Бокса) и сезонность (KPSS-тест, тест 
Кановы – Хансена).

Расчеты интенсивности и сроков волн прове-
дены по календарным неделям (к.н.) 2020–2023 гг. 
Статистическая обработка основана на применении 
стандартных методов вариационной статистики. 
Все расчеты проведены в программах MS Excel и 
R 4.3.1.

Результаты и обсуждение

В период пандемии заболеваемость COVID-19 
в РФ характеризовалась волнообразным течени-
ем, с нарастающей интенсивностью эпидемиче-
ского процесса. Первый случай СOVID-19 зареги-
стрирован на территории ДФО 31 января 2020 г. 
в Забайкальском крае у туриста из КНР, 2 февраля 
получено лабораторное подтверждение диагноза. 
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Дальнейшего распространения этот случай не по-
лучил: эпидемический очаг был локализован и лик-
видирован. Риск завоза инфекции из Китая снизился 
вследствие введения мер по ограничению пропуска 
через государственную границу РФ и КНР.

С середины марта 2020 г. основной группой 
риска по распространению СOVID-19 на террито-
рии Сибири и Дальнего Востока стали туристы, воз-
вращающиеся из европейских стран. Основными 
территориями риска завоза новой коронавирусной 
инфекции для курируемых субъектов стали страны 
Западной Европы с неблагополучной эпидемической 
ситуацией на ранних этапах пандемии [17]. Первые 
завозные случаи заболевания зарегистрированы 
14 марта в Кемеровской области (2 случая), 17 мар-
та после путешествия по Австрии заболел турист из 
Красноярского края. В Республике Хакасия 17 марта 
лабораторно подтвержден диагноз у туриста, при-
бывшего из поездки в Германию и Чехию. В Томской 
области 18 марта выявлен больной, прибывший 
9 марта из Италии. В Республике Бурятия 20 марта 
выявлено два завозных случая у путешественников, 
которые прибыли 11 марта из Германии и Австрии. 
В Иркутской области 25 марта зарегистрирован 
лабораторно подтвержденный случай завоза из 
Объединенных Арабских Эмиратов. В Алтайском 
крае 29 марта произошел завоз из Доминиканской 
Республики. Первые симптомы болезни у заболев-
ших граждан РФ наблюдались как до пересечения 
государственной границы, так и после прибытия в 
страну (табл. 1).

В период пандемии COVID-19 в 10 субъектах 
СФО и ДФО выявлено 2 088 479 случаев инфици-
рования вирусом SARS-CoV-2, что составило 14,5 % 
от численности их населения. Выздоровело 97,9 % 
от общего числа инфицированных. Заболеваемость 
новой коронавирусной инфекцией в 10 субъектах 
составила 14 470,8 на 100 тыс. населения (0/000) и 
варьировала от наибольших значений в респуб
ликах Хакасия (20 149,4 0/000) и Алтай (18 384,7), 
Забайкальском крае (19 012,6) до наименьших в 
Кемеровской области (8707,7) [17].

За время пандемии зарегистрировано семь по-
следовательно возникающих подъемов (рис. 1). 
Первая волна пандемии COVID-19 началась с мо-
мента регистрации первых случаев и распростране-
ния вируса SARS-CoV-2 на территории субъектов. 
Во время первой волны в 10 субъектах зарегистри-
ровано 83 042 случая, что составило 4,0 % от обще-
го количества заболевших за весь период пандемии 
(табл. 2). 

Наибольшее количество случаев зарегистри-
ровано в Красноярском крае, Иркутской области 
и Алтайском крае. В Республике Тыва доля забо-
левших (12,9 %) во время первой волны оказалась 
значительно выше, чем в других субъектах, вслед-
ствие более позднего начала пандемии и интенсив-
ного распространения инфекции в семейных оча-
гах. Заболеваемость COVID-19 в четырех субъектах 
(республики Алтай и Хакасия, Иркутская область, 
Красноярский край) превысила общий показатель 
для 10 субъектов (575,4 0/000) в 2,7–3,3 раза. Несмотря 

Таблица 1 / Table 1

Первые завозные случаи COVID-19 в 10 субъектах СФО и ДФО
First imported cases of COVID-19 in 10 regions of the Siberian and Far Eastern Federal Districts

Субъект 
Entity

Территория завоза в субъекты
Territory from where the importation occurred

Дата прибытия
Arrival date

Дата регистрации заболевания 
Date of disease registration

Кемеровская область
Kemerovo Region

Италия 
Italy

07.03.2020
03/07/2020

14.03.2020
03/14/2020

Томская область
Tomsk Region

Италия
Italy

09.03.2020
03/09/2020

18.03.2020
03/18/2020

Республика Хакасия 
Republic of Khakassia

Германия
Germany

13.03.2020
03/13/2020

17.03.2020
03/17/2020

Республика Бурятия 
Republic of Buryatia

Германия
Germany

11.03.2020
03/11/2020

20.03.2020
03/20/2020

Красноярский край 
Krasnoyarsk Territory

Австрия
Austria

15.03.2020
03/15/2020

17.03.2020
03/17/2020

Иркутская область 
Irkutsk Region

Объединенные Арабские Эмираты
United Arab Emirates

17.03.2020
03/17/2020

25.03.2020
03/25/2020

Алтайский край 
Altai Territory

Доминиканская Республика
Dominican Republic

19.03.2020
03/19/2020

29.03.2020
03/29/2020

Республика Тыва 
Republic of Tuva

Красноярский край 
Krasnoyarsk Territory

22.03.2020
03/22/2020

04.04.2020
04/04/2020

Забайкальский край 
Trans-Baikal Territory

Иркутская, Амурская области, Республика Бурятия 
Irkutsk Region, Amur Region, Republic of Buryatia

02.04.2020
04/02/2020

06.04.2020
04/06/2020

Республика Алтай 
Republic of Altai

Алтайский край
Altai Territory

13.04.2020
04/13/2020

16.04.2020
04/16/2020
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Рис. 1. Динамика количества заболевших по волнам пандемии COVID-19 в 10 субъектах Российской Федерации (2020–2023 гг.)

Fig. 1. Dynamics of the number of cases by the waves of the COVID-19 in 10 entities of the Russian Federation (2020–2023)

на более позднее начало пандемии, наиболее высо-
кая заболеваемость отмечалась в республиках Тыва 
(2099,5 0/000) и Алтай (783,0 0/000) в связи с быстрым 
распространением инфекции среди населения.

Первая (I) волна оказалась самой короткой по 
продолжительности: средняя длительность соста-
вила 16 к.н. Пики I волны в субъектах пришлись на 
период с 21-й по 33-ю к.н. 2020 г. Наиболее высокая 
интенсивность эпидемического процесса COVID-19 
отмечалась на последней неделе мая в Красноярском 
крае; во второй половине июня – в Иркутской об-
ласти, Республике Бурятия и Забайкальском крае; 
в июле – в республиках Алтай и Тыва, Томской об-
ласти; в середине августа – в Кемеровской области 
(табл. 3).

Вторая (II) волна пандемии COVID-19 началась 
на 37–38-й к.н. 2020 г. и связана с формированием 

организованных коллективов взрослого и детского 
населения после летнего отдыха. В данный период в 
10 субъектах количество случаев возросло в 3,8 раза 
(318 142 случая) с темпом прироста на 283,1 %, за-
болело 15,2 % от общего количества заболевших за 
весь период пандемии (табл. 2). Число случаев забо-
леваний достигло более 50 тыс. в Красноярском крае 
и Иркутской области и более 32 тыс. в Забайкальском 
крае, Республике Бурятия и Кемеровской области. На 
II волне в Республике Алтай заболело 37,1 %, что соста-
вило более трети от общего количества заболевших в 
субъекте за всю пандемию. Заболеваемость COVID-19  
в Республике Алтай (7167,0 0/000) превышала показа-
тели в Забайкальском крае (3629,9), в республиках 
Хакасия (3512,2), Бурятия (3346,1) и Тыва (2638,5), 
Томской области (2518,9) в 2,0–2,7 раза, а также 
Кемеровской области (1145,6) – в 6,3 раза (рис. 2).
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Таблица 2 / Table 2
Количество случаев заболевания за волну и ее длительность в 10 субъектах СФО и ДФО в период пандемии COVID-19

Number of cases of the disease per wave and its duration in 10 regions of the Siberian and Far Eastern Federal Districts  
during the COVID-19 pandemic

Субъекты / Entities Показатели / Indicators
Волны / Waves Всего 

TotalI II III IV V VI VII

Иркутская область 
Irkutsk Region

Случаи, абс. / Сases, abs. 17832 52820 34668 54508 136750 53434 22060
372072Длительность, к.н. 

Duration, calendar week (c.w.)
14 39 16 17 27 17 28

Кемеровская область 
Kemerovo Region

Случаи, абс. / Сases, abs. 7694 30168 20744 30660 77985 46818 12704
226773

Длительность, к.н. / Duration, c.w. 13 39 17 14 27 28 13
Томская область 
Tomsk Region

Случаи, абс. / Сases, abs. 5331 27186 10228 21147 68882 25923 9177
167874

Длительность, к.н. / Duration, c.w. 9 38 18 17 25 26 17
Республика Алтай 
Republic of Altai 

Случаи, абс. / Сases, abs. 1724 15117 4210 4471 9159 5401 693
40775

Длительность, к.н. / Duration, c.w. 16 39 18 17 26 26 17
Республика Тыва 
Republic of Tuva

Случаи, абс. / Сases, abs. 6983 8776 11107 4793 12833 7750 1988
54230

Длительность, к.н. / Duration, c.w. 22 29 27 14 26 18 23
Республика Бурятия 
Republic of Buryatia

Случаи, абс. / Сases, abs. 4409 32990 20011 20144 59843 16502 3455
157354

Длительность, к.н. / Duration, c.w. 9 40 19 18 27 27 18
Республика Хакасия 
Republic of Khakassia

Случаи, абс. / Сases, abs. 3396 18623 14811 17429 33914 15000 3666
106839

Длительность, к.н. / Duration, c.w. 21 32 22 17 25 27 17
Алтайский край 
Altai  Territory

Случаи, абс. / Сases, abs. 12588 39446 23163 47415 148373 45593 8966
325544

Длительность, к.н. / Duration, c.w. 24 38 15 16 26 27 17
Забайкальский край 
Trans-Baikal Territory

Случаи, абс. / Сases, abs. 4131 38466 23504 30956 72546 21046 7741
198390

Длительность, к.н. / Duration, c.w. 8 41 18 18 28 26 18
Красноярский край 
Krasnoyarsk Territory

Случаи, абс. / Сases, abs. 18954 54550 38991 63349 191410 54846 16570
438670

Длительность, к.н. / Duration, c.w. 27 36 16 16 26 18 25

Итого
 Total

Случаи, абс. / Сases, abs. 83042 318142 201437 294872 811695 292313 87020
2088479Средняя длительность, к.н. 

Average duration, c.w.
16,3 37,1 18,6 16,4 26,3 27,3 19,9

Таблица 3 / Table 3
Количество случаев заболевания и сроки пиков волн COVID-19 в 10 субъектах СФО и ДФО в период пандемии

Number of cases and timing of COVID-19 wave peaks in 10 regions of the Siberian and Far Eastern Federal Districts during the pandemic

Субъекты / Entities Показатели / Indicators
Волны / Waves

I II III IV V VI VII
Иркутская область 
Irkutsk Region 

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 1657 1826 2787 4208 21583 7917 1209
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 25/2020 51/2020 33/2021 49/2021 6/2022 37/2022 12/2023

Кемеровская область 
Kemerovo Region

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 687 1377 1432 2709 17314 6148 1221
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 33/2020 45/2020 30/2021 46/2021 7/2022 35/2022 12/2023

Томская область 
Tomsk Region

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 471 1478 868 1973 10957 2755 1070
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 29/2020 46/2020 32/2021 46/2021 9/2022 37/2022 9/2023

Республика Алтай 
Republic of Altai 

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 252 1266 395 397 1464 819 75
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 27/2020 43/2020 28/2021 43/2021 6/2022 34/2022 14/2023

Республика Тыва 
Republic of Tuva

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 926 722 1295 494 3585 2538 506
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 26/2020 47/2020 29/2021 43/2021 6/2022 34/2022 7/2023

Республика Бурятия
Republic of Buryatia

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 336 1903 2274 1695 11117 2292 287
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 25/2020 47/2020 26/2021 46/2021 6/2022 36/2022 16/2023

Республика Хакасия 
Republic of Khakassia

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 3396 18623 14811 17429 33914 15000 3666
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 28/2020 48/2020 30/2021 44/2021 5/2022 35/2022 13/2023

Алтайский край 
Altai Territory

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 1518 1654 1936 3718 31165 5226 710
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 28/2020 46/2020 31/2021 46/2021 6/2022 37/2022 7/2023

Забайкальский край 
Trans-Baikal Territory

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 496 1885 2304 2586 13370 2755 826
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 25/2020 47/2020 27/2021 44/2021 7/2022 36/2022 12/2023

Красноярский край
Krasnoyarsk Territory

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 2354 3440 5076 5127 49652 8934 1002
Пик, к.н./год / Peak, c.w./year 21/2020 50/2020 29/2021 48/2021 7/2022 36/2022 8/2023

Итого
Total

Случаи на пике, абс. / Cases at peak, abs. 8971 16820 19615 24522 167298 41397 7353
Интервал пиков, к.н./год 
Peak interval, c.w./year

9–27/2020 36–41/2020 16–27/2021 14–18/2021 6–9/2022 17–43/2022 17–28/2023
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В республиках Хакасия и Тыва, Кемеровской и 
Томской областях отмечался плавный переход пер-
вой волны во вторую. При этом II волна длилась в 
среднем 37 к.н., наименьшая продолжительность 
зафиксирована в Республике Тыва, наибольшая – 
в Забайкальском крае. Пики II волны по субъектам 
наблюдались с третьей декады октября в Республике 
Алтай и со второй декады декабря 2020 г. в Иркутской 
области. Снижение числа заболевших наблюдалось 
до конца апреля 2021 г. (табл. 3).

Третья (III) волна СOVID-19 возникла в начале 
мая 2021 г. и была обусловлена ростом внутренних 
туристических потоков в стране в период длитель-
ных выходных дней. В сравнении с предыдущей 
волной, в 10 субъектах случаи заболевания (201 437, 
или 1395,7 0/000) уменьшились в 1,5 раза, с темпом 
снижения на 46,4 %. В эту волну заболело 9,6 % от 
общего количества заболевших за весь период пан-
демии (табл. 2).

В трех субъектах количество случаев COVID-19  
превысило 20 тыс.: в Забайкальском (11,8 %) и 
Алтайском (7,1 %) краях, Кемеровской области 
(9,1 %) и Республике Бурятия (12,7 %). В III вол-
ну в Республике Тыва зарегистрирована пятая 
часть (20,5 %) всех случаев COVID-19 в субъек-
те. Заболеваемость СOVID-19 в шести субъек-
тах (республики Тыва, Хакасия, Бурятия и Алтай, 
Забайкальский край, Иркутская область) превы-
шала общий показатель в 2,4–1,1 раза. В Томской 
(947,7 0/000) и Кемеровской (787,7 0/000) областях ока-
залась ниже в 3,5–4,2 раза (рис. 2). 

Средняя продолжительность III волны соста-
вила 18,6 к.н., что в 2,0 раза короче предыдущего 
периода. Наибольшая ее продолжительность от-
мечена в Республике Тыва (27 к.н.), наименьшая – 
в трех субъектах (Алтайский и Красноярский края, 
Иркутская область) (15–16 к.н.). Пик III волны по 
субъектам пришелся в основном на июль 2021 г., 
наиболее поздний пик заболеваемости зафиксиро-
ван в начале августа в Алтайском крае, Томской и 
Иркутской областях (табл. 3). 

Особенностью четвертой (IV) волны COVID-19 
стали подъем заболеваемости в осенне-зимний пе-
риод 2021 г. и средний межэпидемический интервал 
в 16 к.н. Из 10 субъектов наибольший перерыв отме-
чался в Республике Тыва (20 к.н.), а наименьший –  
в Томской области и Республике Хакасия (14 к.н.). 
Всего заболело 294 872 человека, что составило 
14,1 % от общего количества заболевших за весь 
период пандемии. Темп прироста зарегистрирован-
ных случаев в эту волну составил 46,4 % (табл. 2). 
Наибольшая доля случаев заболеваний от общего 
числа за период пандемии отмечалась в Республике 
Хакасия (16,3 %) и Забайкальском крае (15,6 %), кото-
рые стали лидерами по заболеваемости COVID-19 –  
3287,0 и 2921,2 0/000 соответственно (рис. 2). В пяти 
субъектах (Иркутская область, Красноярский и 
Алтайский края, республики Алтай и Бурятия) по-
казатели заболеваемости немного превышали обще-
субъектовый (2043,1 0/000).

Длительность IV волны оказалась около 16,4 к.н. 
и соответствовала уровню I волны, при этом коли-

Рис. 2. Заболеваемость населения 
COVID-19 в 10 субъектах Сибирского 
и Дальневосточного федеральных 
округов с первой по седьмую волны 
пандемии (2020–2023 гг.):
1 – Иркутская область; 2 – Кемеровская об-
ласть; 3 – Томская область; 4 – Республика 
Алтай; 5 – Республика Тыва; 6 – Республика 
Бурятия; 7 – Республика Хакасия; 8 – 
Алтайский край; 9 – Забайкальский край; 
10 – Красноярский край

Fig. 2. The incidence of COVID-19  
cases in 10 entities of the Siberian and 
Far Eastern Federal Districts from the 
first to the seventh wave of the pande
mic (2020–2023):
1 – Irkutsk Region; 2 – Kemerovo Region, 
3 – Tomsk Region; 4 – Republic of Altai; 5 – 
Republic of Tuva; 6 – Republic of Buryatia;  
7 – Republic of Khakassia; 8 – Altai Territory; 
9 – Trans-Baikal Territory; 10 – Krasnoyarsk 
Territory
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чество случаев возросло в 3,6 раза. Наибольшая ее 
продолжительность отмечена в Республике Бурятия 
и Забайкальском крае (18 к.н.), наименьшая – 
в Кемеровской области и Республике Тыва (14 к.н.). 
Недельная заболеваемость достигла пиковых значе-
ний в республиках Алтай, Тыва и Хакасия, а также 
в Забайкальском крае в конце октября – начале ноя-
бря (43–44-я к.н.), а в Алтайском крае, Республике 
Бурятия, Кемеровской и Томской областях – в начале 
второй половины ноября (46-я к.н.). В Иркутской об-
ласти и Красноярском крае пик зафиксирован в первой 
половине декабря 2021 г. – на 48–49-й к.н. (табл. 3).

Пятая (V) волна пандемии новой коронавирус-
ной инфекции характеризовалась быстрым подъе-
мом. На 4–6-й к.н. 2022 г. количество заболевших 
в субъектах еженедельно увеличивалось с темпом 
прироста 61–294 %. Всего в 10 субъектах заболело 
811 695 человек, или 38,9 % от общего количества 
заболевших за весь период пандемии (табл. 2). Число 
подтвержденных случаев по отношению к IV волне 
увеличилось в 2,8 раза, с темпом прироста 175,3 %. 
На V волне удельный вес заболевших составлял 
22,5–45,6 % от всех зарегистрированных случаев. 
Заболеваемость возросла в 2,8 раза и составляла 
5624,1 0/000, и только в двух субъектах (республики 
Алтай и Тыва) отмечены меньшие значения –  
4344,7 и 3858,3 соответственно (рис. 2). В осталь-
ных восьми субъектах заболеваемость колебалась 
от 9885,3 0/000 в Алтайском крае до 5718,9 0/000 в 
Иркутской области. В эту волну число зарегистри-
рованных случаев в курируемых субъектах достигло 
максимальной величины, причем наибольшее число 
случаев отмечено в Красноярском и Алтайском кра-
ях (191 410 и 148 373 соответственно), Иркутской 
области (136 750). 

Продолжительность V волны во всех 10 субъ-
ектах составила 25–28 к.н., окончание ее пришлось 
на июнь – июль 2022 г. Интервал между пиками IV 
и V волн составил 3–9 к.н. Максимальные показате-
ли еженедельного количества случаев заболевания 
в 10 субъектах синхронизировались в промежутке 
февраль – начало марта 2022 г., превышая анало-
гичные показатели 2020–2021 гг. в 3–6 раз. Только в 
Томской области пик V волны отмечался на первой 
неделе марта (табл. 3). 

Начало шестой (VI) волны отмечено в середине 
лета, а завершение – в декабре 2022 г. Средняя про-
должительность VI волны составила 24 к.н. и коле-
балась в диапазоне 17–28 к.н. Пик волны соответ-
ствовал первой половине сентября (табл. 3). Всего в 
10 субъектах зарегистрировано 292 313 случаев, что 
составило 14,0 % от общего количества заболевших 
(табл. 2). Заболеваемость и количество подтвержден-
ных случаев в сравнении с V волной уменьшилось в 
2,8 раза, с темпом снижения 64,0 %, и соответство-
вало II волне [18]. В четырех субъектах (Республика 
Бурятия, Забайкальский, Красноярский и Алтайский 
края) число новых случаев на VI волне уменьшилось 
в 3,3–3,6 раза по сравнению с предыдущей (рис. 2). 

Наиболее низкие уровни заболеваемости отмечались 
в Кемеровской области (1777,8 0/000) и Республике 
Бурятия (1673,7 0/000) при общесубъектовом показа-
теле 2025,2 0/000 (рис. 2). 

Седьмая (VII) волна пандемии COVID-19 
плавно продолжилась в весенний период 2023 г. 
(табл. 3). В исследуемых субъектах зарегистриро-
вано 87 020 случаев, что ниже в 5,6 раза VI волны 
и в 1,2 раза – первой. Удельный вес заболевших 
составил 4,2 % от их общего количества за панде-
мию. Наибольшее число случаев заболевания за-
фиксировано в Иркутской области, Красноярском 
крае и Кемеровской области, наименьшее – в ре-
спубликах Тыва и Алтай (табл. 2). Заболеваемость 
населения в 10 субъектах (536,0 0/000) продолжила 
снижение и оказалась ниже в 3,9 раза в сравнении с 
предыдущей волной, с темпом снижения на 70,2 %. 
При этом заболеваемость COVID-19 в Иркутской 
(922,6 0/000), Томской (850,3) областях, Забайкальском 
крае (730,5) выше в 1,7–1,3 раза общего показателя, 
в Кемеровской области (482,4) и Республике Бурятия 
(350,4) – ниже в 1,1–1,5 раза. 

На 18-й к.н. 2023 г. режим чрезвычайной си-
туации в области общественного здравоохранения, 
имеющей международное значение, ВОЗ объявила за-
вершенным. До 5 мая 2023 г. VII волна продлилась в 
среднем 19,9 к.н. Наибольшая длительность отмечена 
в Иркутской области – до 28 к.н., Красноярском крае – 
25 к.н. и Республике Тыва – 23 к.н., наименьшая – 
в Кемеровской области – 13 к.н. Пик волны пришелся 
на конец февраля – начало марта 2023 г. (8–9-я к.н.) 
в Томской области и Красноярском крае, на послед-
нюю декаду марта (12–13-я к.н.) в четырех субъектах 
(Иркутская и Кемеровская области, Забайкальский 
край и Республика Хакасия). В республиках Бурятия 
и Алтай пиковые значения VII волны зарегистрирова-
ны на 14–16-й к.н. в середине апреля 2023 г. 

В возрастной структуре заболевших за вре-
мя пандемии COVID-19 преобладали лица старше 
18 лет (84,4 %, или 1 763 017 случаев), соответ-
ственно заболеваемость взрослых в 5,4 раза превы-
шала детскую. Набольший удельный вес приходился 
на возрастные группы 30–49 лет (31,4 %), от 50 до 
64 лет (22,1 %) и старше 65 лет (18,9 %). В I вол-
ну в основном болели взрослые (89,9 %) с преоб-
ладанием удельного веса лиц в возрасте 30–49 лет 
(36,6 %). Во II волну возросла доля заболевших сре-
ди лиц 50–64 лет (26,2 %) и старше 65 лет (20,1 %). 
В период III волны продолжился рост заболеваний 
в группах 30–49 лет (35,0 %), возрос уровень за-
болевших детей (11,1 %) при семейных контактах. 
В период действия ограничительных мероприятий 
IV и V волн отмечался рост заболевших во всех воз-
растных группах, заболеваемость детей продолжила 
возрастать, их удельный вес составил 14,2 и 20,9 % 
соответственно. В VI волну пандемии выросло ко-
личество заболевших взрослых (86,0 %) за счет лиц 
старше 65 лет (26,2 %). В VII волну доли взрослых и 
детей составили 84,4 и 15,6 % соответственно.
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Основными методами лабораторной диагно-
стики COVID-19 для обнаружения РНК и выявле-
ния антигенов SARS-CoV-2 стали метод полиме-
разной цепной реакции и иммуноферментный ана-
лиз. Организация лабораторных исследований на 
COVID-19 и расширение сети лабораторий по субъ-
ектам страны стала одной из главных задач своевре-
менного выявления больных и носителей. 

В начале пандемии в 10 субъектах СФО и ДФО 
в связи с ростом количества случаев заболеваний 
ощущалась острая нехватка сети лабораторий по 
диагностике COVID-19. В I волну функционировало 
109 лабораторий, из них 11 лабораторий учрежде-
ний Роспотребнадзора. В период V волны работало 
152 лаборатории, в том числе на базе 12 учреждений 
Роспотребнадзора. На выявление РНК вируса SARS-
CoV-2 проведено 3 556 576 ПЦР-исследований, из 
них положительные – 2 088 521 (58,7 %). Методом 
ИФА проведено 3 217 793 исследования, из них в 
53,6 % (172 608) случаев обнаружены антитела к 
возбудителю COVID-19 [17]. 

По клиническим проявлениям COVID-19 пре-
обладали манифестные формы (85,5 %) с различ-
ной степенью тяжести течения: от легких (47,2 %) 
до среднетяжелых (39,9 %) и тяжелых форм (1,5 %). 
Удельный вес бессимптомных форм составил 11,5 %. 
На долю ОРВИ приходилось 81,2 % заболевших. 
Внебольничные пневмонии регистрировались у 
8,8 % заболевших (183 179 человек).

Среди заболевших в 50,1 % случаев зараже-
ние происходило в семейных очагах, особенно 
в Иркутской области (84,9 %), Республике Тыва 
(68,1 %), Алтайском крае и Республике Алтай (57,3 
и 57,1 % соответственно). В 30,5 % случаев боль-
ные, возможно, заразились от бессимптомных но-
сителей. Не выяснены причины инфицирования в 
Кемеровской (87,1 %) и Томской областях (55,4 %).

За время пандемии в 10 субъектах умерло 
41 302 человека, что составляет 2,0 % от обще-
го количества заболевших. В Алтайском (2,7 %) 
и Красноярском (2,6 %) краях отмечался макси-
мальный удельный вес умерших от COVID-19. 
Высокая смертность отмечена в Республике Хакасия 
(457,2 0/000), низкая – в Томской области (93,2 0/000).

Результаты полногеномного секвенирования 
геновариантов SARS-CoV-2 на территории России 
показали доминирование cубвариантов группы 
Ухань в период с марта 2020 по май 2021 г. [18]. 
Молекулярно-генетический мониторинг циркули-
рующих в субъектах СФО и ДФО геновариантов 
SARS-CoV-2 начался в декабре 2020 г., секвенирова-
ние возбудителя – в начале 2021 г. [17]. 

В течение зимнего периода 2021 г. динамиче-
ский мониторинг мутационной изменчивости коро-
навирусов в нашей стране показал циркуляцию ге-
новарианта Alpha, также непродолжительное время 
наблюдались геноварианты Beta и Gamma [18]. На 
территории двух округов в конце второй и начале 
третьей волны (март – июль 2021 г.) в отдельных про-

бах выявлены геноварианты Alpha и Beta, при этом 
удельный вес геноварианта Beta был незначителен.

Со второй половины апреля 2021 г. до января 
2022 г. в России отмечено распространение генова-
рианта Delta [18]. В курируемых субъектах двух фе-
деральных округов в третьей декаде апреля 2021 г. 
обнаружен геновариант Delta, который на высоте 
III волны (июнь 2021 г.) целиком заместил осталь-
ные варианты коронавируса. На спаде третьей и в 
течение всего периода четвертой волны отмечалось 
доминирование геноварианта Delta сублинии AY.122 
(93,6 %). Подъемы заболеваемости в периоды этих 
волн пандемии определялись проникновением воз-
будителя в неиммунизированные сообщества, что 
приводило к росту числа заболевших. 

В декабре 2021 г. на территории страны выяв-
лен геновариант Omicron, который с января 2022 г. 
вскоре стал превалирующим [18]. В 10 субъектах 
в конце IV волны (декабрь 2021 г.) обнаруживался 
вариант Omicron линии ВА.1. В 2022 г. на протяже-
нии шести недель удельный вес этого геноварианта 
достиг значений 61–86 %. Фактически появление 
геноварианта Omicron стало катализатором, уско-
рившим течение эпидемического процесса, до того 
времени вялотекущего. Изменился и последующий 
характер эпидемического процесса – заболеваемость 
на VI волне пандемии, вызванная распространением 
нового геноварианта Omicron-5 (линия BA.5*), на 
пике превысила аналогичные показатели волн III и 
IV. Собственно, VI волна оказалась вызвана генова-
риантом, способным эффективно уклоняться от им-
мунного ответа иммунизированных ранее лиц, в том 
числе вакцинированных в период V волны.

В мае 2023 г. в VII волну в СФО и ДФО обнару-
живались варианты XBB.1.5, XBB.1.9.1, XBB.1.9.2, 
EG.2, XBB.2.3, XBB.1.16 (Арктур) (кодоминирова-
ние), систематизируемые ВОЗ как VOI (Variants of 
interest) и VUM (Variants under monitoring), и другие 
сублинии XBB. 

При анализе развития эпидемического процесса 
новой коронавирусной инфекции установлено, что 
на территории десяти субъектов СФО и ДФО из-
начально распространение инфекции определялось 
завозными случаями с последующим распростра-
нением среди местного населения. Начало I волны 
пандемии обусловлено распространением инфекции 
от завозных случаев заболеваний из-за границы и не-
благополучных регионов РФ. Переход во II волну в 
большей мере обусловлен несоблюдением требова-
ний индивидуальной безопасности, возобновлением 
деятельности большинства организаций и учреж-
дений. Рост заболеваемости в III волну происходил 
при заносах инфекции местным населением, вер-
нувшимся из мест отдыха внутри страны. Подъем 
IV волны совпал с осенне-зимним периодом сезон-
ности гриппа и ОРВИ. На V волну оказало огромное 
влияние преобладание высококонтагиозного вируса 
геноварианта Omicron. Снижение заболеваемости 
населения и темпов его прироста в VI и VII волны 
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произошло при сформированном коллективном им-
мунитете в организованных коллективах субъектов 
курируемой территории СФО и ДФО. 

Выявлена статистически значимая связь между 
положительным темпом прироста и последующим 
подъемом заболеваемости: положительный темп 
прироста с запаздыванием в одну неделю увеличи-
вал вероятность подъема заболеваемости в 15,1 раза 
(95 % ДИ: 5,7–45,5; р<0,001). Анализ автокорреля-
ции выявил значительную временную зависимость 
в данных (χ2=140,0; p<0,001). Фаза подъема волны 
длилась в среднем 17 недель (95 % ДИ: 9–25 к.н.), 
медианная фаза спада длилась 24 недели (95 % ДИ: 
9–42 к.н.) [16].

Несмотря на заявление ВОЗ от 5 мая 2023 г. о 
снятии режима чрезвычайной ситуации в области 
общественного здравоохранения, имеющей между-
народное значение, в мире и Российской Федерации 
случаи CОVID-19 продолжали регистрироваться. По 
результатам мониторинга Роспотребнадзора уста-
новлено, что после пандемии на территории 10 субъ-
ектов СФО и ДФО зарегистрированы подъемы за-
болеваемости, соответствовавшие VIII–X волнам. 
Во второй половине 2023 г. наблюдалась VIII волна, 
подъем которой начался в начале октября и длился 
по январь 2024 г., и ее пик пришелся на 47–49-ю к.н. 
(ноябрь – декабрь). Признаки перехода к сезонным 
заболеваниям отмечены в период IX волны весной 
2024 г. [16]. В сравнении с предыдущими волнами 
заболеваемость населения курируемых субъектов в 
IX волну снизилась в 6,0 раза, а в X волну (октябрь – 
декабрь 2024 г.) возросла в 2,1 раза. 

Таким образом, на территории десяти субъектов 
СФО и ДФО пандемия COVID-19 протекала волно
образно, выделено семь последовательных смен подъе
ма, пика и спада заболеваемости различной интенсив-
ности и длительности. На V волне число зарегистри-
рованных случаев достигло максимальных значений, 
амплитуда пиковых значений заболеваемости выров-
нялась по всем субъектам на 6–9-й к.н. 2022 г. За время 
пандемии в анализируемых регионах двух федераль-
ных округов страны зарегистрировано 2 088 479 слу-
чаев заболевания COVID-19. В основном болели лица 
старше 18 лет (84,4 %) с наибольшим удельным весом 
среди лиц 30–49 лет (31,4 %), особенно в первую вол-
ну (36,6 %). Во вторую волну среди заболевших преоб-
ладали лица 50–64 лет (26,2 %), на третьей волне воз-
росла доля детского населения (11,1 %). Преобладали 
заболевания лиц старше 18 лет (84,4 %) в возрастной 
группе 30–49 лет (31,4 %). Болезнь протекала в легких 
(47,2 %) и среднетяжелых (39,9 %) формах. В полови-
не случаев заражение происходило в семейных очагах. 
Расширение сети лабораторий позволило проводить 
своевременную лабораторную диагностику COVID-
19. Основными методами индикации возбудителя 
COVID-19 в период пандемии являлись методы ПЦР 
(52,5 %) и ИФА (47,5 %), наибольшее количество ис-
следований проведено в четвертую и пятую волны. 
Закономерность течения и интенсивность эпидеми-

ческого процесса COVID-19 обусловлена последова-
тельной сменой доминирующего геноварианта возбу-
дителя SARS-CoV-2. В весенний и осенний периоды 
2024 г., в IX–Х волны COVID-19, наметился переход к 
сезонной заболеваемости. 
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Е.И. Еременко, А.В. Никитина, А.Г. Рязанова, Г.А. Печковский

Оптимизация метода мультилокусного сиквенс-типирования  
генов вирулентности (MVLST) Bacillus anthracis

Ставропольский научно-исследовательский противочумный институт, Ставрополь, Российская Федерация

В России эпидемическая ситуация по сибирской язве остается нестабильной, несмотря на достигнутые успехи 
в профилактике и лечении. Независимо от характера вспышки, эпидемиологическое расследование требует уста-
новления вероятного происхождения и генетического родства штамма, ее вызвавшего, что достигается при мо-
лекулярном типировании. Bacillus anthracis отличается высокой генетической мономорфностью, усложняющей 
молекулярное типирование. Вариант MLST, метод мультилокусного сиквенс-типирования генов вирулентности 
(MVLST) позволяет эффективно дифференцировать штаммы возбудителя. Цель работы – выбор оптимальной 
схемы MVLST для генетического типирования B. anthracis. Материалы и методы. Использовали полные геномы 
49 штаммов B. anthracis. Для построения филограмм с алгоритмом UPGMA выявляли SNP в программе PhyloViz. 
Вирулентность белков оценивали и отбор кодируемых генов проводили с онлайн-ресурсом «VirulentPred: Prediction 
of prokariotic virulent protein». Определение индекса дискриминации D Хантера – Гастона проводили онлайн  
в программе Discriminatory Power Calculator. Результаты и обсуждение. MVLST-pXO1 включала пять генов: lef, 
cya, pagA, atxA, gerXC, – локализованных на плазмиде токсинообразования pXO1. Типирование по схеме MVLST-
pXO1 49 штаммов позволило разделить их на 21 генотип (D=0,9209). Схема MVLST-pXO2 охватывала четыре 
структурных гена капсульного полипептида: capA, capB, capC, capD – и два регуляторных гена: acpA, acpB –  
плазмиды капсулообразования pXO2. Типирование по схеме MVLST-pXO2 разделило 49 штаммов на 14 геноти-
пов (D=0,6675). Полученная схема MVLST-15 по сравнению с MVLST-19 обеспечивала более высокую дискри-
минирующую силу, так как разделяла 49 штаммов B. anthracis на 40 генотипов (D=0,9864), тогда как показатели 
MVLST-19 составляли соответственно 33 генотипа (D=0,9633). Результаты показывают, что оптимальной может 
быть схема MVLST-15, так как обеспечивает лучшую дискриминацию штаммов B. anthracis, используя меньший 
набор локусов при сохранении классической филогенетической структуры возбудителя сибирской язвы.
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E.I. Eremenko, A.V. Nikitina, A.G. Ryazanova, G.A. Pechkovsky
Optimization of the Multilocus Sequence Typing Method  
for Virulence Genes of Bacillus anthracis (MVLST)
Stavropol Research Anti-Plague Institute, Stavropol, Russian Federation

Abstract. In Russia, the epidemic situation on anthrax remains unstable despite achieved progress in its prevention 
and treatment. Regardless of the nature of the outbreak, epidemiological investigation requires establishing the probable 
origin and genetic relatedness of the strain responsible, which is attained through molecular typing. Bacillus anthracis is 
characterized by high genetic monomorphism, complicating molecular typing. The MLST variant, a multilocus sequence 
typing method for virulence genes (MVLST), allows for effective differentiation of pathogen strains. The aim of this 
study was to select the optimal MVLST scheme for the genetic typing of B. anthracis. Materials and methods. The 
study used complete genomes of 49 B. anthracis strains. Phylogenetic trees were constructed using UPGMA algorithm 
through identifying SNPs with PhyloViz software. Protein virulence assessment and gene selection were performed 
using the online resource “VirulentPred Prediction of Prokaryotic Virulent Proteins”. The Hunter-Gaston discrimina-
tory index (D) was calculated online using the Discriminatory Power Calculator program. Results and discussion. 
The MVLST-pXO1 scheme included 5 genes: lef, cya, pagA, atxA, gerXC, located on the pXO1 toxin plasmid. Typing 
with the MVLST-pXO1 scheme divided 49 strains into 21 genotypes (D=0.9209). The MVLST-pXO2 scheme covered  
6 genes: 4 structural genes of capsule polypeptide (capA, capB, capC, capD), and 2 regulatory genes (acpA, acpB) on the 
pXO2 capsule plasmid. Typing with this scheme distinguished 14 genotypes (D=0.6675) among 49 strains. The derived 
MVLST-15 scheme provided higher discriminatory power compared to MVLST-19, dividing 49 B. anthracis strains into 
40 genotypes (D=0.9864), whereas MVLST-19 identified 33 genotypes (D=0.9633). These results demonstrate that the 
MVLST-15 scheme is optimal, as it provides better discrimination of B. anthracis strains using a smaller set of loci while 
maintaining the classical phylogenetic structure of the anthrax pathogen.

Key words: Bacillus anthracis, anthrax, MVLST, virulence.
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Сибирская язва, особо опасная зоонозная ин-
фекция с мировым распространением, является про-
блемой для здравоохранения и ветеринарии многих 
стран. В России, несмотря на достигнутые успехи в 
профилактике и лечении, эпидемическая ситуация 
по сибирской язве остается нестабильной, с ежегод-
но регистрируемыми случаями заболевания людей и 
сельскохозяйственных животных. Крупная вспыш-
ка сибирской язвы среди оленей в 2016 г. в Ямало-
Ненецком автономном округе привела к падежу 
2650 голов скота и заболеванию 36 человек с одним 
летальным исходом. Осложнения возникли на фоне 
длительного предыдущего периода благополучия, 
убедительно продемонстрировав малопредсказуе-
мый характер инфекции [1].

Возбудитель Bacillus anthracis относится к груп-
пе опасности A и признан патогеном с высоким по-
тенциалом использования в качестве агента биоло-
гического оружия и биотерроризма [2]. Независимо 
от характера вспышки сибирской язвы – природного 
или искусственного, эпидемиологическое расследо-
вание требует установления вероятного происхожде-
ния и генетического родства штамма, вызвавшего 
вспышку, что достигается при молекулярном типиро-
вании. B. anthracis отличается высокой генетической 
мономорфностью, ограничивающей выбор методов 
молекулярного типирования. Применимы методы 
разной, но достаточной дискриминирующей силы, 
основанные на анализе однонуклеотидных полимор-
физмов (canSNP и wgs-SNP), нескольких областей 
генома с вариабельным числом тандемных повторов 
(MLVA), вариабельным числом однонуклеотидных 
повторов (SNR). По результатам canSNP и wgs-SNP 
представительной коллекции изолятов B. anthracis 
определена филогенетическая структура глобальной 
популяции сибиреязвенного микроба, с тремя глав-
ными генетическими линиями A, B и C [3].

Метод мультилокусного сиквенс-типирования 
генов вирулентности (MVLST) B. anthracis позволя-
ет эффективно дифференцировать штаммы возбуди-
теля [4].

Патогенность B. anthracis связана с основны-
ми факторами: двумя бинарными экзотоксинами, 
летальным и отечным, и d-глутамилполипептидной 
капсулой, кодируемыми плазмидами pXO1 и pXO2 
соответственно [5, 6]. 

Кроме плазмидных, к генам вирулентности от-
носят ряд хромосомных генов, мутации в которых 
приводят к снижению вирулентности штаммов.

B. anthracis производит три фосфолипазы C 
(PLC), которые избыточны в своей способности сти-
мулировать рост клеток, ассоциированных с макро-
фагами, и вызывают летальность у мышей [7].

Результаты исследования показали, что патоген-
ные бактерии используют собственный оксид азота 
в качестве ключевой защиты от иммунного окисли-
тельного взрыва, тем самым определяя синтазу окси-
да азота Nos как важнейший фактор вирулентности 
B. anthracis [8].

Еще одним фактором вирулентности счита-
ют бифункциональную лизилфосфатидилглицерол 
флиппазу/синтетазу MprF B. anthracis, способствую-
щую устойчивости к катионным пептидам [9].

B. anthracis содержит ген металлопротеазы се-
мейства энхансина (локус GBAA_RS16775), гомолог 
которого впервые описан у бакуловирусов, поражаю
щих непарного шелкопряда. Энхансин повышает 
инфекционность вируса, разрушая муциновый слой, 
окружающий кишечник насекомых [10]. Можно 
предположить, что энхансин может подобным обра-
зом влиять на вирулентность B. anthracis, тем более 
что гомолог энхансина B. anthracis также обнаружен 
в геноме другого патогена, Yersinia pestis [11].

B. anthracis также содержит два гомолога им-
мунного ингибитора (ген inhA) Bacillus thuringiensis, 
металлопротеазы (BA0672 и BA1295), которые 
увеличивают вирулентность у насекомых за счет 
расщепления бактерицидных лектинов [11].

Чувство кворума (Quorum sensing) – это регу-
ляция экспрессии бактериальных генов, критически 
важной для патогенеза клинически значимых инфек-
ций, в ответ на изменение плотности клеток посред-
ством синтеза сигнальных молекул аутоиндукторов. 
Показано, что B. anthracis имеет ген luxS, синтезиру-
ет функциональный аутоиндуктор чувства кворума 
LuxS, и мутация в гене luxS приводит к замедлению 
роста мутантного штамма по сравнению со штам-
мом дикого типа. Это позволяет отнести luxS к генам 
вирулентности возбудителя сибирской язвы [12].

Разрушение гена alo антролизина О, холестерин-
зависимого цитолизина B. anthracis ALO, приводит 
к практическому отсутствию гемолитической актив-
ности. Учитывая это обстоятельство, а также роль 
подобных цитолизинов в вирулентности других 
грамположительных бактерий, предполагается, что 
ALO играет роль в вирулентности B. anthracis [13].

Энтеротоксин Bacillus cereus вовлечен в виру-
лентность и регулируется плейотропным регулято-
ром plcR [14]. В геноме штамма B. anthracis Ames 
также имеется белок, обозначенный как энтероток-
син (ID AAP25786.1) или как субъединица негемоли-
тического энтеротоксина NHE (MULTISPECIES: non-
hemolytic enterotoxin NHE subunit B [Bacillus]) у дру-
гих штаммов B. anthracis (ID WP_000162971.1). Хотя 
функция этого белка у B. anthracis не установлена, 
можно предположить его участие в вирулентности.
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К генам вирулентности можно отнести также 
ген компонента II аминодезоксихоризмат/антрани-
лат синтазы TrpG триптофанового оперона [4, 15] 
и гены компонентов системы усвоения железа 
B. anthracis [16].

Первая попытка использовать анализ последова-
тельностей генов вирулентности для молекулярного 
типирования B. anthracis предпринята в 2016 г. при 
расследовании вспышки сибирской язвы в Ямало-
Ненецком автономном округе. Исследовали плаз-
мидные структурные и регуляторные гены. В сово-
купности удалось идентифицировать от 4 до 7 типов 
генов lef, cya, acpA, capA и acpB и 3 типа генов atxA. 
У генов pagR, capB, capC, capD и capE вариабель-
ности не отмечено. Использование анализа генов 
вирулентности позволило выявить отличия между 
изолятами от человека и оленя, что было достижи-
мо только при wgsSNP-анализе [17]. Расследование 
другой вспышки показало идентичность MVLST-15 
генотипов двух штаммов, выделенных из материала 
от больного и из мяса крупного рогатого скота.

Позднее подтвержден аллельный полимор-
физм плазмидных генов вирулентности и прове-
ден MVLST-анализ на основе генов вирулентно-
сти одной плазмиды pXO1 [18] и обеих плазмид 
pXO1, pXO2 штаммов B. anthracis [19, 20]. Вариант 
MVLST с анализом 19 генов вирулентности (9 плаз-
мидных и 10 хромосомных) обладал высокой дис-
криминирующей силой, сопоставимой с таковой для 
wgs-SNP [4].

Таким образом, существуют несколько вариан-
тов MVLST B. anthracis, отличающихся количеством 
анализируемых генов вирулентности и дискримини-
рующей способностью.

Цель работы – выбор оптимальной схемы 
MVLST для генетического типирования B. anthracis.

Материалы и методы

В работе использовали полные геномы 49 штам-
мов B. anthracis, включая 20 образцов из коллекции 
патогенных микроорганизмов ФКУЗ Ставрополь
ский противочумный институт Роспотребнадзора и 
29 штаммов из базы данных Genbank NCBI, отно-
сящихся ко всем 14 canSNP-группам. Исследовали 
11 плазмидных (lef, cya, pagA, atxA, gerXC, capA, 
capB, capC, capD, acpA, acpB) и 10 хромосомных (alo, 
mprF, GBAA_RS16775, plC, nos, luxS, trpA, trpD, trpG, 
ent) генов. Анализ in silico проводили, выравнивая 
последовательности генов всех штаммов с последо-
вательностями референсного штамма Ames Ancestor 
(адреса доступа Genbank: AE017334.2, AE017336.2, 
AE017335.3) в программе MEGA X. Выявленные 
аллели SNP всех генов штамма записывали в виде 
одной последовательности с обозначениями нуклео-
тидов и совокупность таких последовательностей 
всех штаммов вносили в таблицу MS Excel. Данный 
шаблон сохраняли в текстовом формате в MS Note и 
использовали в программе PhyloViz для построения 

филограмм с алгоритмом UPGMA. Вирулентность 
белков оценивали и отбор кодируемых генов про-
водили с онлайн-ресурсом «VirulentPred: Prediction 
of prokariotic virulent protein» (https://bioinfo.icgeb.
res.in/virulent/submit.html) [21]. Определение индек-
са дискриминации D Хантера – Гастона проводили 
онлайн в программе Discriminatory Power Calculator 
(http://insilico.ehu.es/mini_tools/discriminatory_power/
index.php) [22].

Результаты и обсуждение

Оценка известных вариантов MVLST. 
Сравнили описанные схемы MVLST. В схеме 
MVLST-pXO1 анализировали только гены виру-
лентности плазмиды pXO1 (lef, cya, pagA, atxA); 
в MVLST-pXO2 – только гены вирулентности плаз-
миды pXO2 (capA, capB, capC, capD, capE, acpA, 
acpB). При анализе выборки из 99 штаммов B. an-
thracis с панелью MVLST-pXO1 выявили 20 гено-
типов с индексом дискриминации D=0,9038, при 
анализе выборки из 88 штаммов с MVLST-pXO2 ин-
декс D составил 0,5885 [19]. Схема MVLST-19 вклю-
чала 9 плазмидных (acpA, atxA, cya, lef, pagA, gerXC, 
capA, capC, capD) и 10 хpомосомных (mprF, entFM, 
GBAA_RS16775, plC, alo, nos, luxS, trpA, trpD, trpG) 
генов вирулентности, при анализе 49 штаммов вы-
деляла 33 генотипа с индексом D=0,9633 [4].

Оценка предсказуемой вирулентности бел-
ков, гены которых предполагается использовать 
в MVLST. Белки генов плазмидной и хромосомной 
локализации оценили по вирулентности, пользуясь 
ресурсом «VirulentPred: Prediction of prokariotic viru-
lent protein» [20] (таблица).

Для дальнейшей работы отобрали 15 белков, 
оцененных как вирулентные по результатам из 
VirulentPred и вариабельные по нашим и литератур-
ным данным.

Возможности схем MVLST с разным набором 
генов вирулентности. Мы оценили возможности 
схем MVLST, в которых анализировали гены виру-
лентности обеих плазмид.

1. MVLST-pXO1 включала гены летального фак-
тора lef, отечного фактора cya, протективного антиге-
на pagA, транскрипционного транс-активирующего 
регулятора сибиреязвенного токсина atxA, рецептора 
герминации спор gerXC, локализованные на плазмиде 
токсинообразования pXO1. В последовательностях 
этих генов выявлено 34 SNP. Типирование по схеме 
MVLST-pXO1 49 штаммов позволило разделить их 
на 21 генотип c индексом дискриминирующей силы 
D=0,9209. Дендрограмма филогенетической рекон-
струкции имела прикорневое деление на ветви C и 
общую ветвь AB с дальнейшим подразделением на 
главные линии A и B, но распределение штаммов по 
MVLST-pXO1-генотипам не соответствовало их рас-
пределению по canSNP-группам (рис. 1).

2. Схема MVLST-pXO2 охватывала четыре 
структурных гена капсульного полипептида: capA, 
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Оценка вирулентности белков, гены которых предполагается использовать в MVLST
Virulence assessment in the proteins, the genes of which are to be used in MVLST

Обозначение и название белка
Designation and name of protein

Прогнозируемые результаты
Predicted results

Прогнозируемая оценка
Predicted scores

Cya, отечный фактор
Edema factor, Cya

Вирулентный
Virulent

1,0096

PagA, протективный антиген
Protective antigen, PagA

Вирулентный
Virulent

1,0566

Lef, летальный фактор
Lethal factor, Lef

Вирулентный
Virulent

1,0252

Alo, антролизин O
Anthrolysin O, Alo

Вирулентный
Virulent

1,0941

AcpA, транскрипционный регулятор синтеза капсулы
Capsule synthesis transcriptional regulator, AcpA

Вирулентный
Virulent

1,0105

AcpB, транскрипционный регулятор синтеза капсулы
Capsule synthesis transcriptional regulator, AcpB

Вирулентный
Virulent

1,0013

AtxA, транскрипционный транс-активирующий регулятор  
экспрессии сибиреязвенного токсина
Anthrax toxin expression trans-acting transcriptional regulator, AtxA

Вирулентный
Virulent

1,0955

GerXC, белок прорастания спор
Spore germination protein, GerXC

Вирулентный
Virulent

0,7721

CapA, синтетаза капсульного полиглутамата
Capsule polyglutamate synthase, CapA

Вирулентный
Virulent

1,0205

CapB, белок биосинтеза капсулы
Capsule biosynthesis protein, CapB

Вирулентный
Virulent

0,8643

CapC, лигаза/транслоказа каспсульного полиглутамат амида
Capsule polyglutamate amid ligase/translocase, CapC

Вирулентный
Virulent

0,9531

CapD, гамма-глутамимилтрансфераза биосинтеза капсулы
Capsule biosynthesis gamma glutamyltransferase, CapD

Вирулентный
Virulent

0,7905

TrpG, компонент II аминодезоксихоризмат/антранилат синтазы
Aminodeoxychorismate-anthranilate synthase component II, TrpG

Вирулентный
Virulent

1,1267

IsdX2, секретируемый гемофор
Secreted hemophor, IsdX2

Вирулентный
Virulent

0,9999

SrtB, сортаза класса B
Class B sortase, SrtB

Вирулентный
Virulent

1,0008

capB, capC, capD – и два регуляторных гена: acpA, 
acpB – плазмиды капсулообразования pXO2. В по-
следовательностях этих генов идентифицирован 
31 SNP и 1 индел в гене acpA из-за VNTR с единицей 
повтора в 9 п.н. GATAATATA с вариантами с двумя 
повторами, как в референсном штамме, и с тремя 
единицами у штаммов линий B и C. Типирование по 
схеме MVLST-pXO2 разделяло 49 штаммов на 14 ге-
нотипов с индексом D=0,6675. В дендрограмме фи-
логенетической реконструкции не было четкого под-
разделения на главные линии A и B. Распределение 
штаммов по MVLST-pXO2-генотипам не соответ-
ствовало их canSNP-группам (рис. 2).

3. MVLST-pXO1pXO2 охватывала 11 вышеопи-
санных плазмидных генов с 65 SNP. Типирование по 
этой схеме 49 штаммов позволяло разделить их на 
28 генотипов с индексом D=0,9481. Дендрограмма 
разделялась на классические ветви A, B и С главных 
генетических линий, но распределение штаммов по 
MVLST-pXO1pXO2-генотипам не соответствовало 
их распределению по canSNP-группам (рис. 3).

4. Панель MVLST-15 объединяла 11 плазмид-
ных и 4 хромосомных гена c 85 SNP. В MVLST-15 

все гены кодировали белки, оцененные как вирулент-
ные с прогнозируемой оценкой от 0,7721 до 1,1267. 
Это были гены, расположенные на токсинной плаз-
миде pXO1 (lef, cya, pagA, atxA, gerXC), капсульной 
плазмиде pXO2 (capA, capB, capC, capD, acpA, acpB), 
и хромосомные гены (компонента II аминодезокси-
хоризматазы/антранилат синтазы trpG, холестерин-
зависимого цитолизина антролизина О alo, сортазы B  
srtB, секретируемого гемофора isdX2).

Типирование по этой схеме 49 штаммов по-
зволяло разделить их на 40 генотипов с индексом 
D=0,9864. Дендрограмма представлена главными ге-
нетическими линиями A, B и С, но штаммы распре-
делялись по MVLST-15-генотипам без соответствия 
canSNP-группам (рис. 4).

Для сравнения, canSNP-типирование c дискри-
минирующим индексом D=0,9107 дифференцирова-
ло эти штаммы на 14 canSNP-генотипов.

При конструировании схемы MVLST-15 из схе-
мы MVLST-19 [5] были исключены хромосомные 
гены mprF (бифункциональной лизилфосфатидил-
глицерол флиппазы/синтетазы), entFM (энтероток-
сина), GBAA_RS16775 (металлопротеазы семейства 
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Рис. 1. Дендрограмма 
филогенетической ре-
конструкции результа-
тов молекулярного ти-
пирования 49 штаммов 
B. anthracis по схеме 
MVLST-pXO1

Fig. 1. Dendrogram vi-
sualizing phylogenetic 
reconstruction of mo-
lecular typing results for 
49 B. anthracis strains, 
using the MVLST-pXO1 
scheme

Рис. 2. Дендрограмма 
филогенетической ре-
конструкции результа-
тов молекулярного ти-
пирования 49 штаммов 
B. anthracis по схеме 
MVLST-pXO2

Fig. 2. Dendrogram vi-
sualizing phylogenetic 
reconstruction of mo-
lecular typing results for 
49 B. anthracis strains, 
using the MVLST-pXO2 
scheme
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энхансина), plC (фосфолипазы С), nos (синтазы ок-
сида азота), luxS (автоиндуктора сигнальных моле-
кул «чувства кворума»), trpA (субъединицы альфа 
триптофансинтазы), trpD (антранилат фосфори-
бозилтрансферазы), кодируемые которыми белки, 
имевшие по литературным и нашим данным отно-
шение к вирулентности, были расценены как неви-
рулентные в программе «VirulentPred: Prediction of 
prokariotic virulent protein». Дополнительно в схему 
включены гены сортазы B srtB и секретируемого ге-
мофора isdX2.

Филогенетические реконструкции MVLST-
pXO1-, MVLST-pXO1pXO2- и MVLST-15-геноти
пирования давали дендрограмму с прикорневым 
делением на ветви C и общую ветвь AB с последую-
щим разделением на главные генетические линии A 
и B. Дендрограмма филогенетической реконструк-
ции MVLST-pXO2 также имела прикорневое деле-
ние на ветвь C и общую ветвь AB без дальнейше-
го четкого подразделения на главные линии A и B. 
Филогенетические отношения штаммов при геноти-
пировании по всем схемам отличались от получен-
ных на основе wgs-SNP-типирования, как и при ис-
пользовании MVLST-19 [4].

Метод мультилокусного сиквенс-типирования 
(MLST), основанный на анализе вариабельности по-

следовательностей генов «домашнего хозяйства», 
применяемый для типирования многих возбудителей 
бактериальных инфекций, оказался недостаточно 
эффективным для возбудителя сибирской язвы. Это 
может объясняться медленными темпами эволюции 
в силу особенностей жизненного цикла и генетиче-
ской мономорфностью B. anthracis. Высокая дис-
криминирующая способность MVLST-типирования 
сибиреязвенного микроба может свидетельствовать 
о существенно большей изменчивости генов виру-
лентности по сравнению с генами «домашнего хо-
зяйства» и позволяет выделить генетические груп-
пы, отличающиеся от канонических SNP-групп.

Известны примеры использования метода 
MVLST-типирования возбудителей чумы, холеры, 
туберкулеза, листериоза, сальмонеллеза, стафило-
кокковой инфекции. Этот метод может быть допол-
нительным методом молекулярного типирования 
возбудителя сибирской язвы, позволяющим диффе-
ренцировать штаммы на основе детерминант пато-
генности.

Схема MVLST-15 при меньшем числе анализи-
руемых генов по сравнению с MVLST-19 обеспечи-
вает более высокую дискриминирующую силу, так 
как разделяет 49 штаммов B. anthracis на 40 гено-
типов с индексом дискриминации D=0,9864, тогда 

Рис. 3. Дендрограмма филогенетической реконструкции результатов молекулярного типирования 49 штаммов B. anthracis по схеме 
MVLST-pXO1pXO2

Fig. 3. Dendrogram visualizing phylogenetic reconstruction of molecular typing results for 49 B. anthracis strains, using the MVLST-
pXO1pXO2 scheme
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как показатели MVLST-19 составляли 33 генотипа и 
D=0,9633 соответственно.

Таким образом, полученные результаты показы-
вают, что оптимальной может быть схема MVLST-15,  
так как она обеспечивает лучшую дискриминацию 
штаммов B. anthracis, используя меньший набор ло-
кусов при сохранении классической филогенетиче-
ской структуры возбудителя сибирской язвы.
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Краснодарский край – территория, сочетающая в себе разнообразные ландшафтно-географические условия 
и комфортный климат, что способствует формированию природных очагов инфекционных болезней. Высокая 
плотность населения, наличие рекреационных зон, развитое сельское хозяйство обусловливают высокий 
риск тесного контакта людей с переносчиками и резервуарами природно-очаговых инфекций, что требует по-
стоянного контроля эпизоотолого-эпидемиологической ситуации для предупреждения массовой заболевае-
мости и определяет актуальность исследований в данном направлении. Цель работы – анализ эпизоотолого-
эпидемиологической обстановки по природно-очаговым инфекциям на территории Краснодарского края. 
Материалы и методы. В работе использованы результаты ежегодного эпизоотолого-эпидемиологического мо-
ниторинга, представленные Управлением Роспотребнадзора по Краснодарскому краю, ФБУЗ «Центр гигиены и 
эпидемиологии в Краснодарском крае», ФКУЗ «Причерноморская противочумная станция» Роспотребнадзора, 
ФКУЗ Ставропольский противочумный институт Роспотребнадзора. Построение векторных карт осуществля-
лось в программе ArcGIS 10. Результаты и обсуждение. По результатам мониторинга за последние пять лет уста-
новлено, что эпизоотолого-эпидемиологическая обстановка по природно-очаговым болезням в Краснодарском 
крае характеризуется как неустойчивая. За исследуемый период ежегодно регистрировалось от 39 до 318 случаев. 
В группу наиболее актуальных входят: иксодовый клещевой боррелиоз, лихорадка Западного Нила, лептоспи-
роз, геморрагическая лихорадка с почечным синдромом, туляремия. Установлено наличие сопряженных очагов 
инфекционных болезней, что является фактором, способным отрицательно влиять на развитие эпидемиологиче-
ской ситуации на территориях их существования. Среди первоочередных задач эпидемиологического надзора за 
природно-очаговыми инфекциями в крае выделены эпизоотологический мониторинг, внедрение современных 
методов эпидемиологического анализа (ГИС, многоплановый мониторинг, геномное профилирование изучаемой 
территории). 
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Abstract. Krasnodar Territory is a territory that combines a variety of landscape and geographical conditions and 
a comfortable climate, contributing to the formation of natural foci of infectious diseases there. High population den-
sity, availability of recreational areas, and developed agriculture determine a high risk of close human contact with 
vectors and reservoirs of natural-focal infections, which requires constant monitoring of the epizootic and epidemio-
logical situation to prevent the mass morbidity of these infections and outlines the relevance of research in this area.  
The aim of the work was to assess the epizootic and epidemiological situation on natural-focal infections in the 
Krasnodar Territory. Materials and methods. The study used the reports from annual epizootiological monitoring pro-
vided by the Rospotrebnadzor Administration in the Krasnodar Territory, Center of Hygiene and Epidemiology in the 
Krasnodar Territory, the Black Sea Plague Control Station of the Rospotrebnadzor, and the Stavropol Anti-Plague Institute  
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Территория Краснодарского края – пример мно
гообразия природных и климатических зон, создаю-
щих условия для развития активного и оздорови-
тельного отдыха, что ежегодно привлекает в этот ре-
гион до 25 млн туристов [1]. Следует отметить, что 
разнообразие ландшафтно-географических условий 
в сочетании с комфортным климатом создает благо-
приятные предпосылки для формирования природ-
ных очагов инфекционных болезней, а достаточно 
высокая плотность населения, наличие рекреаци-
онных зон, увлечение жителей региона загородным 
отдыхом в совокупности с развитым сельским хозяй-
ством обусловливают высокий риск тесного контак-
та людей с резервуарами и переносчиками природно-
очаговых инфекций (ПОИ) [2, 3]. 

В связи с этим актуальным является вопрос 
осуществления эпизоотолого-эпидемиологического 
мониторинга и оценки ситуации по ПОИ на терри-
тории края, что в совокупности позволит определить 
границы очаговых территорий, их сопряженность и 
сочетанность и, как следствие, выработать тактику 
противоэпидемических мероприятий, направленных 
на сокращение рисков для здоровья населения. 

За последние пять лет (2021–2025 гг.) на терри-
тории Краснодарского края ежегодно регистрирова-
лось от 39 до 318 случаев природно-очаговых инфек-
ционных болезней в год (в среднем 232,2 случая). 
В группу наиболее актуальных инфекций входят: 
иксодовый клещевой боррелиоз (ИКБ), лихорадка 
Западного Нила (ЛЗН), лептоспироз, геморрагиче-
ская лихорадка с почечным синдромом (ГЛПС), ту-
ляремия. К группе наименее актуальных инфекций 
относятся иерсиниоз, псевдотуберкулез, грануло-
цитарный анаплазмоз человека (ГАЧ), риккетсиозы 
(единичные случаи), а также две инфекции, реги-
страция которых на территории края связана ис-
ключительно с их заносом с других (эндемичных) 
территорий, – клещевой вирусный энцефалит и ли-
хорадка денге. 

В связи с вышеизложенным контроль эпизоото
лого-эпидемиологической ситуации и предупрежде-
ние массовой заболеваемости ПОИ является важной 
задачей в охране здоровья населения Краснодарского 
края и определяет актуальность исследований в дан-
ном направлении.

Цель работы – анализ эпизоотолого-эпидемио
логической обстановки по природно-очаговым ин-
фекциям на территории Краснодарского края.

Материалы и методы

В работе использованы результаты ежегодного 
эпизоотолого-эпидемиологического мониторинга 
территории Краснодарского края, представленные 
Управлением Роспотребнадзора по Краснодарскому 
краю, ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиологии в 
Краснодарском крае», ФКУЗ «Причерноморская 
противочумная станция» Роспотребнадзора, 
ФКУЗ Ставропольский противочумный институт 
Роспотребнадзора. Для построения векторных карт 
использовался программный пакет ArcGIS 10.

Результаты и обсуждение

Территория Краснодарского края ввиду своей 
рекреационной значимости находится под присталь-
ным контролем со стороны органов и учреждений 
Роспотребнадзора, обеспечивающих санитарно-
эпидемиологическое благополучие региона. На тер-
ритории края проводится постоянное наблюдение 
за природно-очаговыми инфекциями, что позволяет 
своевременно реагировать на признаки активизации 
звеньев цепи эпидемического процесса. По результа-
там мониторинга за последние пять лет установлено, 
что эпизоотолого-эпидемиологическая обстановка 
по ПОИ характеризуется как неустойчивая. В ре-
гионе зарегистрированы разной степени активности 
природные очаги туляремии, ИКБ, ГЛПС, ЛЗН, леп-

of the Rospotrebnadzor. The vector maps were constructed using the ArcGIS 10 software. Results and discussion. 
According to the results of monitoring over the past 5 years, the epizootic and epidemiological situation on natural-focal 
diseases in the Krasnodar Territory was characterized as unstable. During the study period, 39 to 318 cases of natural-fo-
cal infections were recorded annually. The group of the most relevant ones included Ixodidae tick-borne borreliosis, West 
Nile fever, leptospirosis, hemorrhagic fever with renal syndrome, tularemia. The presence of combined foci of infectious 
diseases has been noted, which is a factor that can negatively affect the development of the epidemiological situation 
in the territories of their existence. Among the primary tasks of epidemiological surveillance of natural-focal infections 
in the region are: epizootiological monitoring, the introduction of advanced methods of epidemiological analysis (GIS, 
multidimensional monitoring, genomic profiling of the studied area). 

Key words: natural-focal infections, combined foci, epidemiological surveillance, anti-epidemic measures, Krasnodar 
Territory.
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тоспироза, при этом в общей структуре заболевших 
преобладают нозологические формы бактериальной 
этиологии (рис. 1) [4–8]. 

Иксодовый клещевой боррелиоз – одна из 
наиболее распространенных зоонозных природно-
очаговых инфекций в Российской Федерации. На 
юге европейской части России по заболеваемости 
ИКБ лидирует Краснодарский край – от 30 до 40 % 
всех зарегистрированных случаев ежегодно [9]. 
Данное заболевание в крае регистрируется с 2003 г., 
при этом с 2010 г. оно стало самой распространенной 
природно-очаговой инфекцией, существенно опере-
див уровень заболеваемости такими типичными для 
края инфекциями, как лептоспироз и ГЛПС [5, 10].

В период с 2021 по 2025 г. на территории края 
всего зарегистрировано 607 случаев ИКБ у лю-
дей, которые диагностировали ежегодно (2021 г. – 
31 случай, 2022 г. – 79, 2023 г. – 146, 2024 г. – 169, 
2025 г. – 182), при этом наблюдается тенден-
ция к увеличению заболеваемости в среднем на 
37,8 случая в год. Наибольшее количество слу-
чаев (269) выявлено в г. Краснодаре, г. Сочи (58), 
г. Горячий Ключ (47), Туапсинском муниципаль-
ном округе (39), г. Геленджике (22), Северском (22), 
Апшеронском (22) и Мостовском (14) районах края. 
Как видно из представленных данных, распростра-
нение ИКБ происходит неравномерно, со смещени-
ем заболеваемости в сторону южных администра-
тивных районов (причерноморские регионы), что 
определяет особенную актуальность данной инфек-
ции, так как на эту часть Краснодарского края при-
ходится основная туристическая нагрузка, которая 
совпадает с эпидемиологическим сезоном данного 
заболевания (рис. 2, А). 

В результате проведенного анализа установлено, 
что случаи ИКБ регистрировались преимущественно 
у мужчин (76 %; 95 % ДИ 71,5–8,4) трудоспособного 
возраста (78 %; 95 % ДИ 73,6–81,2). 

Характерной особенностью региона является 
регистрация случаев ИКБ в течение всего года, од-
нако отчетливо наблюдается характерная сезонность 
в весенне-летний период с пиком заболеваемости в 
мае – июне, что соответствует активности клещей – 
переносчиков данного заболевания. 

В 99 % (95 % ДИ 97,6–99,4) случаев условием 
заражения являлось присасывание клеща, и лишь в 
1 % (95 % ДИ 0,6–2,4) обратившиеся за помощью 
связывали свое заболевание с другими причинами. 
Все случаи протекали в средней степени тяжести и 
закончились выздоровлением.

Климат и ландшафт региона оказывают благо-
приятное воздействие на существование иксодо-
вых клещей, которые в крае представлены 24 вида-
ми. Возбудителя ИКБ – Borrelia spp. – выделяют от 
клещей Ixodes ricicinus в 36 районах края, при этом 
инфицированность клещей боррелиями варьирует 
от 18 до 57 % [5, 11]. С 2021 по 2025 г. доля поло-
жительных проб на ИКБ составляла 43 % (95 % ДИ 
38,6–45,7) от общего числа положительных проб, 
выявленных в Краснодарском крае (313 и 743 пробы 
соответственно). 

Таким образом, результаты исследования под-
тверждают активность природного очага ИКБ и под-
черкивают актуальность данной инфекции для тер-
ритории края, особенно зон отдыха и туризма.

Лихорадка Западного Нила. Циркуляция вируса 
Западного Нила на территории Краснодарского края 
была установлена в 1987 г., а первые случаи заболе-

Рис. 1. Структура природно-очаговых инфекций на территории Краснодарского края в период 2021–2025 гг.

Fig. 1. The structure of natural-focal infections in the Krasnodar Territory over the period of 2021–2025
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вания подтверждены только в 1999 г. (85 случаев). 
Официальная регистрация проводится с 2010 г. [12]. 
С этого времени по 2018 г. отмечалась преимуще-
ственно спорадическая заболеваемость, а с 2019 г. 
начали регистрировать относительно крупные для 
данного региона вспышки: в 2019 г. (120 больных), 
2023 г. (93 случая / 13 летальных исходов), 2024 г. 
(110/6) и 2025 г. (80/3). 

В период с 2021 по 2025 г. на территории края 
всего зарегистрировано 285 случаев ЛЗН, кото-
рые диагностировали ежегодно (2021 г. – 1 случай, 
2022 г. – 1, 2023 г. – 93, 2024 г. – 110, 2025 г. – 80). 
Территориальное распространение ЛЗН характери-
зуется преимущественной локализацией в западных 
и центральных районах края с эпицентром очага в 
Краснодаре (196 случаев) и Динском районе (12) 
(рис. 2, B). 

Наметившаяся в 2025 г. тенденция к сокращению 
заболеваемости, вероятнее всего, свидетельствует не 
о реальном снижении количества случаев, а только 
лишь о недостаточном их выявлении. Подтверждает 
это анализ настороженности медицинского персона-
ла, который показал, что предварительный диагноз 
«ЛЗН?» был поставлен всего в 3 % случаев (95 % ДИ 
1,4–5,4). Достаточно часто диагностировали «менин-
гит?» – 31 % (95 % ДИ 25,8–36,5) и «ОРВИ?» – 35 % 
(95 % ДИ 29,1–40,1). 

Чаще всего случаи ЛЗН регистрировались у 
мужчин (54 %; 95 % ДИ 47,5–59,0) трудоспособного 
возраста (69 %; 95 % ДИ 61,3–75,9). 

Случаи ЛЗН распределились с июня по октябрь 
с пиком заболеваемости в августе – 59 % (95 % ДИ 
52,4–63,8). 

Все заболевшие условием заражения отмечали 
укус комара, как в природных биотопах, так и на при-
домовых территориях. В 80 % (95 % ДИ 75,0–84,2) 
случаев регистрировалась средняя степень тяжести 
и лишь в 13 % (95 % ДИ 9,3–17,0) – тяжелая. В 8 % 
(95 % ДИ 5,2–11,4) заболевание закончилось леталь-
ным исходом. 

Обращает на себя внимание, что в годы эпиде-
мического подъема заболеваемости эпизоотическая 
активность очага не выявлялась или регистрирова-
лась на низком уровне [13]. 

Таким образом, приведенные данные свиде-
тельствуют о нестабильной эпидемиологической 
обстановке по ЛЗН на территории Краснодарского 
края с тенденцией к незначительному снижению за-
болеваемости.

Геморрагическая лихорадка с почечным син-
дромом. Территория Краснодарского края является 
энзоотичной по ГЛПС, случаи которой чаще все-
го регистрируются в причерноморском регионе, 
в частности в Сочи, одном из наиболее посещае-
мых курортов России. В настоящее время дина-
мика заболеваемости ГЛПС в крае характеризует-
ся снижением количества случаев в год, послед-
ний летальный случай был зафиксирован в 2015 г.  
в Сочи.

За последние пять лет, с 2021 по 2025 г., заболе-
ваемость регистрировалась ежегодно – всего выяв-
лено 69 больных (в том числе 20 завозных случаев): 
2021 г. – 1 больной, 2022 г. – 32 (в том числе 11 за-
возных случаев), 2023 г. – 15 (2 завозных), 2024 г. – 
10 (3 завозных), 2025 г. – 11 (4 завозных). 

В результате эпидемиологического анали-
за 49 местных случаев заболевания ГЛПС уста-
новлено, что наиболее неблагополучной по ГЛПС 
территорией края является Апшеронский район 
(14 больных). Также обращает на себя внимание 
регистрация единичных случаев во всех курортных 
районах: Сочи (9), Геленджик (1), Новороссийск (2), 
Анапа (2), Горячий Ключ (3), Туапсинский район (3) 
(рис. 2, C). В 79,6 % случаев (95 % ДИ 66,4–88,5) 
заражение происходило при контакте с грызунами 
или продуктами их жизнедеятельности, еще 14,2 % 
(95 % ДИ 7,1–26,7) – при нахождении в природных 
биотопах. В остальных случаях условия заражения  
не установлены. 

Распределение больных по гендерному при-
знаку указывает на превалирующую роль мужчин 
(81,6 %; 95 % ДИ 68,6–90,0) трудоспособного воз-
раста (69,4 %; 95 % ДИ 55,5–80,5).

Случаи заболевания регистрировались на протя-
жении всего года, однако пик приходился на весенне-
летний период – с мая по август. 

ГЛПС свойственен полиморфизм клиниче-
ских проявлений, существенно усложняющий ран-
нюю диагностику, однако предварительный диа-
гноз «ГЛПС?» был поставлен в 49,3 % (95 % ДИ 
37,8–60,8) случаев. Свыше 14 % (95 % ДИ 8,1–24,7) 
приходилось на острую кишечную инфекцию (ОКИ) 
и острую респираторную вирусную инфекцию 
(ОРВИ), что свидетельствует о достаточно высокой 
настороженности медицинского персонала. 

Чаще всего (75,4 %; 95 % ДИ 64,0–84,0) заболе-
вание протекало в средней степени тяжести. В 22 % 
(95 % ДИ 13,6–32,8) имело место тяжелое течение. 
Исходом всех случаев было выздоровление.

Такая динамика обусловлена особенностями 
эпизоотического процесса среди животных, для ко-
торого характерна периодическая смена фаз акти-
визации и затухания. Активность природного очага 
ГЛПС в регионе подтверждается ежегодными эпи-
зоотологическими находками. С 2021 по 2025 г. мар-
керы ортохантавирусов были обнаружены на тер-
ритории 9 районов Краснодарского края (2021 г. –  
14, 2022 г. – 12, 2023 г. – 4, 2024 г. – 7, 2025 г. – 16). 
Относительно высокий уровень спонтанной инфици-
рованности грызунов ортохантавирусами указывает 
на активно протекающую среди них эпизоотию и по-
тенциальную эпидемическую опасность природных 
очагов ГЛПС, в которых проводился их отлов.

Анализ эпизоотолого-эпидемиологической си-
туации по ГЛПС на территории Краснодарского края 
свидетельствует об активности природного очага, 
а также сохраняющейся тенденции к возможному 
осложнению ситуации в регионе. 
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Рис. 2. Эпидемиологические проявления природно-очаговых 
инфекционных болезней, актуальных для территории 
Краснодарского края

Fig. 2. Epidemiological manifestations of natural-focal infectious 
diseases relevant to the Krasnodar Territory
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Лептоспироз всегда был актуальной инфек-
цией для Краснодарского края, где сформировался 
устойчивый очаг, связанный с широким развитием 
рисосеяния. Так, в начале 1990-х гг. более половины 
всех случаев лептоспироза в России были выявлены 
в Краснодарском крае. В 1997 г. интенсивный по-
казатель заболеваемости составил 29,58 на 100 тыс. 
населения, что в 19 раз превышало общероссийский 
уровень. За последнее время наблюдается четкая 
тенденция к уменьшению вклада Краснодарского 
края в общероссийскую заболеваемость [14]. Так, за 
5-летний период с 2021 по 2025 г. в крае зарегистри-
ровано 70 случаев (2 летальных), при этом 12 чело-
век связывали свое заражение с пребыванием на дру-
гой территории (завозные случаи): 2021 г. – 3 случая 
(1 завозной), 2022 г. – 23 (5 завозных), 2023 г. – 25 
(4 завозных), 2024 г. – 10 (1 летальный, 0 завозных), 
2025 г. – 13 (1 летальный, 2 завозных). 

Заболеваемость регистрировалась на террито-
рии 23 районов (67 % от общей территории края) и 
5 городов (Краснодар, Новороссийск, Геленджик, 
Сочи, Анапа) (рис. 2, D). 

Условием заражения в 63,5 % (95 % ДИ 52,1–
73,6) случаев являлась рыбная ловля и купание в во-
доеме, 20,3 % (95 % ДИ 12,7–30,8) свое заболевание 
связывали с контактом с грызунами или продуктами 
их жизнедеятельности, еще 5,4 % (95 % ДИ 2,1–13,1) –  
с употреблением в пищу необработанной воды и 
продуктов питания, в 4,0 % (95 % ДИ 1,4–11,3) зара-
жение произошло от домашних животных, в осталь-
ных случаях условия заражения не установлены. 
Чаще всего заболевание регистрировалось у мужчин 
(94,6 %; 95 % ДИ 86,9–97,9) трудоспособного воз-
раста (88,5 %; 95 % ДИ 79,0–94,1).

Случаи заболевания регистрировались в тече-
ние всего года, кроме января, однако 70,2 % (95 % 
ДИ 59,1–79,5) приходилось на весенне-осенний пе-
риод – с мая по сентябрь, что тесно связано с прева-
лирующим в регионе условием заражения. 

Предварительный диагноз «лептоспироз?» был 
поставлен в 64,9 % (95 % ДИ 53,5–74,8) случаев, 
в 10,8 % (95 % ДИ 5,6–19,9) – «гепатит?», в 5,4 % 
(95 % ДИ 2,1– 3,1) – «ГЛПС?», в 4,0 % (95 % ДИ 1,4–
11,3) – «ОРВИ?». Свыше 14 % (95 % ДИ 8,1–24,7) 
приходилось на ОКИ и ОРВИ. 

В средней степени тяжести заболевание проте-
кало у 62,2 % (95 % ДИ 50,8–72,4) больных, у 36,5 % 
(95 % ДИ 26,4–47,9) – в тяжелой форме, и лишь у 
1,4 % (95 % ДИ 0,2–7,3) – в среднетяжелой. В 2,7 % 
(95 % ДИ 0,7–9,3) заболевание закончилось леталь-
ным исходом.

Активность очагов лептоспироза в природных 
биотопах Краснодарского края подтверждена еже-
годными положительными находками маркеров 
данной инфекции в полевом материале и объектах 
окружающей среды (2021 г. – 14 проб, 2022 г. – 29, 
2023 г. – 60, 2024 г. – 10, 2025 г. – 23). В эпизоотиче-
ский процесс были вовлечены территории 20 райо-
нов, а также города Новороссийск и Сочи.

Таким образом, анализ эпизоотолого-эпидемио
логической обстановки подтверждает активность 
очага лептоспироза на территории края, что может 
оказать негативное влияние на развитие эпидемио-
логической ситуации в последующие годы.

Туляремия. Территория Краснодарского края 
считается эндемичной по туляремии с 1943 г., когда 
произошла регистрация первых больных. 

В настоящее время в регионе выделяют при-
родные очаги туляремии двух ландшафтных типов: 
предгорно-ручьевого и степного. Последний пред-
ставлен двумя автономными очагами: Западным 
(Приазовским) и Юго-Восточным (Прикубанским). 
Ведущее значение в эпизоотическом процессе 
принадлежит домовой (Mus musculus) и лесной 
(Apodemus uralensis) мыши, а также обыкновенной 
полевке (Microtus arvalis) [15]. 

За изучаемый период на территории края 
зарегистрировано 12 случаев туляремии у людей: 
2021 г. – 1 случай, 2022 г. – 5, 2023 г. – 3, 2024 г. – 2, 
2025 г. – 1.

Заболеваемость регистрировалась на терри-
тории 7 районов (Белоглинский, Брюховецкий, 
Выселковский, Динской, Кореновский, Курганский, 
Славянский) и 2 городов (Краснодар, Анапа) 
(рис. 2, E). 

Чаще всего заражение происходило при несо-
блюдении мер личной гигиены – 41,7 % (95 % ДИ 
19,3–68,0), в равных долях (16,7 %; 95 % ДИ 4,7–44,8) 
условия заражения распределились между: контактом 
с грызунами или продуктами их жизнедеятельности; 
разделкой диких животных; употреблением воды и 
продуктов питания без должной обработки. Чаще 
болели мужчины (91,7 %; 95 % ДИ 64,6–98,5) трудо-
способного возраста (100 %; 95 % ДИ 74,1–100).

Случаи заболевания регистрировались в течение 
всего года, неравномерно распределяясь по месяцам 
(февраль – 2 случая, март – 3, июнь – 3, сентябрь – 1, 
ноябрь – 2, декабрь – 1). 

Предварительный диагноз «туляремия?» был по-
ставлен в 58,3 % (95 % ДИ 32–80,7) случаев, в 25 % 
(95 % ДИ 8,9–53,2) – «ОРВИ?», в 16,7 % (95 % ДИ 
4,7–44,8) – «лихорадка неясного генеза?». 

Все случаи протекали в средней степени тяже-
сти и закончились выздоровлением.

Эпизоотологические проявления данного забо-
левания за исследуемый период регистрировались 
только в 2022 г. в Темрюкском (2 положительные 
пробы), Славянском (2) и Крымском (1) районах. 

Таким образом, в ходе анализа установлена со-
храняющаяся активность природного очага туля-
ремии на территории Краснодарского края, что не-
обходимо учитывать при ежегодном планировании 
противоэпидемических мероприятий в отношении 
данной инфекции с целью недопущения ее широко-
го распространения. 

Сопряженность природных очагов инфек
ционных болезней на территории Краснодарско
го края. В ходе анализа эпизоотолого-эпидемио
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логической информации за период 2021–2025 гг. 
установлено, что значительная часть Краснодарского 
края энзоотична и эндемична по изучаемым 
природно-очаговым инфекциям. Однако особое вни-
мание обращают на себя районы, на ограниченных 
участках которых регистрируются несколько ПОИ, 
не имеющих общих паразитарных систем, так назы-
ваемые сопряженные природные очаги инфекцион-
ных болезней [16].

Как видно из рис. 3, в крае выделяются две 
группы районов, которые наиболее неблагополучны 
и в части количества нозологических форм, сопря-
женных на конкретной территории, и в части их эпи-
демиологической значимости (рекреационная). 

Первая группа включает два городских округа – 
Геленджик и Новороссийск, муниципальный округ 
Анапа, а также Темрюкский, Крымский и Абинский 
районы. На данной территории сопряжены природ-
ные очаги ИКБ, лептоспироза, ГЛПС, туляремии  
и ЛЗН.

Вторая группа – это г. Сочи и Туапсинский му-
ниципальный округ, на территории которых зареги-
стрировано существование сопряженных природных 
очагов ИКБ, ГЛПС и лептоспироза.

Сопряженность природных очагов инфекцион-
ных болезней является фактором, способным отри-
цательно влиять на развитие эпидемиологической 
ситуации на определенных территориях. В дополне-
ние к этому некоторые риски определяет ключевая 
особенность данного региона – обе группы терри-
торий в общей сложности образуют рекреационную 

зону, достаточно популярную не только среди жи-
телей края, но и гостей из других регионов России. 
Также в пределах существования сопряженных оча-
гов нельзя исключить формирования сочетанных, 
например ГЛПС, лептоспироза и туляремии, в пре-
делах первой группы указанных нами территорий. 
В совокупности все эти факторы налагают опреде-
ленные трудности в осуществлении эпидемиологи-
ческого надзора за ПОИ в данном регионе. 

Решению существующих проблем может спо-
собствовать комплексный подход при выполнении 
ключевых составляющих эпидемиологического над-
зора, направленных: 

– на определение истинной заболеваемости в 
очагах сочетанных и сопряженных инфекций на тер-
ритории Краснодарского края;

– подробное изучение особенностей эпидеми-
ческого и эпизоотического процессов в сопряжен-
ных и сочетанных природных очагах инфекционных 
болезней;

– решение вопросов, связанных с учетом и ре-
гистрацией сочетанных инфекций в системе здраво-
охранения;

– использование геоинформационных систем 
(ГИС) и методов математического моделирования 
для эколого-эпидемиологического районирования 
территории края с целью пространственного анали-
за эпидемических проявлений некоторых природно-
очаговых инфекционных болезней, направленного 
на выявление возможного существования сочетан-
ных и сопряженных очагов ПОИ; 

Рис. 3. Сопряженные природные очаги инфекционных болезней, актуальных для территории Краснодарского края

Fig. 3. Combined natural foci of infectious diseases relevant to the Krasnodar Territory
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– разработку документов, регламентирующих 
противоэпидемические (профилактические) меро-
приятия в сопряженных и сочетанных очагах ПОИ.

Таким образом, современная эпизоотолого-
эпидемиологическая ситуация на территории 
Краснодарского края характеризуется наличием ак-
тивных природных очагов иксодового клещевого 
боррелиоза, лихорадки Западного Нила, геморраги-
ческой лихорадки с почечным синдромом, лептоспи-
роза, туляремии. Сохранение и распространение этих 
инфекций обусловлено комплексом факторов эпиде-
миологического риска, которые оказывают влияние 
на все звенья эпидемического процесса: благоприят-
ные климато-географические условия влияют на ши-
рокое распространение носителей и переносчиков 
патогенов (источник инфекции); высокая плотность 
населения (в период активного туризма и летнего от-
дыха), развитая аграрная инфраструктура приводят 
к более тесным контактам между человеком и пере-
носчиком (механизм передачи и восприимчивый ор-
ганизм). С целью минимизации воздействия данных 
факторов на эпидемический процесс ключевыми 
задачами при осуществлении эпидемиологического 
надзора в изучаемом регионе в первую очередь долж-
ны стать: анализ сезонной и многолетней динамики 
заболеваемости, выявление и картирование террито-
рий повышенного риска, мониторинг популяций но-
сителей и переносчиков, совершенствование лабо-
раторной диагностики и геномное профилирование 
патогенов, четкое взаимодействие всех заинтересо-
ванных служб и ведомств, а также своевременное 
проведение профилактических мероприятий. 

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

Материалы и методы

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

Выбор оптимальной эволюционной модели 
проводили с использованием программы ModelTest-
NG [19]. Оптимальная модель нуклеотидных замен 
(GTR+I+G4) определена на основе значений крите-
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рия BIC (Bayesian Information Criterion) [20]. Оценка 
времени дивергенции ветвей филогенетического 
дерева выполнялась на основе сведений о дате вы-
деления штаммов с использованием некоррелиро-
ванной модели строгих молекулярных часов, что 
предполагает равную скорость эволюции каждой 
из ветвей. Консенсусное филогенетическое дерево, 
представленное в Дополнительном файле 2 (ссылка 
в конце статьи), визуализировали с использованием 
программы FigTree [21]. 

Результаты и обсуждение

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

№
Генотип 
Genotype 

Общее количество SNP для 
генотипа

Total number of SNPs for 
a genotype

Подгенотип 
Sub-genotype

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

Хромосома 1
Chromosome 1

Хромосома 2
Chromosome 2

1
I 67

Ia 7 6

2 Ib 37 17

3

II 316

IIа 86 43

4 IIb 9 8

5 IIc 8 –

6 IId 6 2

7 IIe – –

8 IIf 41 21

9 IIg – –

10 IIh 9 5

11 IIi 1 1

12 IIj 46 30

13
III 420

IIIa 53 34

14 IIIb 226 107

15 IV 55 н/и / n/i 39 16

16
V 0

Va (референс / reference) – –

17 Vb – –

Примечание :  н/и – не идентифицирован.

No te :  n/i – not identified.
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большим генетическим сходством со штаммами 
из Китая (53, 57, 59, 71, Внутренняя Монголия, 
2014–2017 гг.; Bru_18_06, Bru_18_21, Bru_18_22, 
Bru_18_32, Bru_18_37, Харбин, 2018 г.). В другую 
группу со штаммами из северо-восточных провин-
ций Китая вошел B. melitensis I-53 (Забайкальский 
край, 1956 г.). Отдельные кластеры в составе подге-
нотипа сформировали штаммы I-216, I-217 и I-219, 
выделенные в Республике Бурятия (1970 г.), а также 
I-349 (Республика Тыва, 1999 г.). 

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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

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.

Благодарности. Референс-центр по мониторин-
гу за возбудителем бруцеллеза ФКУЗ Ставрополь
ский противочумный институт Роспотребнадзора 
выражает глубокую признательность руководите-
лям и сотрудникам управлений Роспотребнадзора, 
ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиологии» в субъек-
тах Российской Федерации, а также противочумных 
учреждений Роспотребнадзора за предоставление 
информационных и аналитических материалов для 
проведения настоящего исследования.

Дополнительные файлы доступны по адресу 
https://doi.org/10.21055/0370-1069-2026-1-108-115 

Список литературы
1. Laine C.G., Johnson V.E., Scott H.M., Arenas-Gamboa A.M. 

Global estimate of human brucellosis incidence. Emerg. Infect. Dis. 
2023; 29(9):1789–97. DOI: 10.3201/eid2909.230052.

2. Genus Brucella. [Электронный ресурс]. URL: https://lpsn.
dsmz.de/genus/brucella (дата обращения: 07.07.2025).

3. Moreno E., Middlebrook E.A., Altamirano-Silva P., 
Al Dahouk S., Araj G.F., Arce-Gorvel V., Arenas-Gamboa Á., 
Ariza J., Barquero-Calvo E., Battelli G., Bertu W.J., Blasco J.M., 
Bosilkovski M., Cadmus S., Caswell C.C., Celli J., Chacón-Díaz 
C., Chaves-Olarte E., Comerci D.J., Conde-Álvarez R., Cook E., 
Cravero S., Dadar M., De Boelle X., De Massis F., Díaz R., Escobar 
G.I., Fernández-Lago L., Ficht T.A., Foster J.T., Garin-Bastuji B., 
Godfroid J., Gorvel J.P., Güler L., Erdenliğ-Gürbilek S., Gusi A.M., 
Guzmán-Verri C., Hai J., Hernández-Mora G., Iriarte M., Jacob N.R., 
Keriel A., Khames M., Köhler S., Letesson J.J., Loperena-Barber M., 
López-Goñi I., McGiven J., Melzer F., Mora-Cartin R., Moran-Gilad 
J., Muñoz P.M., Neubauer H., O’Callaghan D., Ocholi R., Oñate Á., 
Pandey P., Pappas G., Pembroke J.T., Roop M., Ruiz-Villalonos N., 
Ryan M.P., Salcedo S.P., Salvador-Bescós M., Sangari F.J., de Lima 
Santos R., Seimenis A., Splitter G., Suárez-Esquivel M., Tabbaa D., 
Trangoni M.D., Tsolis R.M., Vizcaíno N., Wareth G., Welburn S.C., 
Whatmore A., Zúñiga-Ripa A., Moriyón I. If you’re not confused, 
you’re not paying attention: Ochrobactrum is not Brucella. J. Clin. 
Microbiol. 2023; 61(8):e0043823. DOI: 10.1128/jcm.00438-23.

4. Ющук Н.Д., Венгеров Ю.Я., редакторы. Инфекционные 
болезни: национальное руководство. 3-е изд., перераб. и доп. М.: 
ГЭОТАР-Медиа; 2021. 1104 с. ISBN 978-5-9704-6122-8. 

5. Kolo F.B., Adesiyun A.A., Fasina F.O., Katsande C.T., 
Dogonyaro B.B., Potts A., Matle I., Gelaw A.K., van Heerden H. 
Seroprevalence and characterization of Brucella species in cattle 
slaughtered at Gauteng abattoirs, South Africa. Vet. Med. Sci. 2019; 
5(4):545–55. DOI: 10.1002/vms3.190.

6. Al Dahouk S., Flèche P.L., Nöckler K., Jacques I., Grayon 
M., Scholz H.C., Tomaso H., Vergnaud G., Neubauer H. Evaluation 
of Brucella MLVA typing for human brucellosis. J. Microbiol. 
Methods. 2007; 69(1):137–45. DOI: 10.1016/j.mimet.2006.12.015.

7. Whatmore A.M., Perrett L.L., MacMillan A.P. Charac
terisation of the genetic diversity of Brucella by multilocus sequen
cing. BMC Microbiol. 2007; 7:34. DOI: 10.1186/1471-2180-7-34.

8. Zhu L., Zhang C., Liang C., Peng L., Yan H., Liang X., 
Xu Y. Molecular epidemiological characteristics of osteoarthritis-as-
sociated Brucella melitensis in China: evidence from whole-genome 

sequencing-based analysis. Ann. Clin. Microbiol. Antimicrob. 2024; 
23(1):18. DOI: 10.1186/s12941-024-00671-w.

9. Li Y., Yu Y., Zhao J., Ding S., Zhang G., Yu X., Kou Z. 
Molecular epidemiological study of a human brucellosis outbreak –  
Weihai City, Shandong Province, China, 2022. China CDC Wkly. 
2024; 6(12):230–4. DOI: 10.46234/ccdcw2024.046.

10. Whatmore A.M., Koylass M.S., Muchowski J., Edwards-
Smallbone J., Gopaul K.K., Perrett L.L. Extended multilocus se-
quence analysis to describe the global population structure of the 
genus Brucella: phylogeography and relationship to biovars. Front. 
Microbiol. 2016; 7:2049. DOI: 10.3389/fmicb.2016.02049.

11. Mazwi K.D., Lekota K.E., Glover B.A., Kolo F.B., 
Hassim A., Rossouw J., Jonker A., Wojno J.M., Profiti G., Martelli 
P.L., Casadio R., Zilli K., Janowicz A., Marotta F., Garofolo G., 
van Heerden H. Whole genome sequence analysis of Brucella spp. 
from human, livestock, and wildlife in South Africa. J. Microbiol. 
2024; 62(9):759–73. DOI: 10.1007/s12275-024-00155-8.

12. Tan K.K., Tan Y.C., Chang L.Y., Lee K.W., Nore S.S., 
Yee W.Y., Mat Isa M.N., Jafar F.L., Hoh C.C., AbuBakar S. Full ge-
nome SNP-based phylogenetic analysis reveals the origin and global 
spread of Brucella melitensis. BMC Genomics. 2015; 16(1):93. DOI: 
10.1186/s12864-015-1294-x.

13. Pisarenko S.V., Kovalev D.A., Volynkina A.S., Ponomarenko 
D.G., Rusanova D.V., Zharinova N.V., Khachaturova A.A., Tokareva 
L.E., Khvoynova I.G., Kulichenko A.N. Global evolution and phy-
logeography of Brucella melitensis strains. BMC Genomics. 2018; 
19(1):353. DOI: 10.1186/s12864-018-4762-2.

14. Prjibelski A., Antipov D., Meleshko D., Lapidus A., 
Korobeynikov A. Using SPAdes de novo assembler. Curr. Protoc. 
Bioinformatics. 2020; 70(1):e102. DOI: 10.1002/cpbi.102.

15. Mikheenko A., Prjibelski A., Saveliev V., Antipov D., 
Gurevich A. Versatile genome assembly evaluation with QUAST-
LG. Bioinformatics. 2018; 34(13):i142-i150. DOI: 10.1093/ 
bioinformatics/bty266.

16. Tanizawa Y., Fujisawa T., Nakamura Y. DFAST: a fle
xible prokaryotic genome annotation pipeline for faster genome 
publication. Bioinformatics. 2018; 34(6):1037–9. DOI: 10.1093/ 
bioinformatics/btx713.

17. Bouckaert R., Vaughan T.G., Barido-Sottani J., Duchêne 
S., Fourment M., Gavryushkina A., Heled J., Jones G., Kühnert D., 
De Maio N., Matschiner M., Mendes F.K., Müller N.F., Ogilvie H.A., 
du Plessis L., Popinga A., Rambaut A., Rasmussen D., Siveroni I., 
Suchard M.A., Wu C.H., Xie D., Zhang C., Stadler T., Drummond 
A.J. BEAST 2.5: An advanced software platform for Bayesian evo-
lutionary analysis. PLoS Comput. Biol. 2019; 15(4):e1006650. DOI: 
10.1371/journal.pcbi.1006650.

18. Bertels F., Silander O.K., Pachkov M., Rainey P.B., 
van Nimwegen E. Automated reconstruction of whole-genome 
phylogenies from short-sequence reads. Mol. Boil. Evol. 2014; 
31(5):1077–88. DOI: 10.1093/molbev/msu088.

19. Darriba D., Posada D., Kozlov A.M., Stamatakis A., Morel 
B., Flouri T. ModelTest-NG: a new and scalable tool for the selec-
tion of DNA and protein evolutionary models. Mol. Biol. Evol. 2020; 
37(1):291–4. DOI: 10.1093/molbev/msz189.

20. Luo A., Qiao H., Zhang Y., Shi W., Ho S.Y., Xu W., Zhang 
A., Zhu C. Performance of criteria for selecting evolutionary models 
in phylogenetics: a comprehensive study based on simulated datasets. 
BMC Evol. Biol. 2010; 10:242. DOI: 10.1186/1471-2148-10-242.

21. Molecular evolution, phylogenetics and epidemiology. 
[Электронный ресурс]. URL: http://tree.bio.ed.ac.uk/software/ 
figtree (дата обращения: 07.07.2025). 

22. Johansen T.B., Scheffer L., Jensen V.K., Bohlin J., Feruglio 
S.L. Whole-genome sequencing and antimicrobial resistance in 
Brucella melitensis from a Norwegian perspective. Sci. Rep. 2018; 
8(1):8538. DOI: 10.1038/s41598-018-26906-3.

23. Gao S., Peng R., Zeng Z., Zhai J., Yang M., Liu X., Sharav 
T., Chen Z. Risk transboundary transmission areas and driving fac-
tors of brucellosis along the borders between China and Mongolia. 
Travel Med. Infect. Dis. 2023; 56:102648. DOI: 10.1016/j.
tmaid.2023.102648. 

References 
1. Laine C.G., Johnson V.E., Scott H.M., Arenas-Gamboa A.M. 

Global estimate of human brucellosis incidence. Emerg. Infect. Dis. 
2023; 29(9):1789–97. DOI: 10.3201/eid2909.230052.

2. Genus Brucella. (Cited 07 July 2025). [Internet]. Available 
from: https://lpsn.dsmz.de/genus/brucella. 

3. Moreno E., Middlebrook E.A., Altamirano-Silva P., 
Al Dahouk S., Araj G.F., Arce-Gorvel V., Arenas-Gamboa Á., 
Ariza J., Barquero-Calvo E., Battelli G., Bertu W.J., Blasco J.M., 
Bosilkovski M., Cadmus S., Caswell C.C., Celli J., Chacón-Díaz 
C., Chaves-Olarte E., Comerci D.J., Conde-Álvarez R., Cook E., 
Cravero S., Dadar M., De Boelle X., De Massis F., Díaz R., Escobar 
G.I., Fernández-Lago L., Ficht T.A., Foster J.T., Garin-Bastuji B., 
Godfroid J., Gorvel J.P., Güler L., Erdenliğ-Gürbilek S., Gusi A.M., 



115

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

Guzmán-Verri C., Hai J., Hernández-Mora G., Iriarte M., Jacob N.R., 
Keriel A., Khames M., Köhler S., Letesson J.J., Loperena-Barber M., 
López-Goñi I., McGiven J., Melzer F., Mora-Cartin R., Moran-Gilad 
J., Muñoz P.M., Neubauer H., O’Callaghan D., Ocholi R., Oñate Á., 
Pandey P., Pappas G., Pembroke J.T., Roop M., Ruiz-Villalonos N., 
Ryan M.P., Salcedo S.P., Salvador-Bescós M., Sangari F.J., de Lima 
Santos R., Seimenis A., Splitter G., Suárez-Esquivel M., Tabbaa D., 
Trangoni M.D., Tsolis R.M., Vizcaíno N., Wareth G., Welburn S.C., 
Whatmore A., Zúñiga-Ripa A., Moriyón I. If you’re not confused, 
you’re not paying attention: Ochrobactrum is not Brucella. J. Clin. 
Microbiol. 2023; 61(8):e0043823. DOI: 10.1128/jcm.00438-23.

4. Yushchuk N.D., Vengerov Yu.Ya., editors. [Infectious 
Diseases: National Guidelines]. 3rd ed., revised and updated. Moscow: 
“GEOTAR-Media”; 2021. ISBN 978-5-9704-6122-8. 

5. Kolo F.B., Adesiyun A.A., Fasina F.O., Katsande C.T., 
Dogonyaro B.B., Potts A., Matle I., Gelaw A.K., van Heerden H. 
Seroprevalence and characterization of Brucella species in cattle 
slaughtered at Gauteng abattoirs, South Africa. Vet. Med. Sci. 2019; 
5(4):545–55. DOI: 10.1002/vms3.190.

6. Al Dahouk S., Flèche P.L., Nöckler K., Jacques I., Grayon 
M., Scholz H.C., Tomaso H., Vergnaud G., Neubauer H. Evaluation 
of Brucella MLVA typing for human brucellosis. J. Microbiol. 
Methods. 2007; 69(1):137–45. DOI: 10.1016/j.mimet.2006.12.015.

7. Whatmore A.M., Perrett L.L., MacMillan A.P. Charac
terisation of the genetic diversity of Brucella by multilocus sequen
cing. BMC Microbiol. 2007; 7:34. DOI: 10.1186/1471-2180-7-34.

8. Zhu L., Zhang C., Liang C., Peng L., Yan H., Liang X., 
Xu Y. Molecular epidemiological characteristics of osteoarthritis-as-
sociated Brucella melitensis in China: evidence from whole-genome 
sequencing-based analysis. Ann. Clin. Microbiol. Antimicrob. 2024; 
23(1):18. DOI: 10.1186/s12941-024-00671-w.

9. Li Y., Yu Y., Zhao J., Ding S., Zhang G., Yu X., Kou Z. 
Molecular epidemiological study of a human brucellosis outbreak –  
Weihai City, Shandong Province, China, 2022. China CDC Wkly. 
2024; 6(12):230–4. DOI: 10.46234/ccdcw2024.046.

10. Whatmore A.M., Koylass M.S., Muchowski J., Edwards-
Smallbone J., Gopaul K.K., Perrett L.L. Extended multilocus se-
quence analysis to describe the global population structure of the 
genus Brucella: phylogeography and relationship to biovars. Front. 
Microbiol. 2016; 7:2049. DOI: 10.3389/fmicb.2016.02049.

11. Mazwi K.D., Lekota K.E., Glover B.A., Kolo F.B., 
Hassim A., Rossouw J., Jonker A., Wojno J.M., Profiti G., Martelli 
P.L., Casadio R., Zilli K., Janowicz A., Marotta F., Garofolo G., 
van Heerden H. Whole genome sequence analysis of Brucella spp. 
from human, livestock, and wildlife in South Africa. J. Microbiol. 
2024; 62(9):759–73. DOI: 10.1007/s12275-024-00155-8.

12. Tan K.K., Tan Y.C., Chang L.Y., Lee K.W., Nore S.S., 
Yee W.Y., Mat Isa M.N., Jafar F.L., Hoh C.C., AbuBakar S. Full ge-
nome SNP-based phylogenetic analysis reveals the origin and global 
spread of Brucella melitensis. BMC Genomics. 2015; 16(1):93. DOI: 
10.1186/s12864-015-1294-x.

13. Pisarenko S.V., Kovalev D.A., Volynkina A.S., Ponomarenko 
D.G., Rusanova D.V., Zharinova N.V., Khachaturova A.A., Tokareva 
L.E., Khvoynova I.G., Kulichenko A.N. Global evolution and phy-
logeography of Brucella melitensis strains. BMC Genomics. 2018; 
19(1):353. DOI: 10.1186/s12864-018-4762-2.

14. Prjibelski A., Antipov D., Meleshko D., Lapidus A., 
Korobeynikov A. Using SPAdes de novo assembler. Curr. Protoc. 
Bioinformatics. 2020; 70(1):e102. DOI: 10.1002/cpbi.102.

15. Mikheenko A., Prjibelski A., Saveliev V., Antipov D., 
Gurevich A. Versatile genome assembly evaluation with QUAST-
LG. Bioinformatics. 2018; 34(13):i142-i150. DOI: 10.1093/ 
bioinformatics/bty266.

16. Tanizawa Y., Fujisawa T., Nakamura Y. DFAST: a fle
xible prokaryotic genome annotation pipeline for faster genome 
publication. Bioinformatics. 2018; 34(6):1037–9. DOI: 10.1093/ 
bioinformatics/btx713.

17. Bouckaert R., Vaughan T.G., Barido-Sottani J., Duchêne 
S., Fourment M., Gavryushkina A., Heled J., Jones G., Kühnert D., 
De Maio N., Matschiner M., Mendes F.K., Müller N.F., Ogilvie H.A., 
du Plessis L., Popinga A., Rambaut A., Rasmussen D., Siveroni I., 
Suchard M.A., Wu C.H., Xie D., Zhang C., Stadler T., Drummond 
A.J. BEAST 2.5: An advanced software platform for Bayesian evo-
lutionary analysis. PLoS Comput. Biol. 2019; 15(4):e1006650. DOI: 
10.1371/journal.pcbi.1006650.

18. Bertels F., Silander O.K., Pachkov M., Rainey P.B., 
van Nimwegen E. Automated reconstruction of whole-genome 
phylogenies from short-sequence reads. Mol. Boil. Evol. 2014; 
31(5):1077–88. DOI: 10.1093/molbev/msu088.

19. Darriba D., Posada D., Kozlov A.M., Stamatakis A., Morel 
B., Flouri T. ModelTest-NG: a new and scalable tool for the selec-
tion of DNA and protein evolutionary models. Mol. Biol. Evol. 2020; 
37(1):291–4. DOI: 10.1093/molbev/msz189.

20. Luo A., Qiao H., Zhang Y., Shi W., Ho S.Y., Xu W., Zhang 
A., Zhu C. Performance of criteria for selecting evolutionary models 
in phylogenetics: a comprehensive study based on simulated datasets. 
BMC Evol. Biol. 2010; 10:242. DOI: 10.1186/1471-2148-10-242.

21. Molecular evolution, phylogenetics and epidemiology. 
(Cited 07 July 2025). [Internet]. Available from: http://tree.bio.ed.ac.
uk/software/figtree. 

22. Johansen T.B., Scheffer L., Jensen V.K., Bohlin J., Feruglio 
S.L. Whole-genome sequencing and antimicrobial resistance in 
Brucella melitensis from a Norwegian perspective. Sci. Rep. 2018; 
8(1):8538. DOI: 10.1038/s41598-018-26906-3.

23. Gao S., Peng R., Zeng Z., Zhai J., Yang M., Liu X., Sharav 
T., Chen Z. Risk transboundary transmission areas and driving fac-
tors of brucellosis along the borders between China and Mongolia. 
Travel Med. Infect. Dis. 2023; 56:102648. DOI: 10.1016/j.
tmaid.2023.102648. 

Authors:
Kovalev D.A., Pisarenko S.V., Shapakov N.A., Kuznetsova I.V., Zhirov 

A.M., Ponomarenko D.G., Kulichenko A.N. Stavropol Research Anti-Plague 
Institute. 13–15, Sovetskaya St., Stavropol, 355035, Russian Federation. 
E‑mail: stavnipchi@mail.ru.

Об авторах:
Ковалев Д.А., Писаренко С.В., Шапаков Н.А., Кузнецова И.В., 

Жиров А.М., Пономаренко Д.Г., Куличенко А.Н. Ставропольский научно-
исследовательский противочумный институт. Российская Федерация, 
355035, Ставрополь, ул. Советская, 13–15. E‑mail: stavnipchi@mail.ru. 



116

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 1						      Оригинальные статьи

DOI: 10.21055/0370-1069-2026-1-116-122

УДК 579.841.95:579.25

А.А. Ковалевич, Р.В. Писанов, А.С. Водопьянов, В.М. Сорокин

Генотипирование штаммов Francisella tularensis subsp. mediasiatica  
с использованием маркерных SNP

Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

Цель исследования – генотипирование штаммов Francisella tularensis subsp. mediasiatica с использованием 
маркерных SNP на основе данных полногеномного секвенирования. Материалы и методы. В работе использовали 
50 полных геномов (WGS) штаммов F. tularensis subsp. mediasiatica из базы данных NCBI и 25 геномов, секвениро-
вание которых проведено специалистами ФКУЗ Ростовский-на-Дону противочумный институт Роспотребнадзора. 
Выделение отдельных кластеров на дендрограмме проводили при значении бутстреп-поддержки как минимум 
>90 % (при использовании 1000 репликаций). Результаты и обсуждение. На репрезентативной выборке из 75 ге-
номов F. tularensis subsp. mediasiatica были отобраны 5251 SNP, встречающиеся минимум у двух штаммов. В ходе 
биоинформационного анализа исключены геномы с более чем 500 SNP в участках, не охваченных WGS. На осно-
ве филогенетического анализа построена дендрограмма и выделены 11 крупных кластеров, названных по гео-
графическим локациям ранних или доминирующих штаммов, при бутстреп-поддержке >90 % (1000 репликаций). 
Для типирования штаммов в кластерах определены «маркерные» SNP, характерные для каждого кластера и его 
дочерних групп, но отсутствующие у остальных. Разработана программа «SNP Genotyper» для автоматического 
определения генотипа штаммов на основе маркерных SNP. Проведено изучение генетической вариабельности 
F. tularensis subsp. mediasiatica различного происхождения методом анализа wgSNP. Выявлено генетическое раз-
нообразие штаммов subsp. mediasiatica, выделенных на территориях Алтайского края (Российская Федерация) и 
Республики Казахстан. На основе маркерных SNP разработан алгоритм для оперативного анализа WGS-данных 
геномов F. tularensis subsp. mediasiatica. Разработанная методика определения генетических линий может стать 
полезным инструментом как для оперативного анализа при выделении свежих штаммов, определения филогене-
тического родства штаммов, изучения генетического разнообразия популяции, так и при проведении ретроспек-
тивных исследований.
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A.A. Kovalevich, R.V. Pisanov, A.S. Vodop’yanov, V.M. Sorokin
Genotyping of Francisella tularensis subsp. mediasiatica Strains Using Marker SNPs
Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute, Rostov-on-Don, Russian Federation

Abstract. The aim of the study was the genotyping of Francisella tularensis subsp. mediasiatica strains using marker 
SNPs based on whole genome sequencing data. Materials and methods. The work used 50 complete genomes (WGS) 
of F. tularensis subsp. mediasiatica strains from the NCBI database and 25 genomes, which were sequenced directly by 
specialists from the Rostov-on-Don Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor. The allocation of individual clusters on 
the dendrogram was carried out with a bootstrap support value of at least >90 % (when using 1000 replications). Results 
and discussion. A total of 5,251 SNPs identified in a representative sample of 75 F. tularensis subsp. mediasiatica ge-
nomes were selected, with each SNP detected in at least two strains. During the bioinformatics analysis, genomes with 
more than 500 SNPs in regions not covered by whole-genome sequencing (WGS) were excluded. Phylogenetic analysis 
resulted in a dendrogram that identified 11 major clusters named after the geographic locations of early or dominant 
strains. These clusters were supported by bootstrap values >90 % (1,000 replicates). For strain typing within the clusters, 
“marker” SNPs specific to each cluster and its subgroups – but absent in others – were identified. A software tool, “SNP 
Genotyper”, was developed to automate genotype determination based on those marker SNPs. Genetic variability of 
F. tularensis subsp. mediasiatica isolates of diverse origins was studied using whole-genome SNP (wgSNP) analysis. 
Genetic diversity was observed among subsp. mediasiatica strains isolated in Altai Territory (Russian Federation) and the 
Republic of Kazakhstan. Based on marker SNPs, an algorithm has been developed for the operational analysis of WGS 
data from F. tularensis subsp. mediasiatica genomes. The developed method for determining genetic lineages can be  
a useful tool both for operational analysis when isolating fresh strains, determining the phylogenetic relationships of 
strains, studying the genetic diversity of a population, and conducting retrospective studies.
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Туляремия – зоонозное заболевание, вызывае-
мое бактериями Francisella tularensis. В зависимо-
сти от пути проникновения в организм человека 
F. tularensis вызывает до шести клинических форм 
заболевания: от тяжелой пневмонии с высокой сте-
пенью летальности до менее летальной язвенно-
бубонной туляремии. Особую опасность данный 
возбудитель представляет для занятого в сельском и 
лесном хозяйстве населения, проживающего вблизи 
эндемичных очагов [1–4].

В настоящее время вид F. tularensis подразделя-
ют на четыре подвида: tularensis (nearctica), holarctica 
(palaearctica), mediasiatica и novicida, – которые раз-
личаются по распространению и вирулентности для 
человека [5, 6].

F. tularensis subsp. mediasiatica по-прежнему 
является самым малочисленным и наименее изу-
ченным из эпидемиологически значимых подви-
дов возбудителя туляремии [7]. Изначально подвид 
mediasiatica был описан М.А. Айкимбаевым и обна-
ружен в Среднеазиатском регионе СССР (Казахстан, 
Узбекистан) [8, 9]. На сегодняшний день средне
азиатский подвид обнаруживается и циркулирует в 
Центральной Азии, в некоторых малонаселенных ре-
гионах Казахстана (вдоль рек Шу и Или), Узбекистана 
(вдоль реки Амударьи) и Туркменистана [10].

До 2011 г. на территории России не было вы-
делено ни одного штамма subsp. mediasiatica [6]. 
Начиная с 2011 г. регистрируются случаи выделе-
ния и установлен факт циркуляции штаммов subsp. 
mediasiatica в Алтайском крае и Республике Алтай, 
а также в Красноярском крае [6, 10, 11]. Наличие 
штаммов subsp. mediasiatica в России можно объ-
яснить несколькими альтернативными гипотезами: 
выявление новых очагов на территории Сибирского 
федерального округа указывает на распростране-
ние этого подвида за пределами естественной среды 
обитания или недооценку его распространения либо 
недостаточность проведения диагностики ранее.

Кроме этого, отсутствие зарегистрированных 
случаев заражения человека привело к ограниченно-
му количеству публикаций о генетическом разнообра-
зии штаммов subsp. mediasiatica [6, 12]. По мнению 
некоторых исследователей, отсутствие клинических 
случаев является косвенным доказательством того, 
что вирулентность для людей низкая [6]. Однако, 
согласно данным главного государственного сани-
тарного врача Алтайского края, случаи туляремии у 
людей выявляются в этом регионе почти каждый год 
без выделения культуры [13]. Медицинские и эпиде-
миологические службы обычно не могут установить 
подвид возбудителя, а лишь идентифицируют видо-
вую принадлежность F. tularensis [6]. Исследование 

штаммов subsp. mediasiatica на животных моделях 
позволило установить у них промежуточный уровень 
вирулентности между видами tularensis и holarctica, 
что способствует повышению интереса к изучению 
этого подвида [14]. В настоящее время полногеном-
ное генотипирование проведено для штаммов, цир-
кулирующих в России, и штаммов, выделенных в 
Центральной Азии, которые хранятся в коллекциях 
микроорганизмов в России и/или Швеции [10, 15].

Хотя F. tularensis subsp. mediasiatica известен в 
Центральной Азии с 1960-х гг., информация о его ге-
нетическом разнообразии в регионах распростране-
ния весьма ограничена.

Целью исследования стало генотипирование 
штаммов Francisella tularensis subsp. mediasiatica с 
использованием маркерных SNP на основе данных 
полногеномного секвенирования. 

Материалы и методы

В работе использовали 50 полных геномов 
(WGS) штаммов F. tularensis subsp. mediasiatica из 
базы данных NCBI и 25 геномов, секвенирование 
которых проведено непосредственно специали-
стами ФКУЗ Ростовский-на-Дону противочум-
ный институт Роспотребнадзора. В качестве рефе-
ренсного использован геном штамма F. tularensis 
subsp. tularensis SCHU S4 (NCBI accession number 
NC_006570). Сборку геномов проводили с исполь-
зованием программы Spades 3.13.0 [16]. Средний 
размер генома составлял 1,8 Мb. Первичный поиск 
единичных нуклеотидных замен (SNP) проводили с 
помощью программы Snippy 4.6.0 [17] и авторских 
программ. Для филогененетического анализа ис-
пользовали метод присоединения соседей (Neighbor 
Joining), представленный в программе MEGA11 [18]. 
Выделение отдельных кластеров на дендрограмме 
проводили при значении бутстреп-поддержки как 
минимум >90 % (при использовании 1000 реплика-
ций). Визуализацию дендрограммы осуществляли с 
использованием пакета ete3 [19].

Результаты и обсуждение

Биоинформационный анализ проведен на 75 ге-
номах F. tularensis subsp. mediasiatica по 5251 одно-
нуклеотидным полиморфизмам (wgSNP), отобран-
ным в ходе исследования. 

В ходе исследования с применением филогене-
тического анализа построена дендрограмма, отра-
жающая степень генетической близости между раз-
личными штаммами подвида mediasiatica (рисунок). 
Идентифицированы 11 наиболее крупных кластеров, 
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Дендрограмма, отражающая степень филогенетической близости среди штаммов F. tularensis subsp. mediasiatica, с указанием выяв-
ленных генетических линий. На дендрограмме цветными линиями отображена бутстреп-поддержка: 
зеленые линии – более 90 %; желтые – 70–90 %; красные – менее 70 % при использовании 1000 репликаций

Dendrogram reflecting the degree of phylogenetic proximity among F. tularensis subsp. mediasiatica strains, indicating the identified genetic 
lines. Dendrogram shows bootstrap support in colored lines: 
green lines – more than 90 %; yellow lines – 70–90 %; red lines – less than 70 % when using 1000 replications
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для которых в качестве названия использовалось гео-
графическое наименование места выделения наибо-
лее раннего или доминирующего штамма в кластере. 
Порядковый номер кластера присваивался его одно-
типному наименованию (рисунок). Выделение от-
дельных кластеров на дендрограмме проводили при 
значении бутстреп-поддержки как минимум >90 % 
(при использовании 1000 репликаций). 

Следующей стадией исследования был поиск 
«маркерных» SNP среди всех wgSNP, которые при-
сутствовали у штаммов каждого из выделенных кла-
стеров (и всех дочерних кластеров) и при этом отсут-
ствовали у остальных штаммов. Эта задача осущест-
влена с целью быстрого типирования штаммов, при-
своения штамму наименования генетической линии 
независимо от того, какое количество штаммов будет 
взято, а также добавлено или удалено при их анализе 
(таблица). По итогам проведенной работы разрабо-
тана программа «SNP Genotyper» (www.antiplague.
ru/scientific-activity/publication/snp-genotyper/). 
Программа помогает установить маркерные SNP для 
присвоения им именования в соответствии с присво-
енным каждому генотипу (таблица).

В настоящее время при классификации генети-
ческих линий возбудителя туляремии используется 
буквенно-цифровое обозначение: группы, содержа-
щие штаммы subsp. nearctica, обозначают A.I и A.II, 
в то время как для штаммов subsp. holarctica исполь-

зуют обозначения B.I – B.V [20]. Особенностью на-
шей классификации, использующей в своей основе 
дендрограмму, является вложенность групп. Данный 
аспект не является абсолютно новаторским, он был 
ранее применен исследователями для вируса SARS-
CoV-2 [21]. Однако, чтобы обойти неудобство обо-
значения длинных цифровых и буквенных аббревиа-
тур, было принято решение дать каждому кластеру 
имена собственные с порядковыми номерами.

До сегодняшнего дня было принято считать, 
что subsp. mediasiatica может разделятся толь-
ко на три кластера: M.I, M.II и M.III. При этом 
штаммы кластера M.I происходят из Казахстана, 
M.II – из Алтайского края, M.III – из Республики 
Каракалпакстан Узбекистана вдоль реки Амударьи 
[6, 10, 12]. Генотипирование этих кластеров осущест-
влялось методом MLVA. Стоит заметить, что данная 
система генотипирования не отражает всего гене-
тического разнообразия, так как разделяет штаммы 
subsp. mediasiatica на три кластера, в то время как 
наша система маркерных SNP позволила разделить 
на 11 кластеров. При этом в недавнем исследовании 
А.Б. Шевцова и соавт. была использована система 
wgSNP, в которой линия M.I разделена на четыре 
кластера: M.I_1 – M.I_4 [12]. В нашей системе иден-
тифицированы пять константных кластеров. Важно 
подчеркнуть, что подход wgSNP корректно воспро-
изводит филогенетические и эволюционные взаимо

Маркерные SNP для кластеров F. tularensis subsp. mediasiatica
Marker SNPs for F. tularensis subsp. mediasiatica clusters

Кластер
Cluster

Маркерные SNP
Marker SNPs

1 2

Altai-1

NC_006570:466496:A>A, NC_006570:662000:C>C, NC_006570:920183:A>A, NC_006570:1864263:T>T, NC_006570:12791:C>T, 
NC_006570:14790:A>G, NC_006570:81959:C>A, NC_006570:113880:A>G, NC_006570:153336:C>T, NC_006570:181160:G>A, 

NC_006570:226844:T>C, NC_006570:272370:T>C, NC_006570:292125:T>C, NC_006570:300716:G>A, NC_006570:388072:A>C, 
NC_006570:388438:C>T, NC_006570:394232:C>T, NC_006570:420753:G>A, NC_006570:429215:G>A, NC_006570:436938:C>T, 
NC_006570:499639:G>A, NC_006570:584914:C>T, NC_006570:654498:G>A, NC_006570:682404:A>G, NC_006570:793619:G>A, 
NC_006570:841095:T>C, NC_006570:918543:G>C, NC_006570:922245:C>T, NC_006570:986764:T>A, NC_006570:995194:C>T, 

NC_006570:1007817:T>C, NC_006570:1076154:G>A, NC_006570:1080235:C>T, NC_006570:1149052:T>C, NC_006570:1292938:G>A, 
NC_006570:1328768:G>A, NC_006570:1535066:C>T, NC_006570:1669173:T>C, NC_006570:1729689:C>G, NC_006570:1813262:C>A, 

NC_006570:1819322:C>T, NC_006570:1836421:G>A, NC_006570:1847706:G>A, NC_006570:1850507:G>A

Altai-2 NC_006570:221207:C>T, NC_006570:539125:G>A, NC_006570:825085:A>G, NC_006570:1193829:G>A, NC_006570:1488934:C>T

Altai-3 NC_006570:44866:G>A, NC_006570:63745:C>T, NC_006570:602169:C>A

Altai-4 NC_006570:136450:G>T, NC_006570:802596:C>T, NC_006570:1296187:G>A

Kazakhstan-1

NC_006570:32096:C>T, NC_006570:32399:G>A, NC_006570:124189:A>G, NC_006570:141697:C>T, NC_006570:145609:G>A, 
NC_006570:155916:A>T, NC_006570:161463:T>C, NC_006570:214612:C>T, NC_006570:271592:C>T, NC_006570:282586:G>A, 
NC_006570:303884:A>C, NC_006570:320058:A>G, NC_006570:323209:C>T, NC_006570:344869:A>G, NC_006570:391815:C>T, 
NC_006570:449390:G>A, NC_006570:469618:C>T, NC_006570:485396:A>G, NC_006570:540199:G>A, NC_006570:567658:G>A, 
NC_006570:604845:T>C, NC_006570:646568:A>G, NC_006570:662558:T>C, NC_006570:662874:C>T, NC_006570:668349:T>C, 

NC_006570:759980:C>T, NC_006570:832613:C>T, NC_006570:899895:A>G, NC_006570:1001145:C>T, NC_006570:1039947:C>T, 
NC_006570:1082388:G>A, NC_006570:1082948:A>G, NC_006570:1095543:C>A, NC_006570:1116325:T>C, NC_006570:1130295:G>A, 
NC_006570:1134410:T>C, NC_006570:1140383:T>C, NC_006570:1173156:G>A, NC_006570:1216917:C>T, NC_006570:1289775:T>C, 
NC_006570:1324718:C>T, NC_006570:1413689:C>T, NC_006570:1414862:G>A, NC_006570:1420279:C>T, NC_006570:1486397:G>A, 
NC_006570:1538770:G>A, NC_006570:1567828:A>C, NC_006570:1604142:T>C, NC_006570:1617421:G>A, NC_006570:1686541:T>C, 

NC_006570:1695663:G>A, NC_006570:1856787:A>G, NC_006570:1867001:G>A

Kazakhstan-2 NC_006570:760410:T>C, NC_006570:1010181:A>G, NC_006570:1675683:C>T

Almaty-1 NC_006570:1645686:T>-, NC_006570:1645691:C>-, NC_006570:1646045:T>-, NC_006570:1646212:T>N

Kazakhstan-3 NC_006570:501629:T>C, NC_006570:1112165:T>C, NC_006570:1145924:A>G, NC_006570:1235306:G>A,  
NC_006570:1422084:G>T, NC_006570:1473665:C>T, NC_006570:1742627:A>G, NC_006570:1765853:T>C
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связи, что подтверждается устойчивой кластеризаци-
ей изолятов в соответствии с источниками их изоля-
ции и хронологией выделения, описанной авторами 
исследования [12]. Это указывает на то, что методы 
SNP-типирования являются наиболее предпочти-
тельными для выявления филогенетических связей 
между штаммами, что и было использовано в рамках 
настоящего исследования. Таким образом, следует с 
осторожностью интерпретировать выявленное с по-
мощью MLVA генетическое разнообразие штаммов, 
особенно если они были изолированы в рамках одной 
вспышки. Стоит отметить, что сами авторы рабо-
ты [12] признают ограниченную применимость мето-
да MLVA в филогенетическом анализе, подчеркивая 
его недостаточную надежность для реконструкции 
эволюционных связей между штаммами. 

В ходе анализа нами выделено четыре класте-
ра среди алтайских штаммов F. tularensis subsp. 
mediasiatica (рисунок). Данный аспект ставит под со-
мнение тезис о том, что генетическое разнообразие 
штаммов в этом регионе недостаточное [10], скорее 
причина в недостаточной дискриминирующей спо-
собности выбранных ранее методов или разработан-
ности проблематики исследования. 

В отношении генетической линии M.III можно 
сказать следующее: из-за ограничения количества 
штаммов, выделенных на территории Республики 
Каракалпакстан Узбекистана выявить дополнитель-
ные линии кроме Uzbekistan-1 не удалось (рисунок). 
Возможно, это и не удивительно, так как в открытом 
доступе нет данных полногеномного секвенирова-
ния штаммов F. tularensis subsp. mediasiatica послед-
них лет, а есть только штаммов 60-х гг. прошлого 
века. С другой стороны, численность населения в 
данном регионе составляет только 5,6 % населения 
Республики Узбекистан при 38 % от общей площади 
страны [22]. Кроме этого, данные о вспышках или 
заболевании туляремией на данной территории так-

же отсутствуют. В этом случае можно сделать теоре-
тические предположения о сложившейся ситуации: 
недостаточность эпидемиологического мониторинга 
по туляремии на территории Узбекистана, гиподиа
гностика или, как уже говорилось выше, отсутствие 
диагностики подвида возбудителя, а лишь иденти-
фикация до F. tularensis.

Также необходимо отметить, что разработанное 
программное обеспечение способно анализировать 
неограниченное количество WGS-данных с выдачей 
результата в табличном виде. По завершении анали-
за для каждого генома выдается итоговый кластер и 
все родительские кластеры, в которые входит анали-
зируемый штамм. Таким образом, это позволит уни-
фицировать методику генотипирования штаммов 
F. tularensis subsp. mediasiatica для других исследо-
вателей без ограничения включаемых/исключаемых 
штаммов из анализа.

Таким образом, проведено изучение генетиче-
ской вариабельности F. tularensis subsp. mediasiatica 
различного происхождения методом анализа wg-
SNP. Выявлено генетическое разнообразие штам-
мов subsp. mediasiatica, выделенных на террито-
риях Алтайского края (Российская Федерация) и 
Республики Казахстан.

По результатам wgSNP-анализа выделено 11 ге-
нетических линий (кластеров), для каждой из них 
найдены и валидированы маркерные SNP. На осно-
ве маркерных SNP разработан алгоритм для опера-
тивного анализа WGS-данных геномов F. tularensis 
subsp. mediasiatica. 

Разработанная методика определения генетиче-
ских линий может являться полезным инструментом 
как для оперативного анализа при выделении све-
жих штаммов, определения филогенетического род-
ства штаммов, изучения генетического разнообразия 
популяции, так и при проведении ретроспективных 
исследований.

Окончание таблицы / Ending of the table

1 2

Kazakhstan-4 NC_006570:111926:G>T, NC_006570:281620:G>T, NC_006570:621153:G>T, NC_006570:1319510:C>A

Kazakhstan-5 NC_006570:565027:A>G, NC_006570:982998:C>T, NC_006570:1493970:A>G, NC_006570:1706696:G>A, NC_006570:1745065:G>A

Uzbekistan-1

NC_006570:73540:A>G, NC_006570:101658:G>C, NC_006570:110447:G>A, NC_006570:136965:G>T, NC_006570:139593:C>T, 
NC_006570:140089:C>T, NC_006570:148273:C>T, NC_006570:175777:C>T, NC_006570:203452:T>C, NC_006570:207746:C>T, 

NC_006570:209007:G>A, NC_006570:214100:C>T, NC_006570:236642:C>A, NC_006570:241053:G>A, NC_006570:248301:A>T, 
NC_006570:264636:C>T, NC_006570:300363:C>T, NC_006570:312125:C>T, NC_006570:314406:C>G, NC_006570:343216:G>A, 
NC_006570:413014:C>T, NC_006570:436578:G>A, NC_006570:436831:C>T, NC_006570:441887:C>T, NC_006570:461503:C>T, 

NC_006570:471146:G>A, NC_006570:484967:A>G, NC_006570:496174:A>G, NC_006570:502517:G>A, NC_006570:519997:G>A, 
NC_006570:522025:G>A, NC_006570:536166:G>A, NC_006570:541569:G>A, NC_006570:546209:G>A, NC_006570:581501:T>C, 
NC_006570:658712:G>A, NC_006570:678584:A>G, NC_006570:682376:G>A, NC_006570:701864:G>A, NC_006570:703728:G>A, 
NC_006570:795253:A>G, NC_006570:808182:G>A, NC_006570:820009:C>T, NC_006570:852405:C>T, NC_006570:884167:G>A, 
NC_006570:914855:A>G, NC_006570:922017:T>C, NC_006570:928663:G>C, NC_006570:937923:G>A, NC_006570:943170:C>T, 

NC_006570:972747:G>A, NC_006570:1001872:C>T, NC_006570:1027022:T>C, NC_006570:1030505:G>A, NC_006570:1049610:A>G, 
NC_006570:1055259:G>T, NC_006570:1088905:T>G, NC_006570:1115146:T>C, NC_006570:1115953:C>T, NC_006570:1135879:G>A, 
NC_006570:1139790:C>T, NC_006570:1172855:T>C, NC_006570:1176221:G>A, NC_006570:1207822:G>A, NC_006570:1245835:G>A, 
NC_006570:1317292:C>T, NC_006570:1364866:G>T, NC_006570:1409165:C>T, NC_006570:1427393:G>A, NC_006570:1432241:C>T, 
NC_006570:1437129:A>G, NC_006570:1442984:G>A, NC_006570:1472706:A>G, NC_006570:1475210:G>A, NC_006570:1486403:G>A, 
NC_006570:1500998:T>C, NC_006570:1501481:C>T, NC_006570:1526759:C>T, NC_006570:1559613:G>A, NC_006570:1569597:G>A, 
NC_006570:1654172:C>T, NC_006570:1660223:T>A, NC_006570:1681662:G>A, NC_006570:1693945:A>G, NC_006570:1727101:G>A, 
NC_006570:1809125:T>C, NC_006570:1812463:C>T, NC_006570:1859329:G>A, NC_006570:1872901:C>T, NC_006570:1874508:T>C
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Полногеномное секвенирование проведено в 
рамках федеральной программы «Санитарный щит 
страны – безопасность для здоровья (предупрежде-
ние, выявление, реагирование)». 
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Оценка значимости коллагена и фибронектина позвоночных в адгезии  
Yersinia pseudotuberculosis и Yersinia pestis с использованием оптической ловушки

1Институт физиологии Коми научного центра Уральского отделения Российской академии наук, Сыктывкар, Российская 
Федерация; 2Вятский государственный университет, Киров, Российская Федерация

В настоящее время большое внимание уделяется изучению механизмов адгезии патогенов к клеткам и тка-
ням человека. Наряду со стандартными микробиологическими техниками с этой целью широко применяются 
современные биофизические методы, среди которых особое место занимает оптическая ловушка, позволяющая 
захватывать и перемещать отдельные бактериальные клетки с измерением силы связи между ними и целевыми 
молекулами. Цель работы состояла в оценке значимости коллагена и фибронектина в адгезии клеток Yersinia 
pseudotuberculosis O1b и вакцинного штамма Yersinia pestis EV НИИЭГ, выращенных при разной температуре, 
с использованием оптической ловушки. Материалы и методы. Бактерии, выращенные при двух температурах 
(+10 и +37 °С для клеток Y. pseudotuberculosis и +27 и +37 °С для клеток Y. pestis), захватывали лазерным лучом 
и пошагово подводили к стеклянным подложкам, обработанным целевыми белками. Спустя одну секунду после 
контакта клетку отводили в полуавтоматическом режиме с постоянной скоростью до наблюдения резкого скачка 
на хронограмме сигнала, величину которого пересчитывали в единицы силы. Различия между массивами данных 
определялись по средним и медианным силам, а также по результатам построения гистограмм распределения сил 
взаимодействия. Результаты и обсуждение. Показана значимость коллагена в адгезии бактерий Y. pseudotubercu-
losis, выращенных при +37 °С, но не при +10 °С. При работе с фибронектином не выявлено выраженных отличий 
между бактериями двух видов иерсиний при всех использованных температурных режимах их выращивания. 
Во всех случаях взаимодействие клеток иерсиний с коллагеном и фибронектином оказалось более прочным по 
сравнению с контролем (бычьим сывороточным альбумином): соответствующие значения силы связи составили 
7,2, 8,1 и 2,0 пН для клеток 1b-10; 12,4, 7,6 и 4,7 пН для клеток 1b-37; 6,1, 6,6 и 4,4 пН для клеток EV-27; 7,4, 7,3 
и 4,3 пН для клеток EV-37. Взаимодействие клеток иерсиний с обоими белками, вероятно, обусловлено физико-
химическими свойствами поверхностных структур бактерий и компонентов соединительной ткани, а также усло-
виями проведения экспериментов. Выявление механизмов таких взаимодействий требует постановки дополни-
тельных опытов с использованием индивидуальных антигенов иерсиний, нанесенных на полистирольные микро-
сферы. Использованные методические подходы могут быть востребованы при работе с другими патогенами.

Ключевые слова: адгезия, Yersinia, лазерная ловушка, коллаген, фибронектин, сила взаимодействия.
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I.V. Konyshev1,2, L.G. Dudina1,2, A.A. Byvalov1,2

Assessing the Siginificance of Vertebrate Collagen and Fibronectin in Adhesion  
of Yersinia pseudotuberculosis and Yersinia pestis Using an Optical Trap
1Institute of Physiology, Komi Scientific Center of the Ural Branch of the Russian Academy of Sciences, Syktyvkar,  
Russian Federation;  
2Vyatka State University, Kirov, Russian Federation

Abstract. Currently, much attention is paid to the study of mechanisms of pathogen adhesion to human cells and tis-
sues. Along with standard microbiological techniques, advanced biophysical methods are widely used for this purpose, 
among which a special place is occupied by optical trapping, which allows catching and moving individual bacterial 
cells with measurement of the interaction force between them and target molecules. The aim of this work was to evalu-
ate the significance of collagen and fibronectin in adhesion of Yersinia pseudotuberculosis O1b and the vaccine strain 
Yersinia pestis EV NIIEG, cultivated at different temperatures, applying optical trap. Materials and methods. Bacteria 
grown at two temperatures (+10 and +37 °C for Y. pseudotuberculosis or +27 and +37 °C for Y. pestis) were caught by 
a laser beam and stepwise brought to the protein-coated glass. One second after the contact, the cell was retracted in 
semi-automatic mode at a constant speed until a spike was observed on the signal chronogram, and its voltage then was 
converted into force units. Differences between data sets were determined by the mean and median forces, as well as by 
the results of constructing histograms of the distribution of interaction forces. Results and discussion. The significance 
of collagen in the adhesion of Y. pseudotuberculosis grown at +37 °C but not at +10 °C was shown. Fibronectin demon
strated no pronounced differences between the bacteria of the two Yersinia species at all the cultivation temperature 
modes. In all cases, affinity of Yersinia cells with collagen and fibronectin was higher compared to the control, bovine 
serum albumin: 7.2, 8.1, and 2.0 pN for 1b-10 cells; 12.4, 7.6, and 4.7 pN for 1b-37 cells; 6.1, 6.6, and 4.4 pN for  
EV-27 cells; 7.4, 7.3, and 4.3 pN for EV-37 cells, respectively. The binding of Yersinia to collagen and fibronectin is 
probably due to the physicochemical properties of the bacterial surface structures and components of connective tissue, 
as well as experimental conditions. Revealing the mechanisms of such interactions requires additional investigations  
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Первичная адгезия – ключевой фактор пато-
генеза многих инфекций, определяющий особен-
ности его протекания: продолжительность инкуба-
ционного периода, длительность и тяжесть острой 
фазы, время выздоровления либо перехода болезни 
в хроническую форму. Велика роль этого процесса 
в образовании биопленок и поддержании гомеостаза 
внутри ценозов на поверхности слизистых, а также 
в инвазии патогенов и длительной их персистен-
ции [1]. Мишенями для микробной адгезии могут 
быть как отдельные молекулы в составе цитоплазма-
тической мембраны (рецепторы [2], интегрины [3], 
липиды [4]), так и компоненты подслизистой и вне-
клеточного матрикса (ламинин, эластин, коллаген, 
фибронектин и т.д.). Последние два белка составля-
ют основу соединительной ткани, взаимодействие с 
которой отдельных антигенов и цельных бактерий 
представляет большой научный интерес.

Коллаген – основное вещество соединительной 
ткани. Будучи наиболее распространенным белком 
у млекопитающих, он составляет около 30 % от об-
щей белковой массы тела [5], входит в состав кожи, 
костей, хрящей, кровеносных сосудов и базальной 
мембраны, подстилающей эпителии [6]. Молекула 
коллагена (М ~ 300 кДа) состоит из трех α-спиралей, 
обогащенных аланином, глицином, оксипролином и 
пролином. Последние три аминокислоты распола-
гаются последовательно, формируя регулярный мо-
тив, обеспечивающий плотное скручивание первич-
ных α-цепей с образованием тонких нитей и более 
крупных волокон. На сегодняшний день известно 
28 типов коллагена, различных по структуре, функ-
циям и местонахождению в организме [7]. Помимо 
структурной роли, коллаген укрепляет межклеточ-
ные контакты и принимает участие в адгезии ряда 
патогенов, среди которых Campylobacter jejuni, 
Clostridium difficile, Enterococcus faecalis, Escherichia 
coli, Porphyromonas gingivalis, Streptococcus mutans, 
Yersinia enterocolitica и др. [8].

Фибронектин – гликопротеин внеклеточного 
матрикса (М ~ 450 кДа), молекула которого содер-
жит две субъединицы, соединенные между собой 
дисульфидными мостиками. Каждая содержит не-
сколько функциональных доменов, отвечающих за 
взаимодействие с клеточными рецепторами (прежде 
всего с интегринами) и компонентами внеклеточного 
матрикса (коллагеном, эластином, протеогликанами, 

гепарином, фибрином и т.д.) [9]. Известны две изо-
формы фибронектина – клеточная (нерастворимая) и 
плазменная (растворимая). Первая секретируется фи-
бробластами, вторая выделяется гепатоцитами в кро-
воток, ускоряя заживление ран и свертывание крови. 
В последние десятилетия фибронектин привлекает 
внимание исследователей не только как структурный 
компонент тканей, но и как перспективный маркер и 
терапевтическая мишень при различных патологиях, 
включая фиброз, онкологические заболевания, не-
заживающие раны и системное воспаление. Наряду 
с коллагеном этот белок образует прочные связи с 
адгезинами некоторых бактерий, облегчая диссеми-
нацию последних. Установлено высокое сродство к 
фибронектину клеток Borrelia burgdorferi, Bartonella 
henselae, Haemophilus influenzae, Prevotella spp. и 
Salmonella enterica [10]. 

Метод оптической ловушки, разработанный 
А. Ашкином в 1971 г., широко применяется для 
изучения взаимодействия между биологическими 
молекулами (антигенами и антителами, фермента-
ми и субстратами, нуклеиновыми кислотами и фер-
ментами матричного синтеза, моторными белками) 
[11–13], при исследовании микротрубочек [14], эла-
стичности клеточных мембран [15] и подвижности 
бактерий [16]. Метод основан на взаимодействии ла-
зерного луча с отдельными микрочастицами (цель-
ными клетками либо полимерными микросферами), 
когда на последние действует оптическая сила, по-
зволяющая перемещать удерживаемый объект на 
точно заданное расстояние в горизонтальной или 
вертикальной плоскости. По хронограмме сигнала 
фотодетектора можно судить о силе связи бактери-
альной клетки со стеклянной подложкой, обработан-
ной целевым веществом. Устройство лазерной ло-
вушки и типовые модельные системы, применяемые 
в биохимии и микробиологии, подробно описаны в 
одном из наших обзоров [17].

В доступной литературе нет данных об исполь-
зовании лазерного пинцета для изучения адгезии па-
тогенных иерсиний к белкам соединительной ткани. 
Представлялось важным оценить влияние темпера-
туры культивирования на сродство к коллагену и фи-
бронектину двух близкородственных, но резко раз-
личающихся по клинической картине заболевания 
видов – Yersinia pseudotuberculosis и Yersinia pestis. 
Первый вызывает острое воспаление тонкой кишки, 

of individual Yersinia antigens applied onto polystyrene beads. The method may be introduced when working with other 
pathogens too.
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симптомы которого варьируют от умеренного гастро-
энтерита с поражением брыжеечных лимфоузлов до 
септической формы с очагами во внутренних орга-
нах – чаще в суставах и печени. Болезнь имеет се-
зонный характер и связана с употреблением овощей 
осенне-зимнего хранения (картофель, морковь, ка-
пуста и т.д.), загрязненных выделениями грызунов. 

Клиническая картина болезни, вызываемой 
Y. pestis, зависит от пути заражения. При укусе блохи 
развивается бубонная чума, протекающая с симпто-
мами некротического лимфаденита. В этом случае 
гематогенная диссеминация приводит к септической 
форме с обсеменением крови, ДВС-синдромом и 
полиорганной недостаточностью. При аэрогенном 
заражении возникает легочная чума, отличающаяся 
молниеносным течением, геморрагической пневмо-
нией и высокой заразностью. 

Цель исследования состояла в оценке значи-
мости коллагена и фибронектина в адгезии клеток 
Y. pseudotuberculosis O1b и вакцинного штамма 
Y. pestis EV НИИЭГ, выращенных при разной темпе-
ратуре, с использованием оптической ловушки.

Материалы и методы

Культивирование бактерий. Штаммы иерси-
ний получены из коллекции ФКУН Российский про-
тивочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора. 
Клетки Y. pseudotuberculosis O:1b (№ 474) вы-
ращивали на плотной питательной среде БТН 
(ООО «Биотехновация», Россия) при +10 и +37 °С 
в течение 10 дней и 48 ч соответственно (далее они 
обозначены как 1b-10 и 1b-37); клетки Y. pestis вак-
цинного штамма EV НИИЭГ культивировали на той 
же среде при +27 и +37 °С в течение 48 ч (далее они 
обозначены как EV-27 и EV-37). Бактериальную мас-
су смывали фосфатным буферным раствором (ФБР), 
рН=7,2–7,4, тщательно суспендировали, доводя кон-
центрацию клеток до 1·109 мл–1. 

Сенсибилизация подложек белками соеди-
нительной ткани. Чашки Fluorodish (WPI, США) 
предварительно выдерживали в эксикаторе с аргоном 
около 30 мин, затем в него помещали две небольшие 
пробирки с 30 мкл триэтиламина (ООО «Реахим», 
Россия) и 10 мкл 3-аминопропилтриэтоксисилана 
(Sigma, США). Спустя 1,5 ч чашки ставили в тер-
мостат и выдерживали при +60 °С в течение 1 ч. 
В охлажденные чашки последовательно вносили 
33 мкл раствора N-гидроксисукцинимида (Sigma, 
США) на ФБР (4,6 мг/мл), 95 мкл раствора соляно-
кислого 1-этил-3-(3-диметиламинопропил) карбо-
диимида (Sigma, США) на ФБР (9,8 мг/мл), 500 мкл 
ФБР и необходимое количество раствора коллаге-
на (с=7,5 мг/мл) либо фибронектина (с=1 мг/мл)  
(ООО «БиолоТ», Россия) до конечной концентра-
ции каждого белка 100 мкг/мл. Контрольные чаш-
ки готовили по той же схеме, добавляя вместо це-
левых белков рассчитанное количество солевого 
раствора бычьего сывороточного альбумина (БСА) 

(с=1 мг/мл) до конечной концентрации 100 мкг/мл. 
Инкубировали емкости в течение 48 ч при +8 °С, по-
сле чего пятикратно промывали дистиллированной 
водой и выдерживали при комнатной температуре 
до полного испарения влаги. Сухие чашки хранили в 
эксикаторе при температуре не выше +8 °С.

Силовая спектроскопия. Силу взаимодействия 
между клетками бактерий и целевыми белками изме-
ряли с помощью лазерного пинцета JPK Nanotracker 
(JPK, Германия) на базе алюмоиттриевого граната, 
испускающего лучи с длиной волны 1064 нм. Перед 
опытом в чашку добавляли 2,5 мл ФБР и 3–5 мкл ми-
кробной взвеси, перемешивали и оставляли на 10–
15 мин при комнатной температуре. Клетки захва-
тывали лазером при мощности 2,5 Вт и вертикально 
подводили ко дну чашки с шагом 50 нм до наблю-
дения трех последовательных скачков на хронограм-
ме сигнала. Спустя 1 секунду клетку отводили в по-
луавтоматическом режиме со скоростью ~ 150 нм/с 
до ее отрыва от подложки. Магнитуду скачка сигна-
ла, отражающего отрыв микросферы от подложки, 
пересчитывали в единицы силы пН (пиконьютон) с 
учетом заранее определенных коэффициентов жест-
кости и чувствительности.

Расчет средних и медианных сил, а также до-
верительных интервалов проводили в программе 
Microsoft Excel 2016. Гистограммы распределения 
сил отрыва строили в MATLAB 2023 при ширине 
единичного диапазона 2 пН.

Результаты и обсуждение

Анализ полученных результатов выявил зна-
чимую роль коллагена в адгезии клеток Y. pseudo-
tuberculosis 1b, выращенных при +37 °С (таблица). 
Средняя сила связи в этом случае составила 12,4 пН 
против 7,2 пН для тех же бактерий, выращенных при 
+10 °С. Сродство культур EV-27 и EV-37 к коллагену 
оказалось значительно ниже: соответственно 6,1 и 
7,4 пН по среднему или 5,3 и 5,8 пН по медианно-
му значению, что сравнимо с адгезией этих бактерий 
к фибронектину – 6,6 и 7,3 пН по среднему или 5,4 
и 5,6 пН по медиане. Клетки «холодовой» культуры 
1b-10 связывались со вторым белком, по-видимому, 
сильнее, чем с коллагеном, – 8,1 пН против 7,2 пН 
по среднему значению, однако разница между ними, 
равно как и между клетками EV-27 и EV-37 при их 
подведении к подложке, покрытой фибронектином, 
оказалась недостоверной для р=0,95. Стоит отме-
тить, что сила связи бактерий 1b-10 с альбумином 
была более чем в два раза ниже по сравнению с тре-
мя другими вариантами иерсиний: 2,0 пН против 
4,3–4,7 пН по средним значениям и 1,4 пН против 
3,3–3,6 пН по медиане. 

Сказанное выше подтверждается отношением 
необратимых и нулевых опытов (таблица). Первые 
чаще регистрируются при подведении клеток 1b-37 
к «коллагеновой» подложке: 22 % против 11 % для 
фибронектина и 7 % для БСА. В остальных группах 
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Силовые характеристики взаимодействия клеток Y. pseudotuberculosis и Y. pestis  
с белками соединительной ткани – коллагеном и фибронектином

Force characteristics of interaction between Y. pseudotuberculosis or Y. pestis  
and the proteins of the connective tissues – collagen and fibronectin

Клетки
Cells

Белок
Protein

Доля исходов опытов, %
Proportion of events, % Fсред. ± CI99, пН

Fmean ± CI99, pN
Медиана, пН
Median, pN

N
Н 0 Р

1b-10

Коллаген
Collagen

5 76 19 7,2 ± 2,0 6,1 65

Фибронектин
Fibronectin

6 79 15 8,1 ± 1,8 5,9 50

БСА
BSA

5 83 12 2,0 ± 0,4 1,4 68

1b-37

Коллаген
Collagen

22 52 26 12,4 ± 0,9 13,1 279

Фибронектин
Fibronectin

11 68 21 7,6 ± 1,0 4,8 210

БСА
BSA

7 78 16 4,7 ± 0,9 3,6 76

EV-27

Коллаген
Collagen

9 76 15 6,1 ± 1,1 5,3 64

Фибронектин
Fibronectin

8 70 22 6,6 ± 1,3 5,4 82

БСА
BSA

5 73 22 4,4 ± 1,1 3,3 77

EV-37

Коллаген
Collagen

12 69 19 7,4 ± 0,8 5,8 212

Фибронектин
Fibronectin

7 74 19 7,3 ± 1,0 5,6 156

БСА
BSA

7 76 18 4,3 ± 0,6 3,6 166

Примечания :  Н – необратимое связывание; 0 – нулевые опыты (нет связывания); Р – опыты с отрывом; Fсред. – средняя сила отрыва; CI99 – 
доверительный интервал для p=0,99 (3σ); N – число опытов с отрывом.

No te s :  Н – irreversible binding events; 0 – zero events (no binding); Р – rupture events; Fmean – mean interaction force; CI99 – confidence interval at 
p=0.99 (3σ); N – number of the rupture events

необратимы от 5 до 8 % опытов, и лишь в паре «EV-
37 – коллаген» их доля повышается до 12 %. Более 
50 % отведений были нулевыми независимо от типа 
клеток и сенситина подложек – их частота менялась 
от 52 % в группе «1b-37 – коллаген» до 80 % в контро-
ле. Высокая частота «нулевых» опытов может объ-
ясняться неоднородностью молекулярного пейзажа 
на поверхности бактерий [18, 19]. С другой стороны, 
известно, что многие белки способны к агломерации 
и присутствуют в растворе не только в виде субъеди-
ниц, но и в виде более крупных комплексов [20], что 
определяет гетерогенность структуры функционали-
зированной подложки. Эти факторы, по-видимому, 
и определяют достаточно широкий размах регистри-
руемой силы связи – от необратимых взаимодей-
ствий до «нулевых» опытов.

Сопоставление гистограмм убедительно свиде-
тельствует об участии коллагена в адгезии клеток 
1b-37. В этом случае наблюдается равномерное рас-
пределение событий по всей ширине диапазона сил с 
образованием слабого второго пика в области 14 пН 
(рис. 1, B) и полное отсутствие первого, характерно-
го для прочих опытных групп и БСА (рис. 1, A, C–F). 

Если в паре «1b-37 – коллаген» на долю событий с 
амплитудой до 6 пН приходится 14 % отведений, то 
в группах «1b-10 и 1b-37 – фибронектин» – уже 50 %, 
а при замене целевых белков на БСА – до 80–90 %. 

Сила связи клеток Y. pestis с подложками, по-
крытыми двумя целевыми белками, практически 
одинакова (таблица). Гистограммы также имеют 
сходный характер (рис. 2). На всех графиках при-
сутствует очевидный пик в области 4–6 пН и наблю-
дается плавное уменьшение частоты регистрации 
высокоамплитудных отрывов в области между 6 и 
18–20 (24) пН. 

Одним из адгезинов иерсиний можно считать 
липополисахарид (ЛПС), занимающий более по-
ловины площади наружной мембраны. Значимость 
ЛПС в адгезивности к эукариотическим клеткам 
нескольких типов показана для ряда видов грам
отрицательных бактерий, в том числе и для Y. pes-
tis [21–23]. Более высокая сила связи всех четырех 
культур иерсиний (таблица) с подложками, покры-
тыми фибронектином и коллагеном, по сравнению 
с БСА позволяет предположить существенную роль 
их ЛПС во взаимодействии с указанными белками, 
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но не позволяет судить об участии в этом процессе 
каждого из трех его компонентов (липида А, кора, 
полисахарида). Повышение температуры культиви-
рования снижает оснащенность ЛПС Y. pseudotuber-
culosis О-боковыми цепями, что делает подлежащие 
белки наружной мембраны (в частности, порины) 
доступными для прямого, неспецифического свя-

зывания с коллагеном, молекула которого несет ре-
гулярный аминокислотный мотив, отсутствующий 
у фибронектина и, возможно, опосредующий ука-
занное взаимодействие. Как известно, адгезивность 
иерсиний к эукариотическим клеткам определяет-
ся несколькими поверхностными молекулами. Так, 
с помощью других методических подходов показа-

Рис. 1. Распределение сил отрыва при 
взаимодействии бактерий Y. pseudotubercu-
losis 1b, выращенных при +10 °С (A, C, E) 
и +37 °С (B, D, F), с подложками, покры-
тыми белками
Примечание .  Для наглядности гистограммы 
усечены по вертикали до отметки «40 %». Если 
доля опытов превышает 40 %, ее значение при-
водится справа от соответствующего столбца

Fig. 1. Distribution of interaction forces be-
tween Y. pseudotuberculosis 1b cells grown at 
+10 °C (A, C, E) or + 37 °C (B, D, F) and the 
protein-coated glasses
No te .  For clarity, histograms are vertically cut up 
to 40% mark. If the proportion of events exceeds 
40 %, its value is shown to the right of the column

Рис. 2. Распределение сил отрыва при 
взаимодействии бактерий Y. pestis EV, вы-
ращенных при +27 °С (A, C, E) и +37 °С (B, 
D, F), с подложками, покрытыми белками
Примечание .  Для наглядности гистограммы 
усечены по вертикали до отметки «40 %». Если 
доля опытов превышает 40 %, ее значение при-
водится справа от соответствующего столбца

Fig. 2. Distribution of interaction forces be-
tween Y. pestis EV cells grown at +27 °C (A, 
C, E) or +37 °C (B, D, F) and the protein-
coated glasses
No te .  For clarity, histograms are vertically cut up 
to 40% mark. If the proportion of events exceeds 
40 %, its value is shown to the right of the column
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на значимость белков YapV, YapK, YapJ в адгезив-
ности к коллагенам нескольких типов, ламинину, 
фибронектину [24]. Установлено также участие в 
связывании белка Ail Y. pestis с такими белками вне-
клеточного матрикса, как фибронектин, ламинин, 
гепарансульфат-протеогликан [25]. Для более глу-
бокого понимания механизмов адгезии патогенных 
иерсиний к тканям макроорганизма необходимо про-
ведение дальнейших исследований по оценке значи-
мости в этих процессах отдельных поверхностных 
антигенов. 
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Влияние изменения климата на природные очаги чумы и туляремии в Армении
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Цель работы – использование климатических прогнозов, в том числе Межправительственной группы экспер-
тов по изменению климата (МГЭИК), применительно к Республике Армения для оценки влияния климатических 
изменений на среду обитания и популяции основных резервуаров чумы и туляремии, а также на эпизоотический 
потенциал этих территорий; разработка модели экологической ниши природно-очагового инфекционного заболе-
вания на примере очага туляремии в юго-восточной части Армении в современных условиях и прогноз состояния 
на 2040–2050 гг. Материалы и методы. В работе использованы прогнозные сценарии изменений среднегодовых 
температур и осадков, литературные данные о влиянии изменения климата на очаги особо опасных инфекций, 
данные эпизоотологического обследования. Модель экологической ниши очага туляремии в юго-восточной части 
Армении разработана с применением искусственного интеллекта. Результаты и обсуждение. Регистрируемые 
в настоящее время и прогнозируемые изменения климата Армении, характеризующиеся повышением средне-
годовых температур и сокращением среднегодового количества осадков, приведут к увеличению количества за-
сушливых регионов в республике. В связи с этим наблюдаемое расширение ареала малых песчанок на север 
предполагает риски возникновения эпизоотических проявлений чумы, вызванных циркуляцией штаммов, при-
надлежащих к основному подвиду Yersinia pestis ssp. pestis, в приграничных территориях Закавказского высоко-
горного и Приараксинского низкогорного природных очагов чумы. Изменяющиеся условия влияют на динамику 
ареала обыкновенной полевки, способствуя перемещению ее популяций на оптимальные участки обитания, рас-
положенные на высотах от 2000 м над уровнем моря, в пределах которых, вероятно, возрастут эпизоотические 
и эпидемические риски для чумы и туляремии. Прогнозная модель экологической ниши очага туляремии, раз-
работанная для юго-восточной части Армении, показала сокращение количества абиотических факторов, при-
емлемых для циркуляции возбудителя туляремии, что приведет к уменьшению интенсивности эпизоотических 
проявлений туляремии в 3–4 раза к 2040–2050 гг.
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Abstract. The aim of the work was to use climate forecasts, including those from the Intergovernmental Panel on 
Climate Change (IPCC), in relation to Armenia to assess how climate changes could affect the habitat and populations of 
main reservoirs of plague and tularemia, as well as the epizootic potential of the territories; to develop ecological niche 
model of a natural-focal infectious disease by the example of tularemia focus in the southeastern region of Armenia under 
modern conditions and a forecast of the situation for 2040–2050. Materials and methods. The work used forecast sce-
narios of changes in average annual temperatures and precipitation, literature data on the impact of climate change on the 
foci of particularly dangerous infections, and data from epizootiological survey. The model of the ecological niche of the 
tularemia focus in the southeastern region of Armenia was developed applying artificial intelligence. Results and discus-
sion. The currently registered and projected climate changes in Armenia, characterized by an increase in average annual 
temperatures and a decrease in average annual precipitation, will lead to an enlargement of arid areas in the republic. In 
this regard, the observed expansion of the little gerbil range to the north suggests the risks of epizootic manifestations of 
plague caused by the circulation of strains belonging to the main subspecies of Yersinia pestis ssp. pestis, in the border 
areas of the Transcaucasian high-mountain and the Pre-Araks low-mountain natural plague foci. Changing conditions 
affect the dynamics of the range of the common vole, contributing to the movement of its populations to optimal habi-
tats located at altitudes higher than 2000 m above sea level, within which epizootic and epidemic risks for plague and 
tularemia are likely to increase. The predictive model of the ecological niche of the tularemia focus, developed for the 
southeastern region of Armenia, showed a reduction in the number of abiotic factors suitable for the circulation of the 
tularemia pathogen, which will lead to a 3–4-fold decrease in the intensity of epizootic manifestations of tularemia by 
2040–2050.
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Армения – государство на Южном Кавказе, 
граничащее с Грузией, Азербайджаном, Ираном и 
Турцией, с территорией 29 743 км2. Расположено в 
горах Малого Кавказа и Армянского нагорья, имеет 
значительное топологическое разнообразие, с вы-
сотами от 400 до 4100 м над уровнем моря (над 
ур. м.). По отчетам Министерства охраны при-
роды Республики Армения (в настоящее время –  
Министерство окружающей среды Республики 
Армения), перечислено более 3600 видов растений, 
что составляет более 50 % от общего количества для 
всего Кавказского региона. Кроме того, существует 
более 17 500 видов беспозвоночных и около 540 ви-
дов позвоночных. Последние включают 350 видов 
птиц, 90 видов млекопитающих, 53 вида рептилий, 
38 видов рыб и 8 видов земноводных [1]. 

Сложная топография территории Армении 
определяет значительные климатические различия 
между регионами, которые не так уж и удалены друг 
от друга. На территории республики существуют 
почти все типы климата – от сухого субтропического 
до холодного альпийского.

Самая высокая среднегодовая температура в 
Армении достигает 12–14 °C. Лето мягкое, со сред-
ней температурой в июле 16,7 °C, в то время как в 
Араратской долине на юге Армении она колеблется 
в диапазоне 24–26 °C. Абсолютный максимум за-
регистрированной температуры составляет 43 °C. 
Средняя температура января, самого холодного ме-
сяца, – минус 6,7 °C. Абсолютная минимальная зим-
няя температура, зарегистрированная в Армении, –  
минус 42 °C на северо-западе, в то время как в 
северо-восточных и юго-восточных регионах зимы 
гораздо мягче. Среднегодовое количество осадков 
в стране составляет 592 мм, при этом наиболее за-
сушливыми регионами являются Араратская долина 
и Мегри (часть Сюникской области) на юго-востоке 
страны, где годовое количество осадков – всего 200–
250 мм [1, 2]. 

С 1992 по 2008 г. локализованные эпизоотии 
чумы были зарегистрированы в областях Ширак, 
Лори, Арагацотн, Котайк и Сюник. В Армении из-
вестны три случая заражения людей бубонной фор-
мой чумы – в 1958, 1969 и 1975 гг. [3]. Последняя 
эпизоотия чумы среди носителей и переносчиков за-
регистрирована в 2008 г. в областях Ширак и Сюник. 
Отсутствие эпизоотий чумы за последние 17 лет 
не дает повода для исключения этой инфекции из 

списка приоритетных исследований, наоборот, это 
предопределяет необходимость применения в иссле-
довании чумы в Армении новых знаний и инстру-
ментов.

Туляремия впервые обнаружена в Республике 
Армения в 1949 г. с региональным присутствием в 
семи из десяти регионов на северо-востоке до 1959 г. 
В это время было выявлено различие между очага-
ми, этиологически связанными с водяными полев-
ками, и очагами, в которых носителями инфекции 
были лесные мыши, обыкновенные полевки и чер-
ные крысы [4]. Эпизоотии среди обыкновенных по-
левок регистрируются ежегодно с 2003 по 2024 г. [5]. 
Среди населения Армении туляремия фиксируется 
также ежегодно, вспышки имели место в 2003, 2007, 
2017 и 2023 гг. [6–8] (рис. 1).

Цель работы – использование климатических 
прогнозов, в том числе Межправительственной 
группы экспертов по изменению климата (МГЭИК), 
применительно к Армении для оценки влияния кли-
матических изменений на среду обитания и популя-
ции основных резервуаров чумы и туляремии, а так-
же на эпизоотический потенциал этих территорий; 
разработка модели экологической ниши природно-
очагового инфекционного заболевания на примере 
очага туляремии в юго-восточной части Армении в 
современных условиях и прогноз состояния на 2040–
2050 гг. Обзор литературы армянских и зарубежных 
источников позволит нам сравнить и оценить полу-
ченные результаты по воздействию изменения кли-
мата на очаги особо опасных инфекций [2]. 

Кроме того, мы привели собственные предвари-
тельные, ранее не опубликованные результаты влия-
ния климатических изменений на очаг туляремии в 
юго-восточной части Армении.

Материалы и методы

В работе использованы прогнозируемые сцена-
рии изменений среднегодовых температур и осад-
ков по компьютерной модели MAGICC/SCENG 
Межправительственной группы экспертов по изме-
нению климата (МГЭИК), литературные данные о 
влиянии изменения климата на очаги особо опасных 
инфекций. Модель экологической ниши очага туля-
ремии в юго-восточной части Армении в настоящее 
время и прогноз на 2040–2050 гг. созданы в про-
грамме искусственного интеллекта, разработанной 
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одним из авторов статьи, В.М. Дубянским. Данная 
программа реализована на языке Python и основана 
на классическом алгоритме наивного байесовского 
классификатора, алгоритме, описанном в [9], моди-
фицированном для работы с пространственными 
данными, пакетах статистических программ scipy. 
Для моделирования использовано 120 абиотических 
и биотических факторов: климатических, орогра-
фических, эдафических, NDVI-индекс и плотность 
обыкновенной полевки, а также точки выявления 
эпизоотий туляремии с 1970 по 2024 г.

Рисунки созданы с использованием геоинфор-
мационных систем (ГИС) ArcGIS Enterprise 12.0 и 
QGIS 3.40.

Результаты и обсуждение

По данным армянских источников литерату-
ры, изменение климата в Армении оценивалось с 
использованием компьютерных моделей PRECIS и 
MAGICC/SCENGEN. Согласно последней, прогно-
зируется, что температура на территории Армении 
к 2030 г. повысится на 1 °C. Последние данные сви-
детельствуют о том, что это повышение уже произо-
шло. В 2070 г. предполагается повышение темпера-
туры на 2 °C, а в 2100 г. – на 4 °C. Прогнозируется 

снижение среднего количества осадков на 3 % 
(2030 г.), 6 % (2070 г.) и 9 % (2100 г.). Эти модели 
предполагают, что рост температуры будет значи-
тельнее в более теплые месяцы, чем в более холодные  
[10, 11]. Ожидается, что средняя температура в Арме
нии между 2012 и 2100 гг. вырастет на 5–6 °C.

До 2030 г. сценарии всех моделей предсказыва-
ют, что в среднем годовое изменение осадков соста-
вит менее 6 %. До 2100 г. прогнозируется уменьше-
ние годового количества осадков на всей территории 
страны, особенно в летний сезон. В остальные сезо-
ны распределение осадков аналогично. Количество 
осадков уменьшается в градиенте с северо-запада на 
юго-восток страны [2]. 

Анализ климатических данных, проведенный 
МГЭИК, показывает, что Армения, вероятно, стол-
кнется с более высоким показателем уменьшения ко-
личества осадков по сравнению со среднемировым 
при температурах, которые могут увеличиться на 
4,7 °C к 2090-м гг., превысив базовый уровень 1986–
2005 гг. [11]. Повышенный риск засух, наводнений и 
оползней в сочетании с сокращением общей площа-
ди пахотных земель и урожайности основных куль-
тур приведет к существенным изменениям в составе 
экосистемы [11, 12]. Кроме того, прогнозируется, 
что количество атмосферных осадков сократится на 

Рис. 1. Эпизоотические проявления чумы и туляремии в природных очагах особо опасных инфекций в Армении

Fig. 1. Epizootic manifestations of plague and tularemia in natural foci of particularly dangerous infections in Armenia
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8,3 % к 2100 г. по сравнению с базовым среднегодо-
вым уровнем (592 мм) за 1961–1990 гг. [13]. 

Прогнозы предсказывают расширение пустын-
ных и полупустынных зон на 33 % и распростра-
нение полупустынных условий в направлении юго-
восточного региона. Прогнозы указывают на то, что 
в течение следующего столетия произойдут верти-
кальные сдвиги существующих границ первичных 
природных экосистем. Восходящее перемещение 
климатических зон по рельефу уже наблюдается на 
некоторых участках границ этих зон [11].

В Национальном центре по контролю и профи-
лактике заболеваний в 2023 г. проведено исследова-
ние с использованием модели распространения вида 
методом MaxEnt. На основе алгоритма моделиро-
вания максимальной энтропии и с использованием 
19 переменных окружающей среды смоделировано 
распространение обыкновенной полевки и спрогно-
зирован ее ареал в Армении. Моделирование пока-
зало, что распределение обыкновенной полевки по 
территории зависит от средней температуры самого 
холодного квартала (BIO11 – 32,3 %), осадков само-
го сухого квартала (BIO17 – 16,4 %), среднегодовой 
температуры (BIO01 – 11 %), температуры годового 
диапазона (BIO07 – 9,8 %), годовых осадков (BIO12 –  
8,4 %), минимальной температуры самого холодного 
месяца (BIO06 – 7 %) и средней температуры самого 
теплого квартала (BIO10 – 5,9 %) [14].

В Армении наблюдается увеличение численно-
сти таких видов, как персидская песчанка (Meriones 
persicus) и песчанка Виноградова (Meriones 
Vinogradovi), а также лесных мышей рода Sylvaemus, 
возможно, из-за того, что аридизация климата мень-
ше сказывается в лесных ландшафтах [15].

Мы полагаем, что территории, которые из-за 
изменения климата станут непригодными для обык-
новенной полевки, в будущем могут быть заняты 
видами грызунов из пустынных и полупустынных 
экосистем, такими как малые песчанки. Персидские 
песчанки и песчанки Виноградова, являющиеся но-
сителями более вирулентного штамма чумы, в на-
стоящее время обитают в сухих горных степях и по-
лупустынных зонах Армении [16]. 

Исследования в Юго-Восточной Армении выя-
вили статистически значимое снижение популяции 
обыкновенной полевки с 1970 г., возможно, из-за 
глобального потепления. Недавние исследования 
указывают на повышение среднегодовой температу-
ры воздуха в регионе, что влияет на среду обитания 
обыкновенной полевки, особенно в горной степной 
зоне [5].

Согласно данным зарубежных источников, изме-
нения глобального климата приведут к росту риска 
распространения зоонозных заболеваний. Недавние 
исследования показывают, что порог температуры 
в 1,5 °C, представленный в Парижском соглашении, 
может быть превышен в течение следующих пяти лет, 
что приведет к потенциальному возникновению но-
вых инфекций с эпидемическим потенциалом [17].

Результаты анализа многочисленных литератур-
ных данных, проведенного российскими учеными, 
подтверждают зависимость уровня заболеваемо-
сти населения природно-очаговыми инфекциями от 
природно-климатических факторов, влияющих на 
жизнедеятельность основных переносчиков их воз-
будителей – клещей, комаров, мышевидных грызу-
нов [18].

Исследование, проведенное Техасским универ-
ситетом (США), в ходе которого проанализировано 
866 рецензируемых статей, показало, что антро-
погенное глобальное потепление уже повлияло на 
биоразнообразие Земли [19]. Примерно 41 % диких 
видов пострадали от изменения климата, при этом 
наблюдалось смещение границ на север или вверх 
в высотном направлении. Комплексный анализ из-
менений границ в Северном полушарии показы-
вает, что северные и верхние высотные границы в 
среднем сместились соответственно примерно на 
6,1 км на север и на 6,1 м вверх за десятилетие [20]. 
Исследования в горах Калифорнии выявили сме-
щение ареалов таких видов грызунов, как Microtus 
longicaudus, приписываемое глобальному потепле
нию [21].

Современные данные по экологии чумного ми-
кроба, определяющие возможность его существова-
ния в почвенной биоте, подтверждают определяю-
щую роль климатических факторов в механизме 
энзоотии чумы. Изменения климата определяют 
динамику эпизоотической активности природных 
очагов чумы, и усиление его континентальности в 
Северном полушарии может привести к выходу из 
состояния межэпизоотического периода [22].

Пятилетнее исследование популяции полевки 
Amargosa (Microtus californicus) в США выявило из-
менение климата как новую угрозу, влияющую на 
водно-болотные угодья среды обитания полевки из-
за продолжительной засухи [23]. 

Изменение климата повлияет на ареал распро-
странения персидской песчанки среди местных гры-
зунов в Ирано-Туранском регионе; дальнейшие про-
гнозы подтверждают увеличение географического 
ареала, подтверждая, что вид не находится в непо-
средственной опасности. Значительная территория, 
непосредственно прилегающая к текущему ареалу, 
как прогнозируется, станет пригодной в будущем, 
и персидская песчанка может ее колонизировать [24].

Российские ученые оценили возможное влияние 
изменения климата на переносчиков возбудителей 
путем математического моделирования с использо-
ванием климатических предикторов и пришли к вы-
воду, что к факторам климатического риска относят-
ся расширение ареалов членистоногих переносчиков 
и повышение их численности, а также аналогичное 
повышение численности и расширение ареалов по-
звоночных [25].

Под влиянием глобального потепления зооноз-
ные заболевания распространились в пределы более 
теплых широт [26].
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Действительно, изменения климата и земле-
пользования уже приводят к сдвигам географическо-
го ареала в дикой природе, создавая новые видовые 
сообщества и возможности для вирусного обмена 
между ранее изолированными видами [27].

Исследования также были сосредоточены на 
моделировании сценариев изменения климата для 
прогнозирования трансформаций в передаче туля-
ремии и возникновении эпизоотий. В исследовании 
шведских ученых, опубликованном в 2009 г., модели 
предсказывали повышение средней летней темпера-
туры на 2 °C, что может привести к увеличению про-
должительности вспышек туляремии [28].

Модель, разработанная для США для прогно-
зирования сдвигов в схемах передачи, показала, что 
изменение ареала чумы и туляремии, вероятно, будет 
ограничено сдвигом на север [29]. Обзор метеоро-
логических данных из российской Арктики выявил 
увеличение среднегодовой температуры на 1,2 °C 
за последние несколько десятилетий. Это измене-
ние климата повышает риск возникновения зооноз-
ных инфекционных заболеваний, что потенциально 
приводит к перемещению на север видов растений 
и животных, связанных с такими заболеваниями, 
как, например, туляремия [30]. Аляска за последние 
60 лет испытала аналогичное повышение темпе-
ратуры, что подчеркивает сохраняющуюся угрозу 
зоонозных заболеваний во всем мире [31]. В по-
следние годы изменения во времени и интенсивно-
сти температуры и осадков также ускорили распро-
странение инфекционных заболеваний в северных  
регионах [32].

Сравнение текущих климатических данных и 
прогнозируемых моделей показывает, что к 2100 г. 
регионы Армении, которые в настоящее время име-
ют подходящие условия для обыкновенной полевки, 
испытают существенные изменения. Места обитания 
ниже 2000 м над ур. м., вероятно, станут частично 
непригодными для проживания из-за экстремальных 
климатических условий для обыкновенной полевки. 

Учитывая, что обыкновенная полевка не склон-
на к дальним миграциям, ожидается, что многие ее 
местообитания исчезнут, а благоприятные условия 
будут ограничены высокогорными территориями, ко-
торые занимают меньшее пространство. Возможно, 
некоторые изолированные популяции сохранятся на 
более низких участках, но, вероятно, только по бере-
гам крупных рек, где растительность сохранится в 
количестве, достаточном для их питания. 

В регионах, характеризующихся засушливыми 
горными зонами и прилегающими районами горных 
степей, популяции обыкновенных полевок, возмож-
но, должны будут либо адаптироваться к ограничен-
ным местообитаниям, либо мигрировать в места, где 
существуют более оптимальные условия. Вероятно, 
что эпидемический потенциал чумы и туляремии 
возрастет в высокогорных зонах Армении. 

Прогнозы предполагают, что изменение клима-
та может привести к расширению пустынных, по-

лупустынных, засушливых и редколесных регионов 
в Армении. Климатические изменения также могут 
привести к расширению территории полупустынно-
го, низкогорного природного очага чумы, где основ-
ными носителями являются песчанки. Армянские 
сухие экосистемы являются одними из самых бо-
гатых по биоразнообразию. Здесь можно встретить 
примерно половину репрезентативной флоры и фау-
ны Армении со многими редкими видами растений 
и животных. По мере того как эти регионы будут 
увеличиваться, вероятно, произойдут значительные 
изменения в их составе и структуре.

Эпизоотологическое обследование, проведен
ное в прилежащих секторах территорий Закавказ
ского высокогорного и Приараксинского низкогор-
ного природных очагов чумы в 2022–2024 гг., по-
казало расширение ареала персидской песчанки и 
общественной полевки в высотном направлении в 
места обитания обыкновенной полевки, что несет 
риски возникновения в приграничных территори-
ях двух очагов чумы эпизоотических проявлений, 
вызванных циркуляцией штаммов, принадлежа-
щих к основному подвиду Yersinia pestis ssp. pestis. 
Участки совместных поселений носителей микроба 
чумы и расширение ареала ряда видов носителей 
выявлены в секторах, где в прошлом регистрирова-
лись эпизоотии. Результаты отлова также показали 
существование смешанных поселений основных и 
второстепенных носителей микроба чумы: выявле-
ны совместные местообитания малых песчанок и 
различных мелких мышевидных грызунов и насе-
комоядных. Соответственно возрастает вероятность 
обмена штаммами микроба чумы между очагами и 
различными видами носителей. 

Наши исследования показали, что есть опреде-
ленная вероятность значительной трансформации 
очага туляремии в юго-восточной части Армении к 
2040–2050 гг. (рис. 2). Интенсивность эпизоотиче-
ских проявлений уменьшится в 3–4 раза.

На основе литературных данных и нашего моде-
лирования готовятся планы наблюдения и картирова-
ния территорий, подверженных риску чумы и туля-
ремии, основанные на предположении, что Microtus 
arvalis является ключевым видом для риска зараже-
ния людей этими особо опасными инфекциями.

Однако исследование имеет ограничения, так 
как наш анализ основан на существующих прогноз-
ных изменениях в климатических данных, которые 
могут с течением времени подвергаться незначи-
тельной коррекции, которую мы не можем точно от-
разить в моделях, но ее необходимо будет учесть в 
будущем, когда появится больше информации.

Таким образом, наши исследования, литера-
турные данные и климатические прогнозы, свиде-
тельствующие о тенденции к усилению аридности 
климата Армении, позволяют предположить, что 
перераспределение мест обитания обыкновенной 
полевки на высоты выше 2000 м над ур. м. и локаль-
но на ограниченные оптимальные участки, расши-
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рение ареалов малой песчанки на север и наличие 
смешанных поселений основных и второстепенных 
носителей микроба чумы могут привести в возник-
новению новых эпизоотических связей и контактов 
среди носителей и переносчиков возбудителя чумы 
основного и кавказского подвидов на территориях 
Закавказского высокогорного и Приараксинского 
низкогорного природных очагов чумы. 

Согласно разработанной модели экологической 
ниши очага туляремии для юго-восточной части 

Армении, существует вероятность его значительной 
трансформации к 2040–2050 гг. Интенсивность эпи-
зоотических проявлений предположительно умень-
шится в 3–4 раза. При этом вероятно, что эпизооти-
ческий и, как следствие, эпидемический потенциалы 
чумы и туляремии возрастут в высокогорных зонах 
Армении.

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

Рис. 2. Модель экологической ниши очага туляремии в настоящее время (А) и прогноз на 2040–2050 гг. (В):
градиент красного цвета – толерантность условий для циркуляции возбудителя туляремии; зеленые точки – места выявления возбудителя

Fig. 2. Model of the ecological niche of the tularemia focus at present (A) and forecast for 2040–2050 (B):
red gradient – tolerance of conditions for the circulation of the tularemia pathogen; green dots – sites where the pathogen was detected
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Исследование проводилось с целью выявления генетических маркеров (РНК, 16S рРНК или ДНК) возбуди-
телей природно-очаговых инфекционных болезней бактериальной, вирусной и риккетсиозной природы в пробах 
иксодовых клещей, собранных на территории отдельных регионов Республики Конго. Материалы и методы. 
Наличие маркеров возбудителей лихорадки Ку, риккетсиозов, анаплазмозов, эрлихиозов, туляремии, Крымской 
геморрагической лихорадки, клещевого энцефалита определяли методом полимеразной цепной реакции с ис-
пользованием диагностических препаратов российского производства. Исследовано 509 пулов эктопаразитов 
5 видов, собранных в департаментах Пул, Кювет и окрестностях г. Браззавиль в 2025 г. Результаты и обсуж-
дение. В материале от клещей обнаружены: РНК вируса Крымской-Конго геморрагической лихорадки (ККГЛ) 
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509 (51,9 %). Генетические маркеры возбудителей клещевого энцефалита, эрлихиоза, анаплазмоза и туляремии 
не обнаружены. Некоторые образцы, в которых были выявлены маркеры вируса ККГЛ, Rickettsia spp. и Coxiella 
burnetii в высокой концентрации, подвергали генетическому анализу методом высокопроизводительного секвени-
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вательностей S-сегмента изолятов вируса ККГЛ продемонстрирована их принадлежность к генотипу «Африка-1» 
со степенью гомологии от 98,8 до 100 %. Полученные сведения показывают необходимость продолжения изуче-
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Ключевые слова: иксодовые клещи, Центральная Африка, Республика Конго, полимеразная цепная реакция, 
полимеразная цепная реакция с обратной транскрипцией, вирус Крымской-Конго геморрагической лихорад-
ки, вирус клещевого энцефалита, риккетсии группы клещевых пятнистых лихорадок, Coxiella burnetii, Borrelia 
burgdorferi s.l., Francisella tularensis, возбудители эрлихиоза, возбудители анаплазмоза.

Корреспондирующий автор: Найденова Екатерина Владимировна, e-mail: rusrapi@microbe.ru.
Для цитирования: Найденова Е.В., Захаров К.С., Смолина А.П., Шпак И.М., Dzeret Indolo G., Koukouikila-Koussounda F., Mouellet W.S., Катышев С.Д., 

Краснов Я.М., Полунина Т.А., Котова Н.В., Okemba Ongagna E., Kangoula-Dia-Kikoudi F., Mayengue P.I., Niama F.R., Кутырев В.В. Результаты выявления 
генетических маркеров возбудителей инфекционных болезней, передаваемых иксодовыми клещами, на территории отдельных районов Республики Конго. 
Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 1:137–144. DOI: 10.21055/0370-1069-2026-1-137-144

Поступила 03.03.2026. Принята к публикации 11.03.2026.

E.V. Naidenova1, K.S. Zakharov1, A.P. Smolina1, I.M. Shpak2, G. Dzeret Indolo3,  
F. Koukouikila-Koussounda3, W.S. Mouellet3, S.D. Katyshev1, Ya.M. Krasnov1, T.A. Polunina1,  
N.V. Kotova1, E. Okemba Ongagna4, F. Kangoula-Dia-Kikoudi3, P.I. Mayengue3,  
F.R. Niama3, V.V. Kutyrev1

The Results of Detecting Genetic Markers of Infectious Disease Pathogens Transmitted  
by Ixodidae Ticks in Certain Regions of the Republic of the Congo
1Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation; 
2Volgograd Research Anti-Plague Institute, Volgograd, Russian Federation; 
3National Laboratory of the Institute of Public Health, Brazzaville, Republic of the Congo; 
4Public Health Emergency Response Center, Brazzaville, Republic of the Congo

Abstract. This study was conducted in order to identify genetic markers of pathogens (RNA, 16S rRNA or DNA) 
of natural-focal infectious diseases of bacterial, viral and rickettsial origin in suspensions of Ixodidae ticks collected in 
certain regions of the Republic of the Congo. Materials and methods. The presence of markers of Q fever, rickettsiosis, 
anaplasmosis, ehrlichiosis, tularemia, Crimean hemorrhagic fever, tick-borne encephalitis agents was determined apply-
ing polymerase chain reaction using Russian-made diagnostic drugs. A total of 509 combined samples of ectoparasites 
of 5 species collected in the prefectures of Pool, Cuvette and the vicinity of Brazzaville in 2025 were studied. Results 
and discussion. As a result of the work, RNA of Crimean-Congo hemorrhagic fever virus (0.9 % of all samples studied), 
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Изучение распространения природно-очаговых 
инфекционных болезней, передающихся трансмис-
сивным путем, и внедрение эффективных мер их 
профилактики – это одни из самых актуальных задач 
здравоохранения большинства стран мира. Известно, 
что наиболее распространенными переносчиками 
возбудителей инфекционных заболеваний чело-
века остаются кровососущие комары. По данным 
Всемирной организации здравоохранения (ВОЗ), 
в 2025 г. в эндемичных районах тропического пояса 
Африки, Азии и Южной Америки зарегистрированы 
более 200 млн случаев заболевания малярией, десят-
ки тысяч больных лихорадками денге, чикунгунья, 
Оропуш, Зика и др. [1–3]. 

Различные виды иксодовых клещей также яв-
ляются активными переносчиками широкого спек-
тра патогенов, что становится причиной более чем 
150 тыс. случаев заболеваний жителей Африканского 
континента каждый год [4]. Целый ряд возбудите-
лей опасных инфекций, передающихся клещами, 
могут поражать как людей, так и животных. По ста-
тистике, более 80 % мирового поголовья крупного 
рогатого скота страдает от таких заболеваний, что 
наносит значительный финансовый урон экономи-
ке государств, основной сельскохозяйственной дея-
тельностью которых является животноводство. Но 
реальную ситуацию оценить очень сложно, так как 
во многих странах отсутствует настороженность 

медицинской и ветеринарной служб в отношении 
трансмиссивных инфекций, передающихся клеща-
ми, и нет четких данных о спектре циркулирующих 
возбудителей [5].

В разные годы на Африканском континенте была 
установлена циркуляция возбудителей природно-
очаговых инфекционных болезней бактериальной, 
вирусной и риккетсиозной этиологии, связанных 
с иксодовыми клещами [6–8]. Постоянно увеличи-
вающееся влияние человеческой деятельности на 
природные экосистемы, вызванное вырубкой тропи-
ческих лесов и освоением новых сельскохозяйствен-
ных площадей, усилило взаимодействие между на-
селением и дикой природой [5], что, в свою очередь, 
привело и к расширению ареала природных очагов 
уже известных инфекционных болезней, и к выяв-
лению новых, ранее не регистрируемых, видов воз-
будителей [9, 10]. В связи со все более увеличиваю-
щимся потоком туристов за последние десятилетия 
выросло и количество завозных случаев инфекций, 
передающихся клещами, в основном риккетсиозов, 
из Африки на неэндемичные территории [11–13]. 
Но в большей части африканских стран в настоящее 
время практически отсутствует система выявления 
вспышек заболеваний, переносчиками которых мо-
гут являться клещи семейства Ixodidae, и недоста-
точно скоординирована схема эпидемиологического 
надзора [5]. 

cDNA of Borrelia burgdorferi s.l. (3.9 %), DNA of Coxiella burnetii (1.8 %) and rickettsia of the tick-borne spotted 
fever group (45.2 %) were detected in the material from ticks. Positive results were recorded in 264 out of 509 samples 
(51.9 %). No genetic markers of tick-borne encephalitis, ehrlichiosis, anaplasmosis and tularemia agents were found. 
Some samples in which markers of the Crimean-Congo hemorrhagic fever virus, Rickettsia spp., and Coxiella burnetii 
in high concentrations had been identified were subjected to genetic analysis using high-throughput sequencing via 
nanopores on the MinIon platform (Oxford Nanopore Technologies, Great Britain); their taxonomic appurtenance to the 
stated systematic groups was confirmed. Based on the genetic analysis of the S segment sequences of Crimean-Congo 
hemorrhagic fever virus isolates, their belonging to the Africa-1 genotype with a degree of homology ranging from 
98.8 % to 100 % was demonstrated. The data obtained evidences the need to continue studying the prevalence of natural-
focal infectious diseases transmitted by ticks in the Republic of the Congo and implement systematic epizootiological 
monitoring.

Key words: Ixodidae ticks, Central Africa, Republic of the Congo, polymerase chain reaction, reverse transcription 
polymerase chain reaction, Crimean-Congo hemorrhagic fever virus, tick-borne encephalitis virus, rickettsia of the tick-
borne spotted fever group, Coxiella burnetii, Borrelia burgdorferi s.l., Francisella tularensis, pathogens of ehrlichiosis, 
and pathogens of anaplasmosis.
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На территории Центральной Африки описаны  
результаты выявления как молекулярно-генетиче
ских, так и иммуносерологических маркеров воз-
будителей природно-очаговых инфекционных бо-
лезней, передающихся клещами, в том числе виру-
сов Крымской-Конго геморрагической лихорадки 
(ККГЛ), Дугбе, синего языка овец Найроби, борре-
лий, риккетсий, коксиелл и др. [14–18]. 

Республика Конго расположена в Центральной 
Африке, в зоне тропических лесов, ее террито-
рия простирается от Атлантического океана вглубь 
континента, столицей государства является город 
Браззавиль. Население государства на начало 2026 г. 
насчитывает 6,2 млн человек [19]. Согласно литера-
турным данным, на территории страны проводились 
исследования по изучению циркуляции отдельных 
видов возбудителей природно-очаговых инфекци-
онных болезней, но эпидемиологическая ситуация, 
складывающаяся в настоящее время в отношении 
заболеваний, в распространении которых принима-
ют участие иксодовые клещи, до конца не выясне-
на [20]. 

Целью работы являлось выявление генетиче-
ских маркеров (РНК, 16S рРНК или ДНК) возбуди-
телей природно-очаговых инфекционных болезней 
бактериальной, вирусной и риккетсиозной природы 
в пробах иксодовых клещей, собранных на террито-
рии отдельных регионов Республики Конго. 

Материалы и методы

Иксодовых клещей собирали во время со-
вместных экспедиционных выездов на террито-
рии департаментов Пул (Pool), Кювет (Cuvette) и 
в окрестностях г. Браззавиль в 2025 г. (рисунок). 
Эктопаразитов снимали вручную с людей, крупного 
и мелкого рогатого скота, домашних собак. Всего со-
брано 1482 экземпляра клещей 5 видов: Amblyomma 
variegatum Fabricius, 1794; Haemaphysalis leachi 
Audouin, 1826; Rhipicephalus (Boophilus) decoloratus 
Koch, 1844; Rhipicephalus (Boophilus) annulatus Say, 
1821; Rhipicephalus (Boophilus) microplus Canestrini, 
1888, которых объединили в 509 проб [21]. Пулы 
формировали с учетом места сбора, вида, половой 
принадлежности, фазы развития и упитанности от-
дельных особей, в соответствии с методическими 
документами, регламентирующими данный вид ра-
боты (МР 3.1.0322-23 «Сбор, учет и подготовка к 
лабораторному исследованию кровососущих члени-
стоногих в природных очагах опасных инфекцион-
ных болезней»). Пробы готовили к исследованию в 
соответствии с МУ 1.3.2569-09 «Организация работы 
лабораторий, использующих методы амплификации 
нуклеиновых кислот при работе с материалом, содер-
жащим микроорганизмы I–IV групп патогенности» и 
инструкциями фирм – производителей диагностиче-
ских комплектов, используемых в данной работе.

Места сбора материала для исследования:
1 – окрестности г. Ойо; 2 – окрестности п. Чикапика; 3 – окрестности п. Имбими; 4 – окрестности г. Браззавиль, п. Кинтеле

Sites where the material for research was collected:
1 – suburbs of the city of Oyo; 2 – vicinities of the village of Tchickapika; 3 – vicinities of the village of Imbimi; 4 –surroundings of Brazzaville, the village  
of Kintele
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Диагностические исследования осуществля-
лись на базе мобильной лаборатории, переданной 
Российской Федерацией в дар Республике Конго 
в соответствии с приказом Роспотребнадзора от 
28.08.2023 № 525 «О реализации Распоряжения 
Правительства Российской Федерации № 1563-р от 
13.06.2023 г.». 

Выделение нуклеиновых кислот проводили с 
помощью комплекта реагентов «РИБО-преп», а реак-
цию обратной транскрипции – с «РЕВЕРТА-L» (оба 
препарата производства ФБУН ЦНИИЭ, Россия). 
Полученный материал тестировали методами по-
лимеразной цепной реакции (ПЦР) и полимеразной 
цепной реакции с обратной транскрипцией (ОТ-
ПЦР) с использованием наборов реагентов для вы-
явления генетических маркеров следующих видов 
возбудителей: РНК вируса ККГЛ – «АмплиСенс® 
CCHFV-FL» (ФБУН ЦНИИЭ, Россия); кДНК вируса 
клещевого энцефалита (КЭ), Borrelia burgdorferi s.l., 
Ehrlichia chaffeensis / Ehrlichia muris и ДНК 
Anaplasma phagocytophilum – «АмплиСенс® TBEV, 
B. burgdorferi sl, A. phagocytophilum, E. chaffeensis / 
E. muris-FL» (ФБУН ЦНИИЭ, Россия); ДНК Coxiella 
burnetii – «АмплиСенс® Coxiella burnetii-FL» (ФБУН 
ЦНИИЭ, Россия); ДНК риккетсий группы клещевой 
пятнистой лихорадки (КПЛ) Rickettsia spp. – «Набор 
реагентов АмплиСенс® Rickettsia spp. SFG-FL» 
(ФБУН ЦНИИЭ, Россия) и ДНК Francisella tularensis –  
«Ген Francisella tularensis-РГФ» (ФКУН Российский 
противочумный институт «Микроб», Россия). 

В качестве дополнительного метода идентифи-
кации для клещей Rh. (Boophilus) microplus исполь-
зовали ПЦР со специфическими праймерами, пред-
ложенными L. Lempereur et al. [22].

Отдельные образцы, в которых были выявле-
ны маркеры вируса ККГЛ, Rickettsia spp. и Coxiella 
burnetii в высокой концентрации, подвергали даль-
нейшему генетическому анализу методом высоко-
производительного секвенирования через нанопоры 
на платформе MinIon (Oxford Nanopore Technologies, 
Великобритания) с использованием панелей специ-
фических олигонуклеотидных праймеров.

При статистической обработке материала рас-
считывали долю выявленных положительных образ-
цов в каждой выборке и 95 % доверительные интер-
валы (ДИ) по методу Уилсона. При оценке уровня 
зараженности клещей использовали минимальный 
индекс инфицированности (МИИ) на 1000 эктопара-
зитов, который применяется при обработке результа-
тов исследований объединенных проб. МИИ и 95 % 
ДИ полученных значений вычисляли с учетом ко-
личества протестированных пулов, количества кле-
щей в каждом из них и количества положительных 
результатов при помощи программного обеспечения 
PooledInfRate версии 4.0 [23]. Все выборки исследо-
вали методом максимального правдоподобия с кор-
рекцией искажений и уточненным анализом 95 % 
ДИ с поправкой на асимметрию.

Результаты и обсуждение

Известно, что на территории Республики Конго 
зарегистрированы 30 видов иксодовых клещей [24]. 
В настоящей работе исследованы пробы, сформиро-
ванные из представителей 5 видов, относящихся к 
3 родам (табл. 1). Фактом, заслуживающим особого 
внимания в данном исследовании, стало преоблада-
ние в массовых сборах клещей вида Rh. microplus 

Таблица 1 / Table 1

Результаты выявления генетических маркеров инфекционных болезней, передающихся клещами, на территории Республики Конго
Results of detecting genetic markers of tick-borne infectious diseases in the Republic of the Congo

Виды клещей
Species of ticks

Количество 
проб  

(экземпляров)
Number  

of samples 
(specimens)

Выявление генетических маркеров (ДНК/РНК) возбудителей природно-очаговых инфекций, абс.; %; (ДИ)
Identification of genetic markers (DNA/RNA) of natural focal infections pathogens, abs.; %; (DI)

Вирусной природы
Viral nature

Риккетсиозной природы
Rickettsial nature

Бактериальной природы
Bacterial nature

Общее  
количество  

положительных 
проб

Total number of 
positive samples

Вирус  
ККГЛ

CCHFV

Вирус 
КЭ

TBEV 

Риккетсии 
группы КПЛ
Rickettsia of 
TBSF group

An. pha
gocyto
philum

B. burgdorferi 
s.l.

E. chaf
feensis / 
E. muris

F. tularen
sis C. burnetii

Rh. microplus 368 (1160) 2; 0,54;  
(0,15–1,96) 0 159; 43,2; 

(38,2–48,3) 0
18; 4,9; 

(3,1–7,6)
0 0 2; 0,54;  

(0,15–1,96)
181; 49,2;  

(44,5–54,3)

Rh. annulatus 9 (42) 0 0 1; 11,1; 
(1,9–43,5) 0 0 0 0 0 1; 11,1;  

(1,9–43,5)

Rh. decoloratus 61 (135) 1; 1,6;  
(0,3–8,7) 0 23; 37,7; 

(26,6–50,3) 0
2; 3,3; 

(0,9–11,2)
0 0 0 26; 42,6;  

(31,0–55,1)

Ha. leachi 10 (24) 0 0 0 0 0 0 0 6; 60,0;  
(31,3–83,18)

6; 60,0;  
(31,3–83,18)

Am. variegatum 61 (121) 2; 3,3;  
(0,9–11,2) 0

47; 77,1; 
(65,1–85,8)

0 0 0 0 1; 1,6; 
(0,3–8,7)

50; 81,9;  
(70,5–89,6)

Итого 
Total

509 (1482) 5; 0,9;  
(0,4–2,3) 0 230; 45,2; 

(40,9–49,5) 0
20; 3,9;

(2,6–6,0)
0 0 9; 1,8; 

(0,9–3,3)
264; 51,9;  

(47,5–56,2)
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(72,3 % от общего количества собранных проб), ин-
тродуцированных в Африку из стран Центральной 
Азии в конце прошлого столетия и в настоящее 
время расселяющихся по всему континенту [25]. 
Основными хозяевами этого вида эктопаразитов яв-
ляются крупный и мелкий рогатый скот, буйволы, 
собаки, олени и лошади, но он также может нападать 
и на людей. Кроме того, клещи Rh. microplus прини-
мают активное участие в распространении возбуди-
телей вновь возникающих и повторно появляющих-
ся инфекционных болезней, имеющих важное значе-
ние для здоровья человека и животных, таких как: 
Anaplasma marginale, A. phagocitophylum, Borrelia 
theileri, B. garinii, Coxiella burnetii, Ehrlichia canis, 
E. chaffeensis, а также вируса ККГЛ (Orthonairovirus 
haemorrhagiae) и недавно выделенного вируса Даби 
(Bandavirus dabieense, сем. Phenuiviridae), который 
вызывает у людей в странах Центральной и Юго-
Восточной Азии тяжелые лихорадки с тромбоцито-
пенией [26]. 

В отдельных публикациях отмечается возмож-
ность включения представителей Rh. microplus в це-
почку циркуляции возбудителей природно-очаговых 
инфекционных болезней вирусной, бактериальной 
и риккетсиозной природы, как ранее регистрируе-
мых, так и выявленных впервые в разных странах 
Африки [27]. 

На территории Республики Конго представи-
тели иксодовых клещей данной систематической 
группы ранее не регистрировались. Для подтверж-
дения полученной информации и в качестве спосо-
ба дополнительной идентификации были проведе-
ны молекулярно-генетические исследования части 
образцов, во всех случаях обнаружена ДНК вида 
Rh. microplus. Полученные во время работы сведе-
ния позволяют сделать предположение не только о 
широком распространении нового вида клещей се-
мейства Ixodidae на территории Республики Конго, 
но и активном вытеснении местных популяций эк-
топаразитов. 

Во время работы генетические маркеры (РНК, 
16S рРНК или ДНК) возбудителей природно-
очаговых инфекционных болезней выявлены в 264 
из 509 проб иксодовых клещей (51,9 %), в том числе: 
ДНК риккетсий группы КПЛ – в 230 (45,2 % от всех 
исследуемых образцов), ДНК C. burnetii – в 9 (1,8 %), 
кДНК B. burgdorferi s.l. – в 20 (3,9 %) и РНК вируса 
ККГЛ – в 5 (0,9 %). Положительные находки отмеча-
лись среди всех видов иксодовых клещей, представ-
ленных в работе, но в пулах, сформированных из 
клещей вида Am. variegatum, процент выявленных 
патогенов был максимальным и составил 81,9 %. Во 
всех исследуемых пробах ДНК/РНК возбудителей 
туляремии, анаплазмозов, эрлихиозов и КЭ не обна-
ружены. Общие сведения о видах клещей, количе-
стве проб и результаты проведенных исследований 
указаны в табл. 1.

Выявление РНК вируса ККГЛ. Крымская ге-
моррагическая лихорадка (КГЛ) – природно-очаговая 

инфекционная болезнь, широко распространен-
ная во многих странах Африки, а также в Азии и 
Европе, возбудителем которой является вирус ККГЛ 
(Orthonairovirus haemorrhagiae, сем. Nairoviridae). 
В циркуляции вируса в природных очагах прини-
мают участие иксодовые клещи родов Hyalomma, 
Haemaphysalis, Rhipicephalus, Dermacentor и 
Amblyomma [8]. Для большинства стран Центральной 
Африки инфекция считается эндемичной, но эпиде-
миологические особенности циркуляции возбудите-
ля на данной территории изучены недостаточно.

По итогам настоящего исследования положи-
тельные результаты зарегистрированы в 5 пробах, что 
составило 0,9 % от их общего количества. Участие в 
циркуляции вируса ККГЛ, по нашим данным, могут 
принимать 3 вида клещей из 5 изученных: Am. va
riegatum, Rh. microplus и Rh. decoloratus (табл. 1). 
Наибольший уровень зараженности вирусом ККГЛ 
установлен для вида Am. variegatum – 16,6/1000 кле-
щей, а в среднем МИИ составляет 3,4/1000 (табл. 1).

В результате секвенирования выявленных изоля-
тов продемонстрирована их принадлежность к гено-
типу «Африка-1» со степенью гомологии от 98,8 до 
100 % последовательностей участков (350–500 п.н.) 
на основании генетического анализа S-сегмента ви-
руса ККГЛ. 

Выявление РНК вируса клещевого энцефали-
та. Вирус клещевого энцефалита (ВКЭ), относящий-
ся к семейству Flaviviridae, широко распространен в 
ряде европейских и азиатских стран, ежегодно вызы-
вая большое количество случаев заболевания людей. 
На территории Африканского континента сведений 
о выявлении маркеров ВКЭ в настоящее время нет, 
но данный раздел работы был выполнен c исполь-
зованием набора реагентов для выявления генетиче-
ских маркеров возбудителей инфекционных болез-
ней, передающихся клещами, «АмплиСенс® TBEV, 
B. burgdorferi sl, A. phagocytophilum, E. chaffeensis / 
E. muris-FL», в состав которого добавлены специфи-
ческие праймеры для обнаружения РНК ВКЭ. При 
проведении тестирования во всех пробах получен 
отрицательный результат.

Выявление ДНК возбудителя анаплазмоза.  
Ранее рядом авторов показано, что на террито-
рии Африки широко распространены риккетсии 
рода Anaplasma (сем. Ehrlichiaceae) – A. platys и 
A. phagocytophilum, патогенные как для человека, 
так и для домашних животных. Среди домашнего 
скота в качестве этиологического агента анаплазмоза 
наиболее широкое распространение в африканских 
странах имеет A. marginale [6]. Данных о выявле-
нии этого вида патогенов на территории Республики 
Конго в доступных источниках найти не удалось. Во 
всех образцах, взятых в настоящее исследование, 
генетические маркеры возбудителя анаплазмоза не 
обнаружены. 

Выявление ДНК возбудителей эрлихиозов. По 
сведениям, указанным в литературе, установлено, что 
микроорганизмы рода Ehrlichia (сем. Ehrlichiaceae), 
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способные вызывать заболевания как у людей, так и 
у сельскохозяйственных животных, достаточно ча-
сто встречаются на территории Африки. Одним из 
эндемичных и широко распространенных предста-
вителей данной группы является Eh. ruminantium [6], 
но данные о других видах эрлихий, циркулирующих 
в различных географически районах континента, 
позволят расширить эпидемиологические знания 
об эрлихиозах и определить риск инфицирования 
населения африканских стран. В настоящем иссле-
довании во всех случаях получены отрицательные 
результаты. 

Выявление ДНК риккетсий группы клещевых 
пятнистых лихорадок. Известно, что риккетсиозы 
(сем. Rickettsiaceae) являются одними из наиболее 
широко распространенных зоонозных заболеваний 
человека, передающихся трансмиссивным путем [6], 
и считаются одной из самых частых причин разви-
тия лихорадочных состояний у путешественников, 
вернувшихся из стран Африки, уступая в этом плане 
только малярии [11].

По данным литературы, на территории Африкан
ского континента в общей сложности было обнару-
жено 25 видов риккетсий, передаваемых клещами. 
Наиболее распространенным представителем дан-
ной систематической группы на всем континенте, 
в том числе и в странах Центральной Африки, яв-
ляется Rickettsia africae – возбудитель африканской 
клещевой лихорадки, далее следуют R. aeschlimanni, 
R. massiliae и R. conorii [27]. 

Риккетсии вида R. africae выявлены у 26 ви-
дов иксодовых клещей, собранных в 17 африкан
ских странах, в большинстве своем – у Am. variega
tum [27]. Но, несмотря на высокий уровень иммун-
ной прослойки населения к данному виду возбуди-
теля среди коренных африканцев, почти все острые 
случаи вызываемого ими заболевания, описанные в 
литературе (более 250), зарегистрированы у путеше-
ствующих жителей Европы или Америки [11]. 

В настоящей работе ДНК риккетсий группы 
КПЛ обнаружена в 230 образцах, что составило 
45,2 % от общего количества проб. Положительные 
находки зарегистрированы во всех видах собранных 
эктопаразитов (табл. 1), но наибольший уровень за-
раженности риккетсиями наблюдается у клещей 
вида Am. variegatum – 518,7/1000 клещей, и средние 
показатели МИИ достаточно высоки (табл. 2).

В последующем проведено определение видо-
вой принадлежности риккетсий, циркулирующих 
на территории Республики Конго, для чего 10 поло-
жительных проб с максимальной концентрацией об-
разцов ДНК исследовали методом секвенирования 
специфического фрагмента gltA, в результате чего во 
всех образцах выявлена ДНК R. africae. Очевидно, 
что полученная информация не является окончатель-
ной, и в дальнейшем будет проведена работа по уточ-
нению спектра представителей рода Rickettsia, цир-
кулирующих на территории Республики Конго. 

Выявление РНК возбудителя боррелиоза. 
Боррелии (сем. Spirochaetaceae), передаваемые ик-
содовыми клещами, представляют собой группу 
зоонозных инфекций, которые характеризуются воз-
можностью затяжного и хронического течения. На 
территории некоторых стран Центральной Африки 
в разные годы были выявлены маркеры (ДНК или 
антиген) разных представителей рода Borrelia как в 
материале от лихорадящих пациентов, так и в сус
пензиях клещей [27]. 

При исследовании проб из Республики Конго 
с целью выявления генетических маркеров Borrelia 
burgdorferi положительные результаты получены в 
20 (3,9 %) пробах (табл. 1), представленных эктопа-
разитами видов Rh. microplus и Rh. decoloratus. МИИ 
боррелиями для этих видов определен примерно на 
одном уровне и в среднем составляет 13,7/1000 кле-
щей (табл. 2).

Выявление ДНК возбудителя туляремии. 
Туляремия – особо опасное природно-очаговое 

Таблица 2 / Table 2
Уровень зараженности иксодовых клещей возбудителями природно-очаговых инфекционных болезней

The level of infection of Ixodidae ticks with pathogens of natural-focal infectious diseases

Вид выявленного патогена
Type of pathogen detected

Вид клещей
Species of ticks

МИИ на 1000 клещей для каждого вида  
(95 % ДИ)

Minimum infection index per 1000 ticks  
of each species (95 % CI)

Общий для возбудителя МИИ (95 % ДИ)
Common for pathogen  

minimum infection index per 1000 ticks  
(95 % CI)

Вирус ККГЛ
CCHFV

Rh. microplus 1,7 (0,3–5,6)
3,4 (1,3–7,4)Am. variegatum 16,6 (2,9–52,9)

Rh. decoloratus 7,4 (0,4–35,4)

Риккетсии группы КПЛ
Rickettsia of TBSF group

Rh. microplus 166,3 (143,5–191,5)

186,1 (165,3–208,7)
Am. variegatum 518,7 (419,5–622,8)
Rh. decoloratus 187,9 (127,3–263,8)
Rh. annulatus 23,6 (1,4–110,5)

B. burgdorferi s.l.
Rh. microplus 15,8 (9,7–24,3)

13,7 (8,6–20,7)
Rh. decoloratus 14,9 (2,7–47,7)

C. burnetii
Rh. microplus 1,7 (0,3–5,6)

6,1 (3,0–11,1)Am. variegatum 8,2 (0,5–38,9)
Ha. leachi 300,1 (138,8–538,0)
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инфекционное заболевание человека, возбуди-
телем которого является Francisella tularensis 
(сем. Francisellaceae). Передача патогена происхо-
дит преимущественно при контакте с дикими гры-
зунами, а также трансмиссивным путем, в том числе 
через иксодовых клещей. 

Данных о распространении возбудителя туляре-
мии на Африканском континенте не так уж много, 
имеются публикации отдельных авторов о единичных 
случаях выявления ДНК F. tularensis в пробах кле-
щей, относящихся к родам Hyalomma и Amblyomma, 
собранных в разные годы на территориях Северной 
и Восточной Африки [28, 29]. В наших исследова-
ниях генетические маркеры возбудителя туляремии 
в пробах иксодовых клещей методом ПЦР не обна-
ружены, но для получения более достоверных сведе-
ний необходимо проведение дальнейшего изучения 
этой проблемы. 

Выявление ДНК возбудителя лихорадки Ку. 
Коксиеллез, или лихорадка Ку (Q-fever), – опасное  
зооантропонозное заболевание, представляющее  
важную медицинскую и ветеринарную про-
блему практически для всех стран Африки [7]. 
Возбудителем лихорадки Ку являются бактерии 
Coxiella burnetii, относящиеся к сем. Coxiellaceae. 
Резервуаром возбудителя в природе считаются арга-
совые и иксодовые клещи, а также дикие и сельско-
хозяйственные животные.

По итогам настоящего исследования удалось 
установить присутствие ДНК C. burnetii в 9 пробах, 
что составило 1,8 % от их общего количества. В боль-
шинстве случаев положительными были пробы, сфор-
мированные из клещей вида Ha. leachi, для которых 
уровень зараженности составил 300,1/1000 клещей, 
при среднем МИИ 6,1/1000 клещей (табл. 2).

Все полученные положительные образцы были 
подготовлены для проведения последующего гене-
тического типирования методом высокопроизводи-
тельного секвенирования. В результате определена 
нуклеотидная последовательность 16S рРНК возбу-
дителя лихорадки Ку и подтверждена таксономиче-
ская принадлежность выделенных изолятов к виду 
C. burnetii, которая на 100 % совпадает с референс-
ным штаммом (GCA_005280755.1), представленным 
в базе данных NCBI GenBank (https://www.ncbi.nlm.
nih.gov/genbank/). 

При анализе полученных результатов уста-
новлено, что в некоторых пробах присутствуют 
молекулярно-генетические маркеры сразу несколь-
ких видов возбудителей: РНК вируса ККГЛ + ДНК 
риккетсий группы КПЛ – в 1 (0,2 % от общего коли-
чества проб) случае, ДНК C. burnetii + ДНК риккет-
сий группы КПЛ – в 2 (0,4 %), ДНК риккетсий груп-
пы КПЛ + кДНК B. burgdorferi s.l. – в 4 (0,8 %). 

Таким образом, в результате проведенной рабо-
ты в суспензиях иксодовых клещей, собранных на 
территории департаментов Пул, Кювет и в окрест-
ностях г. Браззавиль (Республика Конго), обнаруже-
ны ДНК риккетсий группы КПЛ (45,2 % от всех ис-

следуемых образцов), ДНК C. burnetii (1,8 %), кДНК 
B. burgdorferi s.l. (3,9 %) и РНК вируса ККГЛ (0,9 %). 
Генетические маркеры возбудителей туляремии, ана-
плазмозов, эрлихиозов и клещевого энцефалита в 
настоящем исследовании не выявлены. Данные об 
индивидуальной зараженности каждой группы иксо-
довых клещей отдельными видами патогенов пред-
ставлены в табл.  2. 

При анализе уровня зараженности показано, 
что МИИ по многим возбудителям, рассмотренным 
в данной работе, для Rh. microplus является наибо-
лее существенным (табл. 2), что подтверждает не-
обходимость проведения дальнейших исследований, 
уточнения ареала данного вида эктопаразитов на 
территории Центральной Африки и его вовлеченно-
сти в циркуляцию опасных патогенов.

Полученные во время работы сведения по-
зволили определить возможный спектр инфекций, 
передаваемых иксодовыми клещами, в отдельных 
административных регионах Республики Конго, 
доказали необходимость расширения обследуемых 
территорий и организации регулярного эпизоотоло-
гического мониторинга для дальнейшего изучения 
распространения возбудителей природно-очаговых 
инфекционных болезней в Центральной Африке в 
рамках интегрированного подхода «Единое здоро-
вье» («One Health»), а также дали основание обра-
тить внимание сотрудников медицинских и ветери-
нарных служб на возможность выявления случаев 
заболевания людей и животных зооантропонозны-
ми инфекциями. 
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Abstract. This paper presents the results of a three round seroepidemiological study of the population for SARS-CoV-2 
virus antibodies presence. The aim of the study was to assess herd immunity in the population of the Kyrgyz Republic 
stratified by age, gender and region. Materials and methods. The material for the study was blood samples and personal 
data (questionnaire) of individuals, who agreed to participate in the study. Results and discussion. The results of the 
three rounds study indicated that the proportion of seroprevalent persons at the 1st round was 30.8% (95% CI 29.5-32.1),  
at the 2nd round - 71.2% (95% CI 69.9-72.5), at the 3rd round - 92.3% (95% CI 91.5-93.1). High herd immunity in the 
population was defined by short-term and low incidence in the fourth wave of the pandemic compared to the global indi-
cators of the COVID-19 fourth wave. Uneven territorial distribution of seroprevalence was observed through all rounds 
of the study. All three rounds of the study were characterized by the lack of coronavirus infection symptoms in some of 
the seropositive individuals. Symptoms presence in seropositive individuals in the second and third rounds tended to de-
crease compared to the 1st round results in general. The percentage of SARS-CoV-2 virus seropositive individuals among 
children was lower versus the adult population. The share of seropositive samples was less for men compared to women. 
Paired sera examination, collected after 8-20 months, showed the decreased level of antibodies by 64.6% compared to 
those collected 1-2 months after the disease. At the same time, an increased level of antibodies was observed in 35.4%  
of individuals.
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Оценка коллективного иммунитета к вирусу SARS-CoV-2 среди населения  
Кыргызской Республики в период пандемии COVID-19
1Национальный институт общественного здоровья Министерства здравоохранения Кыргызской Республики, Бишкек, 
Кыргызская Республика; 
2Азиатский медицинский институт имени Саткынбая Тентишева, Кант, Кыргызская Республика; 
3Страновой офис ВОЗ в Кыргызстане, Бишкек, Кыргызская Республика

В статье представлены результаты трех этапов сероэпидемиологического исследования населения на наличие 
антител к вирусу SARS-CoV-2. Целью исследования была оценка коллективного иммунитета у населения 
Кыргызской Республики, стратифицированного по возрасту, полу и региону. Материалы и методы. Материалом 
для исследования послужили образцы крови и персональные данные (анкеты) лиц, давших согласие на 
участие в исследовании. Результаты и обсуждение. Результаты трех раундов исследования показали, что доля 
серопревалентных лиц на 1-м этапе составила 30,8 % (95 % ДИ 29,5–32,1), на 2-м этапе – 71,2 % (95 % ДИ 69,9–
72,5), на 3-м – 92,3 % (95 % ДИ 91,5–93,1). Высокий уровень коллективного иммунитета в популяции определялся 
коротким периодом и низким уровнем заболеваемости в четвертую волну пандемии по сравнению с мировыми 
показателями четвертой волны COVID-19. Неравномерное территориальное распределение серопревалентности 
наблюдалось на протяжении всех раундов исследования. Для всех трех фаз исследования характерно отсутствие 
симптомов коронавирусной инфекции у части серопозитивных лиц. Показатели наличия симптомов у 
серопозитивных лиц на втором и третьем этапах имели тенденцию к снижению.  Процент серопозитивных 
к вирусу SARS-CoV-2 лиц среди детей был ниже, чем среди взрослого населения. Доля серопозитивных лиц 
ниже у мужчин по сравнению с женщинами. Анализ результатов сравнения парных сывороток, собранных через 
8–20 месяцев, показал снижение уровня антител на 64,6 % по сравнению с результатом первой пробы, полученной 
через 1–2 месяца после болезни, в то же время повышенный уровень антител наблюдался у 35,4 % лиц. 

Ключевые слова: популяционный иммунитет, пандемия, серопревалентность, коронавирус, сероэпидемио
логическое исследование, заболеваемость.
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In December 2019, a highly pathogenic SARS-
CoV-2 β-coronavirus emerged on the maritime market 
in the Chinese city of Wuhan, which became the etio-
logical factor of the 2019 novel coronavirus disease 
(COVID‑19) [1]. In the next few days, the virus quickly 
spread across various territories of China, and to other  
countries due to the active population migration. In 
March 2020, the World Health Organization assigned 
the status of a pandemic to this event [2].

The first case of COVID-19 was registered in the 
Kyrgyz Republic on March 18, 2020 in the southern 
regions of the country. At the beginning, isolated cases 
were registered, which were imported by pilgrims who 
visited Saudi Arabia and labor migrants who returned 
from the Russian Federation and other countries. Then 
it quickly spread throughout the republic among the 
contact persons and general population. In this connec-
tion, by Decree of the Kyrgyz Republic Government 
No. 93-p, the emergency state regime was introduced 
throughout the country from March 22, 2020. Since 
March 24, the state of emergency, quarantine and cur-
few, completely restricting the movement of the popula-
tion at night, was introduced in the southern regions and 
in the city of Bishkek. On May 11, 2020 to the effect 
of supporting the economic situation, the state of emer-
gency was canceled, followed by population movements 
and visiting public places, which in combination with 
insufficient compliance with anti-epidemic measures 
led to the increased incidence in the Republic. The mid 
June 2020 intensive incidence rate in the Republic was 
at the level of 32,4 per 100,000 population, and morta
lity rate - 1,2% (26 out of 2093 patients died) [3]. Due 
to rapid spread of coronavirus infection, the Republican 
Headquarters for Coronavirus Infection Control raised 
the issue of the necessity to study population immunity 
to SARS-CoV-2 virus in order to assess the dynamics 
of post-infection humoral immunity formation and to 
predict development of the epidemiological situation 
in the country [4-6]. The initiative of the Republican 
Headquarters and the Ministry of Health to conduct the 
study was supported by the WHO. At the end of June 
2020, the 1st round of COVID-19 seroepidemiological 
study was launched to inform public health response. In 
total, three rounds of the study were carried out from 
June 2020 through December 2021, covering all three 
periods of the pandemic incidence rise in the Republic. 
At the second and third stages, the humoral response du-
ration in individuals who had previously had COVID-19 
was also assessed.

Materials and methods

The material for the study was blood serum samples 
collected from the population stratified by age categories 
and regions of the Kyrgyz Republic, as well as question-
naires necessary to obtain information from the patients 
on age, gender, symptoms of the disease, healthcare 
seeking behavior, hospital admission and frequency of 
disease symptoms manifestation.

Study design: seroepidemiological cross-sectional, 
prospective population study aimed at obtaining the data 
on the main serological and epidemiological patterns of 
SARS-CoV-2 coronavirus infection spread.

The population sampling was carried out in two 
stages: at the first stage, the sample size was stratified 
by 9 geographic regions, and at the second stage the 
sample size was stratified by five age groups for each 
region: 0-9 years old, 10-19 years old, 20-44 years old, 
45-64 years old, and 65 and above.

Health care organizations (HCO) of primary health 
care (PHC) were selected by random sampling in all 
9 regions of the country. Individuals were randomly 
recruited to participate in the study from the list of the 
population, enrolled to the selected PHC HCOs. 

The sample size was calculated using the online for-
mula http://www.openepi.com/Menu/OE_Menu.htm [7].

Due to the lack of data on the true SARS-CoV-2 
virus prevalence during each new wave of the epidemic 
in the regions, the expected incidence rate was equated 
to 50%. The estimated population size for this antibody 
serological test is 384 individuals:
n = [DEFF·N·p·(1–p)] / [(d2 / Z2 

1–α/2 ·(N–1) + p·(1–p)],
where n = sample size; N = population = 6,456.515;  
p = hypothetical % factor outcome frequency in popula-
tion = 50% ± 5; d = confidence limits as % of 100 (abso-
lute ± %) = 5%; D = sampling/design effect (for cluster 
surveys) = 1.

With a non-response rate of 25%, the sample size 
was 384 + 25% = 480 participants.

The three-round study was conducted at intervals of 
6-8 months and included the determination of antibodies 
to SARS-CoV-2 virus and examination of individuals in-
volved in the study.

The 1st round of the study was conducted in July, 
2020 and included 4691 individuals (1480 men and 
3211 women), the 2nd round - in April, 2021 included 
4735 persons (1469 men and 3266 women) and the 
3rd one - in December, 2021, involving 4713 people 
(1244 men and 3469 women). Total of 14,139 people 
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were studied. The men to women ratio was 29.7% and 
70.3%, respectively.

To study the dynamics of changes in the level of an-
tibody response in 285 study participants tested positive 
in the first round of the study, repeated blood sampling 
was carried out in the second or third rounds, that is, two 
sera samples from each participant were used: a posi-
tive sample from the first round and the sample from 
the same person, collected 8 to 14 months following the 
first test. 

The serological population study was carried out 
using ELISA “SARS-CoV-2-Ab ELISA WANTAI” test 
system for qualitative determination of antibodies to 
SARS-CoV-2.

Quantitative measurements of the level of SARS-
CoV-2 antibodies were carried out in the ELISA test 
system “COVID-SeroKlir”, Kantaro Semi - Quantitative 
SARS-CoV-2 Antidody Kit”. The quantitative measure-
ments of the antibody response level were performed  
using the SoftMaxPro software. The established ana-
lytical measurement range (AMR) was 3.2-125 conven-
tional units per milliliter (Au/ml) for SARS-CoV-2 spike 
protein. The result was considered negative if the value 
of the test sample was below 3.2 Au/ml and positive if 
the value was equal to or higher than 3.2 Au/ml.

Statistical analysis of the data was carried out using 
the methods of variation statistics in the Excel program. 
Calculation of the prevalence of SARS-CoV-2 antibo
dies with a 95% confidence interval (CI) was conducted 
among the studied population taking into account the 
age, gender, region and manifestation or lack of disease 
symptoms, seeking healthcare behavior, hospitaliza-
tion, frequency of manifestation of disease symptoms 
throughout all rounds of the study.

Ethical issues. All respondents were included in 
the study on the basis of their prior informed consent. 
Respondents were provided with an information notice 
about the processing of their personal data within the 

survey in accordance with national requirements. Prior 
to the start of the study, an ethical committee resolu-
tion was obtained that the study is not in conflict with 
international ethical practices. The registration num-
ber of the ethical committee at the IORG Research and 
Production Association “Preventive Medicine” at the 
Department of Health and Human Services (USA) is 
IORG0008909.

Results and discussion

In total, 206,876 cases of COVID-19 were regis-
tered in the Kyrgyz Republic as of May 2, 2023, with 
the intensive incidence rate of 3065 per 100 thousand 
population [8]. All in all, four pandemic waves were 
recorded. The collection and testing of blood samples 
were carried out at intervals of 6-8 months during the 
pandemic evolution periods, from the first through the 
third wave. The fourth wave was low and did not last 
long. The COVID-19 pandemic virtually ended in the 
Kyrgyz Republic in May, 2022, with sporadic cases re-
ported later (Fig. 1).

The proportion of seropositive individuals in 
Kyrgyzstan at the 1st round of the study was 30.8% (95% 
CI 29.5-32.1), 2nd round - 71.2% (95% CI 69.9-72.5) and 
3rd round - 92.3% (95% CI 91.5-93.1). An uneven territo-
rial distribution of seroprevalence was observed through 
all rounds of the study: during the 1st round, the seropo
sitivity rate varied from 13.0% to 62.7% across regions 
of Kyrgyzstan (Batken, Jalal-Abad and Naryn regions), 
during the 2nd round - from 63.9 to 77.8% (Bishkek and 
Talas region) and the 3rd one - from 88.1 to 95.6% in 
Talas and Chui regions (Fig. 2).

The results indicated different level of seropreva-
lence across the age groups. Among children under 
9 years of age, seroprevalence rates were lower du
ring all study rounds compared to other age groups. 
Seroprevalence rate among children aged 0-9 years 

Fig. 1. Weekly incidence of COVID-19 in the Kyrgyz Republic, 2020-2023
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during the 1st round was 16.5% (95% CI 13.8-19.2), 
2nd round - 51.4% (95% CI 47.5-55.2) and the 3rd round -  
79.7% (95% CI 77.3-82.5). The highest level of seropre
valence was noted in the age group of 45-64 years, which 
at the 1st round of the study amounted to 36.1% (95% CI 
33.5-38.7), 2nd round - 79.4% (95% CI 77.2-81.6), and 
the 3rd round - 97.8% (95% CI 96.9-98.7) (Fig. 3). 

The results of the analysis show that the frequency 
of coronavirus infection symptoms among seroposi-
tive individuals decreased with each stage of the study. 
Manifestation of coronavirus infection symptoms in 
children aged 0-9 years was less pronounced than in 
adults. Also, with each round of the study, the propor-
tion of those seeking healthcare and those hospitalized 
decreased in all age groups, regardless of gender of the 
studied persons.

With each study round, the proportion of people 
with coronavirus infection symptoms among the sero-
positive persons decreased from 64.0% to 47.1%. At the 
same time, decrease in the number of symptoms, cha

racterizing the disease severity was observed. Thus, the 
presence of headaches in seropositive individuals de-
creased from 44.1 to 24.2%, while during the 1st round 
of study, headache ranked the first among the symp-
toms, and during the 3rd round was in the third place. 
The presence of rhinorrhea in the 1st round was regis-
tered in 38.6% of the cases, and dropped to 25.8% in the 
3rd round. At the same time, the presence of rhinorrhea 
at the 3rd round ranked first among the symptoms versus 
the third place in the 1st round of the study. Cough was 
noted in 35.0% of the patients in the 1st round and ranked 
fifth among the symptoms, and during the 3rd round it 
was noted in 25.2% of the cases and came to the second 
place. Specific coronavirus infection symptoms, such as 
loss of taste and smell remained in the 10-12th place du
ring the study, the frequency of their occurrence in diffe
rent rounds ranged from 21.4 to 13.7% and from 20.9 to 
14.5%, respectively.

To study the duration of the antibody response to 
SARS-CoV-2 in 285 individuals who received positive 

Fig. 2. Seroprevalence to SARS-CoV-2 virus by regions of the Kyrgyz Republic (July 2020, April 2021, and December 2021)

Fig. 3. SARS-CoV-2 seroprevalence by age groups in the Kyrgyz Republic (July 2020, April 2021, and December 2021)
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test results in the 1st round of the seroepidemiological 
study, repeated blood sampling was carried out during 
the 2nd or 3rd round of the study (Table). From each par-
ticipant in this study, blood was collected 2 times: du
ring the first and second rounds, or the first and third 
rounds of the study. 78% of repeated samples were col-
lected 8-12 months after the disease and 22% - after 13-
20 months. 

The presence of antibodies at the level of 3.2 Au/ml  
and higher was registered in 97.2% (277/285) of the 
tested samples 1-2 months after the disease. There were 
no significant differences in the level of antibodies in the 
samples collected from the patients who had recovered 
after 8, 9-10, 11-12 and 18-20 months from the onset 
of the disease. In the samples, collected after 13-15 and  
16-17 months, the level of antibodies above 3.2 Au/ml 
was identified in 100%.

The results of paired sera show a decreased an-
tibody level in 64.6% (184/285) of samples, collected 
after 8-20 months compared with the result of the first 
sample, collected 1-2 months after the disease. An in-
creased antibody level in samples collected from 8 to 
20 months compared to the result of the first samples, 
collected 1-2 months after the disease, was observed in 
35.4% (101/285) of cases.

To explore possible prerequisites for the increased 
level of antibodies in 101 participants, the results of 
laboratory testing were compared with the data of indi-
vidual information files of these persons.

Confirmed cases of re-infection with COVID-19 
and 12.9% of cases of vaccination against COVID-19 
were supposed causes for the increase in the level of an-
tibody response in 5.9%. 

The results of the three-round herd seroepidemio-
logical age-stratified study of coronavirus infection 
(COVID-19) in the Kyrgyz Republic indicate that sero-
prevalence among the individuals, tested for the presence 
of SARS-CoV-2 antibodies, increased gradually over 
the time since the pandemic onset in April, 2020, and 
amounted to 92.3% in December, 2021. The relatively 
small number of cases and short-term continuation of 
the fourth wave of the pandemic, which was registered 
at the end of January 2022 in comparison to the global 
indicators is attributed to high level of herd immunity of 
the population in the Kyrgyz Republic [9].

In the first round of the study (July 2020), the per-
centage of seropositive samples detection was low in the 
southern regions of the country (Osh, Batken, Jalal-Abad 
regions and Osh City) and varied from 13 to 16.3% and 

statistically significantly differed from the republican in-
dicator of 30.8% (95% CI 29.5-32.1). This is due to the 
fact that these samples were collected at the end of June 
and early July of 2020, i.e. before the start of the first 
wave of the epidemic rise in the incidence in the country. 
In the northern regions (Chui, Naryn, Issyk-Kul, Talas 
regions and Bishkek City) of the country, seroprevalence 
rates were significantly higher at the 1st round of the 
study than in the south of the country and varied from 
46.0 to 62.7%. The high level of seroprevalence can be 
attributed to the fact that samples were collected in the 
second half of July 2020, i.e. at the peak of COVID-19 
incidence. It should also be noted that the rise in inci-
dence in the northern regions began 2-3 weeks earlier 
than in the south of the country.

In the second round of the study (April 2021), 
SARS-CoV-2 virus seroprevalence was significantly 
higher and reached 71.2% versus 30.8% in the first round. 
Seroprevalence in the southern regions ranged from 68.2 
to 76.5%, and from 63.9% to 77.8% in the northern re-
gions. It should be noted that, in contrast to the result 
of the first round of the study, seroprevalence in many 
southern and northern regions under the second round 
did not statistically significantly differ (P>0,05) from the 
republican indicator (71.2±0.7), with slight differences 
in the city of Bishkek (63.9±1.7), Talas (77.8±3.0) and 
Jalal-Abad (75.2±1.4) regions.

In the third round of the study (December 2021), 
SARS-CoV-2 virus seroprevalence among the general 
population turned 92.3%. In many regions, seropreva-
lence did not statistically significantly differ (P>0.05) 
from the republican indicator (92.3±0.4). The analysis 
of seroprevalence among the age groups of the popu-
lation shows that seroprevalence rate was increasing as 
the pandemic spread across regions over time. However, 
increase in seroprevalence was observed across all age 
groups, regardless of regions. Seroprevalence in all age 
groups in the 1st round of the study varied from 16.5 to 
36.1%, 2nd round - from 51.4 to 79.4%, and during the 
3rd round - from 79.9 to 97.8%. 

The findings of the study indicate statistically sig-
nificant differences of seroprevalence in different age 
groups (except the age 65+). The lowest seroprevalence 
rates at all study stages were noted in children under 
9 years of age, amounting to 16,5% during the 1st round, 
51,4% - in the 2nd round, and 79,9% - in the 3rd round. 
In all three rounds of the study, the highest rates of an-
tibody prevalence were observed in socially active age 
groups at the ages of 20-44 (32.8%; 77.3% and 96.9%) 

Data from personal information files for the study participants with increased level of SARS-CoV-2 antibody response

Period of sample collection 8 months 9-10 m. 11-12 m. 13-15 m. 16-17 m. 18-20 m. Total

Confirmed cases of COVID-19 relapse 0/40 0/25 0/3
66.7%
(2/3)

5.3%
(1/19)

27.3%
(3/11)

5.9%
(6/101)

Vaccination against COVID-19 0/40 0/25 0/3 0/3
47.4%
(9/19)

36.4%
(4/11)

12.9%
(13/101)

Total 0/40 0/25 0/3
66.7%
(2/3)

42.6%
(10/19)

63.6%
(7/11)

18.8%
(19/101)
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and 45-64 years (36.1%; 79.4% and 97.8%) in almost all 
regions of the Kyrgyz Republic.

The results of seroepidemiological study show that 
from the beginning of the pandemic (March 18, 2020) 
the level of population immunity increased to 30.8% 
within three months (July 2020), then to 71.2% within 
nine months (April 2021). Eight months later (December 
2021), the level of population immunity reached 92.3%. 
The highest increase in seroprevalence by 3.1 times (51.4 
versus 16.5%) was observed in the age group 0-9 years 
in the 2nd round (Fig. 2). This indicates that the intensity 
of population immunity growth depends on the presence 
of a non-immune stratum of the population; with the 
decrease in the proportion of a non-immune population 
stratum, the intensity of the growth of herd immunity 
decreases in parallel, regardless of the presence of virus 
circulation and contact with sick people.

The analysis of COVID-19 incidence in the Kyrgyz 
Republic during the study of SARS-CoV-2 seropreva-
lence showed that the intensive incidence rates for the 
same period increased by 4.8 times; the incidence rate in 
the republic was 578.7 per 100 thousand population on 
August 1, 2020; April 1, 2021 - 1373.3; and December 1, 
2021 - 2812.3. It indicated that the proportion of indivi
duals with SARS-CoV-2 antibodies increases in parallel 
with the increase in the incidence of coronavirus infec-
tion. The higher the incidence of COVID-19 in cities/
districts at the time of sampling, the higher the level of 
SARS-CoV-2 Ab seropositive results in the population 
and vice versa. Direct strong correlation was established 
(r=0.737) between the level of COVID-19 incidence rate 
in the regions and the level of SARS-CoV-2 seropreva-
lence among the population.

The results of all three rounds of the study showed 
a statistically significant difference in seroprevalence 
among men and women (P>0,001). Seroprevalence 
at different stages among men was 27.2%; 63.9% and 
85.8±1.0; and 32.5%; 74.5% and 94.7±0.4 among wo
men. Seropositive individuals experienced COVID-19 
symptoms: at the 1st round 61.6% of men, at the 2nd round 
40.2% and at the 3rd round 42.4%, and 64.9%; 54.2% 
and 48.7% of women respectively. Healthcare seeking 
was noted in 21.2%; 20.1% and 9.7% of cases for men 
and 22.0%; 27.3% and 15.6% for women; hospitaliza-
tion indicators among men were 6.2%; 7.9% and 4.0%, 
and among women - 5.3%, 11.0%, and 7.2%.

All three rounds of the study indicated that some 
seropositive persons did not experience symptoms of 
coronavirus infection. Symptom occurrence rates in 
seropositive individuals in the second and third rounds 
tended to decrease, the proportion of people with symp-
toms in all three rounds of the study was higher in older 
age groups, and lower in the age group of 0-9 years. 
Children accounted for 1-5% of all symptomatic cases 
of COVID-19 globally [10].

The most common symptoms in COVID-19 patients 
were fever, chills, headache, muscle pain, dry cough, fa-
tigue, shortness of breath. Our study showed that the in-
cidence of disease symptoms tended to decrease among 

the seropositive individuals. The results obtained corres
pond to the literature data, indicating that in the SARS-
CoV-2 infected, the disease can have asymptomatic or 
mild and severe course [11].

According to the results of all study rounds, propor-
tion of people seeking medical help increases in parallel 
with the increasing age. 

In general, the rate of seeking medical help during 
the 1st round was 21.8%, in the 2nd round - 25.4%, and 
in the 3rd round - 14.2%. 1.17 times increased rate in 
the 2nd round compared to the first round of the study 
(25.4 vs 21.8%) indicates public awareness of preven-
tive measures as regards coronavirus infection and in-
crease in the capacity of healthcare system to manage 
patients with COVID-19 symptoms. The decrease in the 
number of visits in the 3rd round down to 14.2% versus 
25.4% in the 2nd round is associated with the increased 
proportion of a mild clinical course; our study showed 
that in the third round of study, the share of people with 
symptoms among the seropositive individuals decreased 
by 28.4% (47.1% vs 64.0%) compared to the 1st round 
of the study.

The proportion of hospitalized people among the 
seropositive persons was 5.5%, 10.1%, and 6.5%. The 
increase in the proportion of hospitalized persons in the 
2nd round by 83.6%, in our opinion, is associated with the 
Kyrgyz Republic healthcare system capacity to hospita
lize. During the period of May 2020 - April 2021, more 
than 3500 additional beds were deployed for COVID-19 
patients. The decrease in the proportion of hospitalized 
patients in the 3rd round is associated with an increase in 
the proportion of clinically mild coronovirus infection 
course.

The results of studying the dynamics of duration of 
SARS-CoV-2 antibody response revealed the decreased 
level of antibodies in 64.6% of samples and its increase 
in 35.4% of samples, collected after 8-20 months from 
the onset of the disease compared with the result of the 
first sample, collected after 1-2 months from the dis-
ease onset. The cause for the increase in antibody le
vels in 5.9% of the cases was confirmed cases of relapse 
and in 12.9% of cases - COVID-19 vaccination. The 
increase in the level of antibody response in 81.2% of 
samples could be associated with a “boosting” of the 
antibody response at all stages of repeated sampling, 
when there could have been a second encounter with 
SARS-CoV-2, which was asymptomatic. Also, it should 
be considered that blood sampling at the first stage of 
the seroepidemiological study was carried out at the 
peak of the first rise in COVID-19 incidence in July 
2020, 1-2 months after the disease, when the antibody 
response to SARS-CoV-2 in some of the patients was 
still not built completely. It is possible that the increase 
in the level of antibodies in the samples, collected after 
8 and > months could be due to the prolonged formation 
of a full-fledged antibody response after the infection. 
The impact of vaccination and reinfection on the rise in 
antibody response to SARS-CoV-2 plays an important 
role in groups of individuals, whose samples were col-
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lected 13 months or more after the previous COVID-19 
disease.

Thus the results of the three-stage seroepidemio-
logical study show that during the period from July 2020 
until December 2021, population immunity to SARS-
CoV-2 virus increased by 3 times and reached 92.3% 
among the entire population of the Kyrgyz Republic. 
The percentage of SARS-CoV-2 seropositive children 
was lower than that in the adult population. The num-
ber of seropositive persons among men was lower than 
among women. During all three rounds of the study, fre-
quency of symptom manifestations in children was sta-
tistically significantly lower than in adults, as well as the 
proportion of those seeking medical help and subject to 
hospitalization. 

The study of the humoral response duration indi-
cated a decrease in the level of antibodies in 64.6% of 
samples, collected after 8-20 months compared to the 
result of the first sample, collected 1-2 months after the 
disease, however, an increased level of antibodies was 
observed in 35.4%.
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Создание и свойства штамма Francisella tularensis 15 НИИЭГ без гена sodC
Государственный научный центр прикладной микробиологии и биотехнологии, Оболенск, Российская Федерация

Цель исследования – создание и изучение иммуногенных свойств штамма Francisella tularensis 15 НИИЭГ без 
гена sodC, кодирующего CuZn-зависимую супероксиддисмутазу. Материалы и методы. Делецию гена sodC из 
хромосомы туляремийного микроба проводили методом аллельного обмена с использованием суицидного плаз-
мидного вектора pGM5. Модифицированный фрагмент хромосомы без структурной части гена sodC создавали 
объединением ампликонов, синтезированных методом ПЦР с помощью двух пар праймеров. Для переноса плаз-
мид в бактерии Escherichia coli и F. tularensis использовали метод электропорации. Для иммунизации и заражения 
использовали мышей линии BALB/c. Для оценки реактогенности штаммов для мышей определяли средний вес 
животных в группах. Результаты и обсуждение. Методом аллельного обмена создан штамм F.  tularensis 15ΔsodC, 
в хромосоме которого отсутствовал фрагмент размером 545 п.о. со структурной частью гена sodC. Данный штамм 
не отличался по вирулентности и реактогенности от исходного штамма 15 НИИЭГ, но мыши, иммунизированные 
делетированным вариантом вакцинного штамма, легче переносили экспериментальную инфекцию, вызванную 
природным штаммом F. tularensis subsp. mediasiatica А-678. Сделано предположение, что удаление гена sodC мо-
жет улучшить иммуногенные свойства штамма туляремийного микроба при целенаправленном конструировании 
перспективного кандидата для создания современной туляремийной вакцины со сниженной реактогенностью.
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R.I. Mironova, M.A. Sotnikova, V.I. Solomentsev, I.A. Dyatlov 
Design and Properties of the Francisella tularensis Strain 15 NIIEG without the sodC Gene
State Scientific Center of Applied Microbiology and Biotechnology, Obolensk, Russian Federation

Abstract. The aim of the study was to create and study the immunogenic properties of Francisella tularensis strain 
15 NIIEG without the sodC gene encoding CuZn-dependent superoxide dismutase. Materials and methods. Deletion 
of the sodC gene from the chromosome of the tularemia microbe was performed applying the allelic exchange method 
using the suicide plasmid vector pGM5. The modified chromosome fragment without the structural part of the sodC gene 
was constructed by combining amplicons synthesized via PCR using two pairs of primers. Electroporation was used to 
transfer plasmids into Escherichia coli and F. tularensis bacteria. BALB/c mice were used for immunization and infec-
tion. To assess the reactogenicity of the strains for mice, the average weight of animals in groups was determined. Results 
and discussion. The allelic exchange method was used to create the F. tularensis 15ΔsodC strain, in the chromosome 
of which a 545 bp fragment with the structural part of the sodC gene was missing. This strain did not differ in virulence 
and reactogenicity from the original strain 15 NIIEG, but mice immunized with the deleted version of the vaccine strain 
more easily tolerated the experimental infection caused by the natural strain F. tularensis subsp. mediasiatica A-678. It 
has been suggested that deletion of the sodC gene may improve the immunogenic properties of the tularemia microbe 
strain in the targeted design of a promising candidate for the creation of a modern tularemia vaccine with reduced reac-
togenicity.
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В настоящее время для профилактики туляре-
мии в Российской Федерации используют живую 
туляремийную вакцину, созданную на основе штам-
ма Francisella tularensis subsp. holarctica 15 линии 
НИИЭГ [1]. Коммерческая туляремийная вакцина, 
несмотря на высокую эффективность, вызывает у 
6–10 % провакцинированных людей нежелательные 
реакции транзиторного характера в виде лимфаде-
нитов, повышения температуры, недомогания и по-
явления послепрививочных эритем [2, 3]. Поэтому 
проблема целенаправленной генетической аттенуа-
ции вакцинного штамма для снижения его реакто-
генности при сохранении и улучшении иммуноген-
ности является актуальной, позволяющей расши-
рить охват прививаемого контингента населения, 
в частности людей с ослабленным иммунитетом и 
детей [3].

У возбудителя туляремии, как и у большинства 
бактериальных патогенов, в геноме присутствует 
ген sodC, кодирующий периплазматическую CuZn-
содержащую супероксиддисмутазу (SodC), которая 
является компонентом системы защиты патогена от 
супероксидных радикалов (O–2), вырабатываемых 
макроорганизмом [4]. По литературным данным, 
делеция гена sodC в хромосоме штамма F. tularensis 
LVS приводит к снижению скорости размножения 
модифицированного варианта в макрофагах и уров-
ня транзиторной обсемененности органов инфици-
рованных мышей [5]. Однако при оценке протектив-
ных свойств модифицированного варианта штамма 
LVS без гена sodC лабораторных мышей заражали не 
природным штаммом F. tularensis, а слабовирулент-
ным вакцинным штаммом LVS [5]. 

Цель исследования – создание и изучение им-
муногенных свойств штамма F. tularensis 15 НИИЭГ 
без гена sodC, кодирующего CuZn-зависимую супе-
роксиддисмутазу. В работе приведены результаты 
по созданию делеционного варианта штамма F. tula
rensis 15 НИИЭГ без гена sodC и данные о влиянии 
отсутствия CuZn-содержащей супероксиддисмутазы 
в бактериях на транзиторное снижение веса мышей 
линии BALB/c после иммунизации, а также на про-
тективные свойства модифицированного штамма по 
сравнению со штаммом F. tularensis 15 НИИЭГ при 
заражении иммунных мышей природным вирулент-
ным штаммом F. tularensis subsp. mediasiatica.

Материалы и методы

Бактериальные штаммы, плазмиды и праймеры, 
использованные в работе, представлены в табл. 1. 

Штаммы Escherichia coli выращивали на 
плотной и в жидкой питательной среде Лурия – 
Бертани при температуре 37 °С [9], при необходи-
мости в среды добавляли антибиотики (100 мкг/мл  
ампициллина или 20 мкг/мл хлорамфеникола). 
Штаммы F. tularensis выращивали на FT-агаре 
(ФБУН ГНЦ ПМБ, Оболенск, Россия) и в жидкой пи-
тательной среде (ЖПС) [10] при температуре 37 °С. 

При необходимости в среды добавляли 100 мкг/мл 
полимиксина B, 3 мкг/мл хлорамфеникола и 5 % 
сахарозы. Для определения времени удвоения опти-
ческой плотности культур на длине волны 595 нм 
в 10 мл ЖПС, внесенные в колбу объемом 100 мл, 
засевали 1 мл бактериальной суспензии, приготов-
ленной по стандарту мутности ОСО 42-28-85-2012 
(ФГБУ НЦЭСМП, Россия) из ночной агаровой куль-
туры. Образцы для измерения оптической плотности 
отбирали через 2, 4 и 6 ч инкубирования на качалке 
при встряхивании с частотой 180 об/мин. 

Генно-инженерные операции с клетками E. coli 
проводили по методикам, изложенным в [11]. Для 
переноса плазмидной ДНК в бактерии F. tularensis 
использовали метод электропорации бактерий [12]. 
Праймеры конструировали на основе нуклеотидной 
последовательность генома F. tularensis ssp. holarctica 
LVS (Gen Bank NCBI, NC_007880.1). Для амплифика-
ции целевых фрагментов ДНК F. tularensis в качестве 
матрицы использовали термоинактивированный бак-
териальный лизат клеток F. tularensis в концентрации 
1·109 м.к./мл. Для приготовления ДНК-библиотек 
культур исследуемого штамма использовали набор 
MGIEasy Universal DNA Library Prep Set (Wuhan MGI 
Tech Co., Ltd, КНР) в соответствии с рекомендация-
ми производителя. Фрагментацию молекул ДНК осу-
ществляли в системе ультразвуковой фрагментации 
BioRuptor (Diagenode, США). Полногеномное сек-
венирование осуществляли на платформе MGISEQ-
2000RS с использованием набора для секвенирова-
ния MGISEQ-2000 PE150 High-throughput Sequencing 
Set (Wuhan MGI Tech Co., Ltd, КНР) в соответствии с 
рекомендациями производителя.

На первом этапе были получены ампликоны с 
фрагментами генома F. tularensis 15 НИИЭГ до и по-
сле гена sodC, с помощью пар праймеров SodCL-F/
SodCL-R и SodCR-F/SodCR-R (ООО «Синтол», 
Россия). Полученные ампликоны обрабатывали ре-
стриктазами SalI/BamHI (правое плечо) и SalI/BglII 
(левое плечо), объединяли и встраивали в SalI-сайт 
плазмиды pGM5 с помощью ДНК-лигазы. Созданная 
рекомбинантная плазмида была перенесена в клетки 
штамма E. coli DH5α методом электропорации [13]. 
Трансформанты с целевой плазмидой отбирали 
по фенотипу ApRCmRXgal– с последующим ПЦР-
анализом ДНК клонов с использованием пары прай-
меров SodCL-F/SodCR-R. В результате был отобран 
клон с плазмидой pGMΔsodC, содержащей фрагмент 
генома F. tularensis без структурной части гена sodC. 
Для встраивания суицидной плазмиды pGMΔsodC 
в хромосому F. tularensis плазмиду трансформиро-
вали методом электропорации в клетки вакцинного 
штамма туляремийного микроба. Клоны с интегри-
рованной плазмидой pGMΔsodC отбирали на среде 
FT-агар, содержащей 10 мкг/мл хлорамфеникола и 
100 мкг/мл полимиксина B. Методом ПЦР с прай-
мерами SodCL-F/SodCR-R подтвердили наличие в 
ДНК отобранного клона двух копий участка хромо-
сомы с геном sodC и без данного гена. Для удале-
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Таблица 1 / Table 1

Бактериальные штаммы, плазмиды и праймеры
Bacterial strains, plasmids and primers

Название
Name

Характеристика
Feature

Источник или ссылка
Source or link

Штаммы / Strains

F. tularensis 15 линии 
НИИЭГ
F. tularensis 15 NIIEG

subsp. holarctica, вакцинный / vaccine
«ГКПМ-Оболенск»*
“SCPM-Obolensk”*

F. tularensis 15ΔsodC
F. tularensis 15 НИИЭГ с делетированным геном sodC

F. tularensis 15 NIIEG with deleted sodC gene
Данная работа
Current work

F. tularensis А-678
subsp. mediasiatica, природный штамм, выделенный из клещей в Алтайском крае в 2011 г.

subsp. mediasiatica, natural strain isolated from ticks in the Altai Territory in 2011

«ГКПМ-Оболенск»
“SCPM-Obolensk”

[6]

E. coli DH5α F– (φ80dlacZΔM15) recA1 endA1 gyrA96 thi-1 hsdR17(rk
–mk

+) supE44 relA1 deoR Δ(lacZYA-argF) 
U169

«ГКПМ-Оболенск»
“SCPM-Obolensk”

[7]

Плазмиды / Plasmids

pGM5 AmpR, CmR, sacB [8]

pGM∆sodC

AmpR, CmR, sacB, фрагмент ДНК F. tularensis 15 НИИЭГ, 1,69 т.п.о. с делецией 530 п.о.  
в структурной части гена sodC

AmpR, CmR, sacB, DNA fragment of F. tularensis 15 NIIEG, 1.69 kbp with a deletion of 530 bp  
in the structural part of the sodC gene

Данная работа
Current work

Праймеры / Primers

Для амплификации участка генома, расположенного до гена sodC («левое плечо»)
To amplify the region of the genome located before the sodC gene (“left shoulder”)

SodCL-F 5'-AAAGTCGACAACGACAGCATATTGCCACTCATAG-3' Данная работа
Current workSodCL-R 5'-AAAGGATCCCACCTCCAAAATTTAGGTCATATC-3'

Для амплификации участка генома, расположенного после гена sodC («правое плечо»)
To amplify the region of the genome located after the sodC gene (“right shoulder”)

SodCR-F 5'-AAAAGATCTGTGCTAGAATGTGGTGTGGAGTTA-3' Данная работа
Current workSodCR-R 5'-AAAGTCGACCATATCAATATGACCTTTCTTTGGC-3'

Для амплификации гена sodC
For amplification of the sodC gene

sodC-KF 5'-CGTATCAGCTAAAGTGATAATCGGT-3 Данная работа
Current worksodC-KR 5'-GACAAAATACTGCAACACCAACAGC-3

Для амплификации гена cat плазмиды pC194
For amplification of the cat gene of the plasmid pC194

CCF 5'-ACAATTGGAAGAGAAAAGA-3'
[8]

CCR 5'-CTATCTGACAATTCCTGA-3'

Примечание :  * «ГКПМ-Оболенск» – Государственная коллекция патогенных микроорганизмов и клеточных культур на базе ФБУН 
«Государственный научный центр прикладной микробиологии и биотехнологии» Роспотребнадзора.

No te :  * “SCPM-Obolensk” – State Collection of Pathogenic Microorganisms and Cell Cultures at the Federal Budgetary Scientific Institution “State 
Scientific Center of Applied Microbiology and Biotechnology” of the Rospotrebnadzor. 

ния одной копии этого участка в результате гомоло-
гичной рекомбинации культуру клона выращивали 
на FT-агаре в течение 22 ч при температуре 37 °С,  
а затем рассевали до изолированных колоний на FT-
агар с 100 мкг/мл полимиксина B и 5 % сахарозы. 
Клоны с фенотипом Suc– отбирали через 72 ч инкуба-
ции и затем их проверяли на фенотип CmS. На заклю-
чительном этапе аллельного обмена среди клонов с 
фенотипом CmSSuc– методом ПЦР с использовани-
ем контрольных праймеров sodC-KF/sodC-KR вы-
являли клоны, в хромосоме которых отсутствовала 
структурная часть гена sodC. Для дополнительного 

контроля отсутствия гена cat в сконструированном 
штамме F. tularensis 15ΔsodC использовали метод 
ПЦР с парой праймеров CCF/CCR. 

В работе использовали инбредных мышей ли-
нии BALB/c обоего пола в возрасте 6–8 недель и 
весом 18–20 г (питомник «Пущино», Филиал ин-
ститута биоорганической химии РАН, г. Пущино, 
Московская обл., Россия). Содержание животных и 
манипуляции с ними выполняли в виварии, соответ-
ствующем требованиям GAC (Good Animal Care [14]) 
и протоколу № P03-20 комитета по биоэтике  
ФБУН ГНЦ ПМБ Роспотребнадзора.
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В паховую область животным вводили под-
кожно 0,2 мл бактериальной суспензии, используя 
иглу 23G. Наблюдение за животными вели в течение 
30 суток. Для определения веса групп мышей ис-
пользовали весы с точностью измерения 0,1 г. 

Определение DCL100 и LD50 штаммов F. tularensis 
проводили по общепринятым методикам. 

Иммунным группам мышей подкожно вво-
дили 0,2 мл суспензии тест-заражающего штамма 
F. tularensis А-678 в дозе 5·103 КОЕ (1000 Dcl). За со-
стоянием животных наблюдали в течение 21 суток.

Для статистической обработки результатов ис-
пользовали программу Excel. Величины LD50 опре-
деляли по методу Г. Кербера (G. Kеrber) в модифика-
ции И.П. Ашмарина и А.А. Воробьева [15].

Результаты и обсуждение

Для исследования роли гена sodС штамма 
F. tularensis 15 НИИЭГ в реактогенности и протек-
тивности живой туляремийной вакцины был создан 
делеционный вариант вакцинного штамма без гена 
sodС методом аллельного обмена. Суицидная плаз-
мида pGMΔsodC, содержащая фрагмент ДНК хро-
мосомы с делетированной структурной частью гена 
sodС, была создана на основе суицидного вектора 
pGM5. Делеционный фрагмент генома F. tulatensis 
без структурной части гена sodC размером 545 п.о. 
был синтезирован в результате объединения двух 
ампликонов размером 940 п.о. (5'-левое плечо) и 
746 п.о. (3'-правое плечо), полученных при исполь-
зовании праймеров SodCL-F/SodCL-R и SodCR-F/
SodCR-R, фланкирующих участки, примыкающие к 
гену sodC (рисунок). 

В результате замены нативного фрагмента ДНК 
в области гена sodC на модифицированный без 
структурной части гена sodC в штамме F. tularen-
sis 15 НИИЭГ получен штамм F. tularensis 15ΔsodC. 
Анализ нуклеотидной последовательности генома 
F. tularensis 15ΔsodC в районе гена sodC подтвердил 
отсутствие структурной части гена sodC.

Созданный штамм F. tularensis 15ΔsodC по виру-
лентности для мышей линии BALB/c при внутрикож-
ном заражении достоверно не отличался от штамма 
15 НИИЭГ, LD50 которого составляла (1016±200) КОЕ. 
Одной из характеристик реактогенности вакцинного 
штамма является степень транзиторного снижения 

веса экспериментальных животных после иммуни-
зации. В табл. 2 приведены данные относительного 
снижения среднего веса мышей в эксперименталь-
ной и контрольной группе (по 5 животных в группе) 
до 21-го дня наблюдения. Мыши, иммунизированные 
штаммом 15ΔsodC, на 4-е сутки снизили вес на 5 %, 
это снижение практически не отличалось от падения 
веса у группы сравнения, иммунизированной штам-
мом 15 НИИЭГ (4 %). Данная тенденция сохранилась 
и к 7-му дню наблюдения: снижение веса составило 
8 % в обоих случаях. К 14-му дню средний вес в груп-
пе животных, иммунизированных штаммом 15ΔsodC, 
достиг исходного значения, тогда как в группе срав-
нения вес достиг 96 % от исходного. К 21-му дню 
веса в обоих группах достигли исходных значений, 
тогда как в группе интактных мышей вес превысил 
исходный на 24 %.

Для оценки уровня защиты экспериментальных 
мышей, иммунизированных штаммом F. tularensis 
15ΔsodC, от заражения природным штаммом в данной 
работе был использован вирулентный штамм F. tula
rensis subsp. mediasiatica А-678, DCL которого для 
мышей составлял менее 10 КОЕ. Экспериментальную 
группу и группу сравнения иммунных животных за-
ражали подкожно дозой 5·103 КОЕ/мышь. В обеих 
группах мышей в течение всего периода наблюде-
ния (30 сут) гибель животных отсутствовала. Одной 
из характеристик тяжести инфекционного процесса 
в зараженном организме, помимо гибели и среднего 
срока жизни животных, является транзиторная по-
теря веса у инфицированных животных. В табл. 3 

Схема участка хромосомы F. tularensis 15 НИИЭГ в области гена 
sodC. Стрелками указано расположение праймеров, использо-
ванных для получения ампликонов с левым и правым плечами, 
примыкающими к структурной части гена sodC

Scheme of the F. tularensis 15 NIIEG chromosome region in the 
sodC gene area. Arrows indicate the location of the primers used to 
obtain the left and right amplicons adjacent to the structural part of 
the sodC gene 

Таблица 2 / Table 2

Динамика изменения среднего веса мышей линии BALBc  
после иммунизации штаммами F. tularensis 15ΔsodC и 15 НИИЭГ 

дозой 1·102 КОЕ
Dynamics of changes in the average weight of BALBc mice  

after immunization with F. tularensis strains 15ΔsodC and 15 NIIEG  
at a dose of 1·102 CFU

Группа мышей, иммунизированных 
штаммом F. tularensis

A group of mice immunized  
with F. tularensis strain

Сутки / Относительный вес
Day / Relative weight

0 4 7 14 21

15ΔsodC 1 0,95 0,92 1,00 1,00

15 НИИЭГ / 15 NIIEG 1 0,96 0,92 0,96 1,00

Интактные / Intact 1 1,02 1,07 1,15 1,24

Таблица 3 / Table 3

Динамика изменения среднего веса иммунных мышей  
линии BALBc после заражения штаммом F. tularensis A-678  

дозой 5·103 КОЕ
Dynamics of changes in the average weight of immune BALBc mice 

after infection with F. tularensis A-678 strain  
at a dose of 5·103 CFU

Группа мышей, иммунизированных 
штаммом F. tularensis

A group of mice immunized with  
F. tularensis strain

Сутки / Относительный вес
Day / Relative weight

0 4 7 14

15ΔsodC 1 0,99 0,94 1,05

15 НИИЭГ / 15 NIIEG 1 0,90 0,90 0,97
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приведены данные относительного снижения средне-
го веса мышей в экспериментальной группе и груп-
пе сравнения. Мыши, иммунизированные штаммом 
15ΔsodC, после заражения вирулентным штаммом на 
4-е сутки практически не среагировали на введение 
патогенной культуры – снижение веса составило не 
более 1 %, тогда как заражение группы мышей, имму-
низированных штаммом 15 НИИЭГ, привело к сни-
жению веса животных на 10 %. К 7-му дню наблю-
дения в экспериментальной группе ускорилось сни-
жение веса до 6 % от исходного, тогда как в группе 
сравнения средний вес мышей не изменился. К 14-му 
дню средний вес в группе животных, иммунизирован-
ных штаммом 15ΔsodC, превысил исходный на 5 %,  
а в группе сравнения не достиг исходного значения. 

В данной работе подтверждена эффективность 
использования суицидной плазмиды pGM5 для про-
ведения аллельного обмена в геноме туляремийного 
микроба [8]. Созданный модифицированный вари-
ант штамма F. tularensis 15 НИИЭГ без гена sodC по-
зволил приступить к изучению роли кодируемой дан-
ным геном CuZn-зависимой супероксиддисмутазы в 
метаболизме микроба. Делеция структурной части 
гена sodC в хромосоме туляремийного микроба не 
изменила микробиологические свойства модифици-
рованного штамма по сравнению с исходным штам-
мом. Так, время удвоения оптической плотности 
клеток F. tularensis 15ΔsodC в жидкой питательной 
среде составляло 2 ч, что практически не отличалось 
от вакцинного штамма 15 НИИЭГ, и время появле-
ния видимых колоний на FT-агаре в обоих случаях 
составляло 48 ч. Полученные результаты указывают 
на второстепенную роль фермента SodC в метабо-
лизме туляремийного микроба in vitro и in vivo, в от-
личие от железозависимой супероксиддисмутазы, 
кодируемой геном sodB, жизненно необходимой для 
размножения F. tularensis [16].

Сравнение транзиторного снижения веса мышей 
после иммунизации бактериями F. tularensis 15ΔsodC 
и 15 НИИЭГ не выявило влияния продукта гена sodC 
на экспериментальных мышей. Хотя по литератур-
ным данным модифицированный штамм F. tularensis 
без гена sodC, созданный на основе штамма LVS, 
обладал сниженной способностью к размножению 
в мышиных макрофагах [5]. Однако реакция на за-
ражение вирулентным штаммом была менее выра-
женной у группы мышей, иммунизированных бакте-
риями F. tularensis 15ΔsodC, чем у группы мышей, 
иммунизированных штаммом 15 НИИЭГ. Данное 
наблюдение, вероятно, указывает на персистенцию 
модифицированного штамма в органах иммунной 
системы и на преобладание вакцинального процес-
са над воспалительным в случае штамма 15ΔsodC. 
Проверка данного предположения является пред-
метом последующих исследований. Возможно, уда-
ление гена sodC из хромосомы позволит улучшить 
иммуногенные свойства штамма туляремийного 
микроба при целенаправленном конструировании 
перспективного кандидатного штамма для создания 

современной туляремийной вакцины со сниженной 
реактогенностью.
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Организация внешнего контроля качества исследований на чуму  
с использованием панелей шифрованных образцов

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

Цель работы – оценка результатов внешнего контроля качества исследований молекулярно-генетическим и 
иммунологическим методами на чуму в лабораториях противочумных учреждений с использованием шифро-
ванных панелей. Материалы и методы. Участниками внешнего контроля качества являлись 19 противочумных 
учреждений. Оценивалось качество исследований, выполненных методами полимеразной цепной реакции (ПЦР) 
и флуоресцирующих антител (МФА), с использованием шифрованных панелей, которые содержали следующие 
образцы: для контроля исследований методом ПЦР – высушенные препараты ДНК Yersinia pestis EV НИИЭГ 
(«положительные» образцы) и ДНК Yersinia pseudotuberculosis, Escherichia coli в концентрации не менее 1 нг, 
15 % раствор сахарозы («отрицательные» пробы); для контроля индикации чумы с помощью МФА – фиксиро-
ванные мазки штаммов тех же возбудителей (Y. pestis EV НИИЭГ, Y. pseudotuberculosis и E. coli) в концентрациях 
1·106 м.к./мл. Результаты и обсуждение. Анализ результатов внешнего контроля качества деятельности лабора-
торий противочумных учреждений проведен за период с 2011 по 2025 г. Число ложноположительных проб при 
исследовании МФА составило 0,7 %, ложноотрицательных – 0,47 %; при индикации методом ПЦР количество 
ложноположительных случаев составило 1,27 %, ложноотрицательных – 0,36 %. Проведенный анализ позволил 
установить возможные ошибки при проведении исследований по индикации возбудителя чумы в лабораториях 
противочумных учреждений и пути их устранения. Для исключения возможных ошибок и недопущения получе-
ния неудовлетворительных результатов в лабораториях целесообразно осуществлять внутрилабораторный кон-
троль качества исследований, своевременную закупку диагностических препаратов, оснащение необходимым 
оборудованием, соблюдать рекомендации производителей тест-систем в части использования адаптированных к 
методике приборов, подтверждать квалификацию персонала. Проведение процедуры внешнего контроля качества 
на чуму в противочумных учреждениях с применением шифрованных панелей образцов Y. pestis, имитирующих 
реальные биологические пробы, позволяет эффективно осуществлять контроль индикации возбудителя чумы, 
обеспечить качество лабораторных исследований и гарантировать достоверность получаемых результатов.

Ключевые слова: внешний контроль качества, шифрованные образцы, контрольные панели, ПЦР, МФА, инди-
кация Y. pestis.
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A.M. Senichkina, I.N. Sharova, S.A. Portenko, K.D. Blinova, O.A. Koreshkova, A.P. Smolina,  
S.A. Shcherbakova, V.V. Kutyrev 
Organization of External Quality Control Testing for Plague  
Using Encrypted Sample Panels
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation

Abstract. The aim of the work was to evaluate the results of external quality control of molecular-genetic and immu-
nological testing for plague in anti-plague laboratories using encrypted control panels. Materials and methods. A total 
of 19 anti-plague institutions participated in the external quality control program. The quality of laboratory testing was 
assessed using polymerase chain reaction (PCR) and fluorescent antibody method (FAM) with encrypted panels, in 
which the composition of samples was unknown to the participating laboratories. The PCR panels contained dried DNA 
preparations of Yersinia pestis EV NIIEG strain as positive samples, as well as DNA of Yersinia pseudotuberculosis and 
Escherichia coli at concentrations of at least 1 ng and a 15 % sucrose solution as negative samples. For assessment of 
plague detection applying fluorescent antibody method, fixed smears of the same microorganisms (Y. pestis EV NIIEG, 
Y. pseudotuberculosis and E. coli) were used at concentrations of 1·106 microbial cells per milliliter. Results and dis-
cussion. The analysis of external quality control results obtained from anti-plague laboratories was performed over the 
period of 2011–2025. The proportion of false-positive results obtained through FAM was 0.7 %, while false-negative 
results accounted for 0.47 %. In PCR-based detection, false-positive results accounted for 1.27 % and false-negative re-
sults for 0.36%. The analysis made it possible to identify potential sources of analytical errors in plague detection and to 
determine measures aimed at their elimination. To prevent erroneous results, it is necessary to implement internal quality 
control procedures, ensure timely procurement of diagnostic reagents, maintain proper condition of laboratory equip-
ment, strictly follow manufacturers’ recommendations regarding the use of validated instruments, and regularly confirm 
personnel qualifications. External quality control of plague diagnostics in anti-plague institutions using encrypted panels 
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В лабораториях различного профиля для под-
тверждения их компетентности, обеспечения га-
рантии достоверности получаемых результатов 
осуществляется внешний контроль качества (ВКК) 
выполняемых исследований [1–9]. Проведение ВКК 
регламентировано действующими нормативно-
методическими документами и осуществляется пу-
тем сравнения результатов, полученных различными 
лабораториями в межлабораторных сличительных 
испытаниях (МСИ). Для этой цели применяются 
контрольные панели шифрованных образцов, пред-
ставляющие собой стандартизированные пробы с из-
вестными качественными и количественными харак-
теристиками и содержащие достаточное количество 
материала для проведения исследования [10]. Такие 
панели широко используются для внешней оценки 
качества исследований в молекулярно-генетических, 
бактериологических, санитарно-гигиенических, ви-
русологических лабораториях [11–15].

В Российской Федерации согласно приказу  
Федеральной службы по надзору в сфере защи-
ты прав потребителей и благополучия человека от 
01.12.2017 № 1116 «О совершенствовании системы 
мониторинга, лабораторной диагностики инфекци-
онных и паразитарных болезней и индикации ПБА в 
Российской Федерации» организация ВКК деятель-
ности лабораторий учреждений Роспотребнадзора, 
в части индикации патогенных биологических аген-
тов (ПБА) бактериальной и вирусной природы, воз-
ложена на референс-центры по соответствующим 
нозологиям. Референс-центр по мониторингу за 
чумой и другими особо опасными бактериальными 
инфекционными болезнями, функционирующий на 
базе ФКУН Российский противочумный институт 
«Микроб» Роспотребнадзора, ежегодно осущест-
вляет внешний контроль на чуму в лабораториях 
противочумных учреждений с применением шиф-
рованных панелей для молекулярно-генетических и 
иммунологических методов. 

Цель работы – оценка результатов внешне-
го контроля качества исследований молекулярно-
генетическим и иммунологическим методами на 
чуму в лабораториях противочумных учреждений с 
использованием шифрованных панелей.

Материалы и методы

Участниками ВКК являлись 19 противочумных 
учреждений. Оценивалось качество исследований, 
выполненных методом полимеразной цепной реак-
ции (ПЦР) и методом флуоресцирующих антител 
(МФА).

Для контроля проведения исследований с ис-
пользованием молекулярно-генетического анализа 
применяли шифрованные панели, содержащие кон-
трольные «положительные» образцы – высушенные 
препараты дезоксирибонуклеиновых кислот (ДНК) 
Yersinia pestis EV НИИЭГ и «отрицательные» про-
бы – ДНК Yersinia pseudotuberculosis, Escherichia 
coli в концентрации не менее 1 нг, 15 % раствор са-
харозы. Для контроля индикации ПБА с помощью 
МФА готовили панели фиксированных мазков со 
штаммами тех же возбудителей (Y. pestis EV НИИЭГ, 
Y. pseudotuberculosis и E. coli) в концентрациях 
1·106 м.к./мл. Анализ результатов ВКК деятельно-
сти лабораторий противочумных учреждений (ПЧУ) 
проведен за период с 2011 по 2025 г. 

Результаты и обсуждение

В рамках системы мониторинга качества лабо-
раторных исследований применяются как внутрен-
ние, так и внешние механизмы контроля [16–18]. 
Лаборатории, функционирующие на базе учреж-
дений Роспотребнадзора и аккредитованные в на-
циональной системе аккредитации в соответствии 
с требованиями межгосударственного стандарта 
ГОСТ ISO/IEC 17025-2019 «Общие требования к 
компетентности испытательных и калибровочных 
лабораторий», разрабатывают процедуры монито-
ринга достоверности результатов своей деятельно-
сти, основанные на сравнении результатов, получен-
ных специалистами одной или разных лабораторий. 

Средствами мониторинга для проведения внеш-
него контроля выступают аттестованные шифро-
ванные панели контрольных образцов, содержащие 
положительные и отрицательные пробы, стабильно 
сохраняющие свои свойства в процессе транспорти-
ровки и эксплуатации. 

containing Y. pestis samples that simulate real biological samples is an effective tool for monitoring laboratory perfor-
mance, ensuring the quality of laboratory testing, and maintaining the reliability of diagnostic results.

Key words: external quality control, encrypted samples, control panels, PCR, fluorescent antibody method, Yersinia 
pestis detection.
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При проведении ВКК молекулярно-генети
ческих исследований на чуму нами использованы 
разработанные ранее с целью внутренней оценки 
достоверности результатов контрольные панели, 
содержащие в качестве положительных проб – 
ДНК Y. pestis EV НИИЭГ, отрицательных – ДНК 
Y. pseudotuberculosis, E. coli и раствор сахаро-
зы [19]. 

Для обнаружения возбудителя чумы с помощью 
МФА подготовлены мазки на предметных стеклах, 
выполненные из суспензий Y. pestis EV НИИЭГ (по-
ложительные пробы), Y. pseudotuberculosis, E. coli 
(отрицательные пробы), фиксированные согласно 
СанПиН 3.3686-21. Препараты мазков и ДНК были 
проверены на специфическую стерильность, после 
успешного прохождения которой их формировали в 
контрольные панели. 

Для соблюдения принципов конфиденциаль-
ности и беспристрастности каждый контрольный 
образец при формировании панели шифровали – 
присваивали индивидуальный номер и снабжали 
этикеткой (рисунок). Для обеспечения последующей 
объективной оценки качества работы контролируе-
мых лабораторий комбинация образцов в панели для 
различных организаций не повторялась, только в 
единичных случаях одинаковая панель готовилась 
для некоторых участников (не более двух).

Для всех шифрованных панелей, с целью оцен-
ки пригодности использования во внешнем контроле, 
проведена проверка их качественных характеристик, 
по результатам которой выбраны панели, стабиль-
но сохраняющие свои первоначальные показатели. 
К таким показателям относили достаточное содер-
жание возбудителя или ДНК в пробе и отсутствие 
неспецифических реакций: концентрация ДНК воз-
будителя чумы в положительных пробах для инди-
кации методом ПЦР должна составлять 1–1,5 нг, 
в образцах для МФА количество клеток возбудите-
ля должно обеспечивать специфическое свечение 
на 3–4+++. Для каждой панели (ПЦР и МФА) под-
готавливали пакет документов: инструкцию по про-
ведению анализа, бланк результатов исследования. 
В бланке результатов исследования для заполнения 
участниками ВКК предусмотрены следующие разде-
лы: наименование, производитель, серия и срок год-
ности используемых диагностических препаратов; 
сведения о модели, производителе, годе выпуска, 
поверке амплификаторов; данные о модели и произ-
водителе микроскопа. Шифрованные панели были 
направлены в ПЧУ – Противочумный центр (ПЧЦ), 
научно-исследовательские противочумные институ-
ты (НИПЧИ), противочумные станции (ПЧС) – для 
проведения индикации возбудителя чумы методами 
ПЦР и МФА. 

Комплекты панелей шифрованных образцов для индикации возбудителя чумы методом ПЦР (А) и МФА (В)

Sets of encrypted sample panels for indicating the causative agent of plague using PCR (A) and FAM (B)
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Согласно ГОСТ ISO/IEC 17025-2019 при прове-
дении внешнего контроля оцениваются сходимость 
результатов исследований (отсутствие существенных 
различий между результатами измерений, выполняе-
мых в одинаковых условиях), их воспроизводимость 
(близость друг к другу результатов измерений, вы-
полняемых в различных условиях) и правильность 
(качество измерений, отражающее близость к нулю 
систематических погрешностей в результатах). 
Помимо этого, для обеспечения качества результа-
тов исследований важно соблюдение условий прове-
дения анализа в лаборатории: применение регламен-
тированных методик, зарегистрированных наборов 
реагентов, реактивов, диагностических препаратов 
с действующими сроками годности и хранившихся 
в надлежащих условиях; использование исправного 
и адаптированного к методике оборудования, пове-
ренных (калиброванных) средств измерений, атте-
стованного испытательного оборудования [20, 21]. 
Несоблюдение перечисленных условий приводит к 
получению неудовлетворительных результатов. Так, 
по данным А.В. Карташовой и соавт. [21], при про-
ведении раунда ВКК исследований по определению 
содержания взвешенных веществ в воде часть участ-
ников межлабораторных сличительных испытаний 
отступили от методики, рекомендованной провай-
дером. Отклонение от установленной процедуры 
пробоподготовки привело к значительному разбро-

су значений и высокому уровню сомнительных и 
неудовлетворительных результатов [21]. Значимую 
роль также играет квалификация специалистов, вы-
полняющих исследования. 

ВКК исследований по индикации возбудителя 
чумы – это комплекс мероприятий, включающий 
контроль обеспечения качества проводимых ис-
следований, отслеживание неудовлетворительных 
результатов и осуществление своевременных кор-
ректирующих действий, направленный на эффек-
тивное функционирование аккредитованных в этой 
области лабораторий. Начиная с 2011 г. ВКК иссле-
дований на чуму планируется и проводится еже-
годно. Участниками являлись 19 противочумных 
учреждений – ПЧЦ, НИПЧИ, ПЧС. Всего с 2011 по 
2025 г. ФКУН Российский противочумный институт 
«Микроб» Роспотребнадзора проведено 10 циклов 
ВКК исследований на чуму, исключая годы в период 
эпидемии COVID-19, подготовлено и отправлено в 
лаборатории 304 контрольных панели, из них: 219 па-
нелей для индикации возбудителя чумы методом 
ПЦР, 85 панелей для обнаружения Y. pestis методом 
МФА (таблица). При оценке результатов ВКК иссле-
дований на чуму в лабораториях ПЧУ учитывались 
следующие показатели: совпадение результатов с ар-
битражной панелью; наличие ложноположительных 
и ложноотрицательных результатов; использование 
зарегистрированных диагностических препаратов  

Результаты, полученные в лабораториях противочумных учреждений  
в рамках внешнего контроля качества исследований на чуму в период 2011–2025 гг.

Results obtained in the laboratories of anti-plague institutions  
within the framework of external quality control of plague research in the period of 2011–2025

Цикл  
ВКК
The 
EQC 
cycle

Общее  
количество 

проб  
МФА / ПЦР

Total  
number  

of samples  
FAM / PCR

МФА / FAM ПЦР / PCR

Количество  
ложноположитель-

ных проб
The number  

of false positive 
samples

Количество  
 ложноотрицатель

ных проб
The number  

of false negative 
samples

Количество  
ложноположитель-

ных проб
The number  

of false positive 
samples

Количество  
ложноотрицатель-

ных проб
The number  

of false negative 
samples

Количество ПЧУ,  
использующих  

диагностические 
препараты с истек-

шим сроком 
 годности в ПЦР

The number of APIs 
using expired  

diagnostic drugs  
in PCR

Количество ПЧУ, 
 использующих  
оборудование,  

не адаптированное  
к наборам реаген-

тов в ПЦР
The number of APIs 
using equipment that 
is not adapted to the 

reagent kits  
in PCR

1 102 / 112 0 1 (ПЧС / PCS) 3 (1 – ПЧС / PCS,  
2 – НИПЧИ / RAPI)

3 (1 – ПЧС / PCS,  
2 – НИПЧИ / RAPI) 0 0

2 102 / 112 0 1 (ПЧС / PCS) 5 (3 – ПЧС / PCS,  
2 – НИПЧИ / RAPI) 0 0 0

3 114 / 102 3 (2 – ПЧС / PCS,  
1 – НИПЧИ / RAPI) 0 0 0 0 0

4 102 / 112 0 0 0 0 0 0
5 0 / 114 н/п / n/p н/п / n/p 1 (ПЧС / PCS) 0 2 (ПЧС / PCS) 0

6 0 / 114 н/п / n/p н/п / n/p 3 (2 – ПЧС / PCS,  
1 – НИПЧИ / RAPI) 1 (НИПЧИ / RAPI) 1 (ПЧС / PCS) 1 (ПЧС / PCS)

7 0 / 114 н/п / n/p н/п / n/p 0 0 0 0
8 0 / 114 н/п / n/p н/п / n/p 0 0 2 (ПЧС/PCS) 0

9 0 / 95 н/п / n/p н/п / n/p 2 (1 – ПЧС / PCS,  
1 – НИПЧИ / RAPI) 0 0 1 (ПЧС / PCS)

10 0 / 108 н/п / n/p н/п / n/p 0 0 0 0
Итого 420 / 1097 3 (0,7 %) 2 (0,47 %) 14 (1,27 %) 4 (0,36 %) 5 (26,3 %) 2 (10,5 %)

Примечание :  н/п – не проводили.
No te :  n/p – not performed; PCS – Plague Control Station; RAPI – Research Anti-Plague Institute.
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с действующим сроком годности; применение обору-
дования, не адаптированного к наборам реагентов. 

По завершении цикла и оценки результатов ис-
следования шифрованных проб ответы по резуль-
татам направлялись в противочумные учреждения. 
Установлено, что на всех этапах исследований всеми 
участниками ВКК использовались зарегистрирован-
ные диагностические препараты и прошедшие по-
верку средства измерения, однако в ряде случаев по-
лучены неудовлетворительные результаты.

За весь период при проведении ВКК методом 
МФА ложноположительные результаты получены в 
трех (0,7 %) случаях (три лаборатории ПЧУ), лож-
ноотрицательные – в двух (0,47 %) случаях (две 
лаборатории ПЧУ). При проведении индикации 
Y. pestis методом ПЦР среди участников ВКК всего 
зарегистрировано 14 (1,27 %) ложноположительных 
результатов в 14 лабораториях ПЧУ, ложноотрица-
тельные результаты отмечены в четырех (0,36 %) 
случаях у четырех участников ВКК. По результатам 
ВКК установлено, что общее число неудовлетвори-
тельных ответов, полученных в лабораториях ПЧС, 
составило 56,5 %, в НИПЧИ – 43,5 %. Наличие та-
ких результатов может быть обусловлено нарушени-
ем протокола исследования, контаминацией иссле-
дуемых проб, несоблюдением надлежащих условий 
хранения и транспортирования панелей и наборов 
реагентов, недостаточной квалификацией персонала 
лабораторий. Техническая компетентность испыта-
тельной лаборатории во многом определяется ее ма-
териальным оснащением. Недостаточная оснащен-
ность лабораторий оборудованием и препаратами 
при внешнем контроле – это несоответствие, кото-
рое также приводит к недостоверности результатов. 
Анализ условий и результатов проведенного кон-
троля показал, что при выполнении исследований 
методом ПЦР в 26,3 % случаев применялись диа-
гностические наборы с истекшим сроком годности, 
в некоторых учреждениях при постановке ПЦР ис-
пользовались амплификаторы, не адаптированные к 
применяемым тест-системам (10,5 %), в остальных 
случаях, в том числе при проведении МФА, полу-
чение неудовлетворительных результатов связано с 
нарушением протокола исследований или недоста-
точной квалификацией специалистов.

При получении ответов с неудовлетворитель-
ными результатами исследований с использованием 
контрольных панелей шифрованных образцов мето-
дами ПЦР и МФА, лабораториями-участниками был 
проведен собственный анализ и установление при-
чин неудовлетворительного участия в циклах ВКК. 
На основании этого впоследствии ими были разра-
ботаны и проведены корректирующие мероприятия, 
осуществлена оценка рисков и результативности про-
веденных корректирующих действий. Результатом 
корректирующих мероприятий в лабораториях ПЧУ 
стало их дооснащение соответствующими прибо-
рами, разработка порядка и соблюдение сроков за-
купки диагностических препаратов, проведение 

тренировочных занятий или обучение специалистов. 
Получение повторного несоответствия результатов 
зарегистрировано только в одном учреждении, что 
указывает на отсутствие или недостаточность вы-
полненных мероприятий.

Таким образом, в период с 2011 по 2025 г. прове-
дено 10 циклов ВКК исследований с целью индика-
ции возбудителя чумы с применением шифрованных 
панелей. По результатам ВКК число ложноположи-
тельных проб при исследовании с помощью МФА 
составило 0,7 %, ложноотрицательных – 0,47 %; 
при индикации методом ПЦР количество ложно-
положительных случаев составило 1,27 %, ложно
отрицательных – 0,36 %. Проведенный нами анализ 
позволил установить возможные ошибки при осу-
ществлении исследований по индикации возбудите-
ля чумы в лабораториях ПЧУ и пути их устранения. 
Для исключения возможных ошибок и недопущения 
получения неудовлетворительных результатов в ла-
бораториях целесообразно обеспечивать внутрила-
бораторный контроль качества исследований, осу-
ществлять своевременную закупку диагностических 
препаратов и оснащение необходимым оборудова-
нием для проведения исследований, соблюдать реко-
мендации производителей тест-систем, в том числе 
в части использования адаптированных к методике 
приборов, подтверждать квалификацию персонала. 

Проведение процедуры ВКК на чуму в ПЧУ 
с применением шифрованных панелей образцов 
Y. pestis, имитирующих реальные биологические 
пробы, позволяет эффективно осуществлять кон-
троль индикации возбудителя чумы, обеспечить 
качество проводимых лабораторных исследований 
и гарантировать достоверность получаемых резуль
татов.
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Изучение структуры генов белков-регуляторов в штаммах геновариантов  
Vibrio cholerae О1 биовара Эль Тор, изолированных в разные годы  

седьмой пандемии холеры
1Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация; 

2Институт фармации, профилактической медицины и биомедицины, Саратовский государственный медицинский университет  
им. В.И. Разумовского, Саратов, Российская Федерация

Цель работы – сравнительный анализ структуры генов, кодирующих регуляторные белки в штаммах генова-
риантов Vibrio cholerae О1 биовара Эль Тор, выделенных на эндемичных и неэндемичных по холере территориях 
в разные годы седьмой пандемии холеры, и их филогенетический анализ. Материалы и методы. Использовали 
нуклеотидные последовательности полных геномов 75 токсигенных геновариантов V. cholerae О1 Эль Тор с ал-
лелями ctxB1 и ctxB7, представленных в NCBI GenBank, ENA, VGARus. Биоинформационный анализ проводили 
с применением алгоритма Blast (http://blast.ncbi), MEGA X. Филогенетический анализ осуществляли с исполь-
зованием сервера REALPHY. Результаты и обсуждение. Изучена структура 13 локусов (toxT, aphA, aphB, luxO, 
luxT, gntR, hapR, lysR_vc2383, lysR_vc1617, hns, vieA, carR, carS). Установлено стабильное сохранение в геноме 
всех штаммов генов aphB и carS, у 99 % – toxT, aphA и luxT. У всех геновариантов присутствует измененный ген 
gntR (G565A), кодирующий белок, репрессирующий ферментацию глюконата. Большинство геновариантов име-
ют интактный ген hapR, в отличие от референтного штамма N16961, у которого в этом гене делетирован тимин в 
позиции 219. Некоторые зарубежные штаммы включают дополнительные мутации в данном гене. Выявлена вы-
сокая вариабельность гена luxO. Мутации в других регуляторных генах накапливались постепенно и стабильно 
сохранялись. При филогенетическом анализе все изученные штаммы, выделенные в разных эндемичных странах 
и завезенные в РФ и сопредельные страны, четко разделились на четыре кластера в соответствии со структу-
рой регуляторных генов. Таким образом, высоковирулентные геноварианты, выделяемые в настоящее время на 
эндемичной территории и завозимые в РФ, имеют генотип hapR (insТ219), lysR_vc2383 (C110T), hns (G319A), 
lysR_vc1617 (A650C), vieA (C235T), carR (G265A). 
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Abstract. The aim of the work was to conduct a comparative analysis of the structure of genes encoding regulatory 
proteins in strains of Vibrio cholerae O1 biovar El Tor genovariants isolated in cholera endemic and non-endemic ter-
ritories in different years of the seventh cholera pandemic, and their phylogenetic analysis. Materials and methods. 
Nucleotide sequences of complete genomes of 75 toxigenic genovariants of V. cholerae O1 El Tor with ctxB1 and ctxB7 
alleles listed in NCBI GenBank, ENA, VGARus were used. Bioinformatics analysis was performed using the Blast al-
gorithm (http://blast.ncbi), MEGA X. Phylogenetic analysis was carried out using the REALPHY server. Results and 
discussion. The structure of 13 loci (toxT, aphA, aphB, luxO, luxT, gntR, hapR, lysR_vc2383, lysR_vc1617, hns, vieA, 
carR, carS) was studied. Stable preservation of the aphB and carS genes in the genome of all strains has been estab-
lished, and toxT, aphA, and luxT have been found in 99 % of them. All genovariants have an altered gntR gene (G565A) 
encoding a protein that represses gluconate fermentation. The majority of genovariants have an intact hapR gene, unlike 
the reference strain N16961, which has a thymine deletion at the position 219 in this gene. Some foreign strains include 
additional mutations in this gene. High variability of the luxO gene has been revealed. Mutations in other regulatory 
genes have been piling up gradually and stably persisted. During phylogenetic analysis, all the studied strains isolated 
in different endemic countries and imported to the Russian Federation and neighboring states fell under four clusters in 
accordance with the structure of regulatory genes. Thus, highly virulent genovariants currently isolated in the endemic 
territory and imported to the Russian Federation have the genotype hapR (insT219), lysR_vc2383 (C110T), hns (G319A), 
lysR_vc1617 (A650C), vieA (C235T), carR (G265A).
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Особо опасная инфекционная болезнь – холе-
ра – до сих пор остается угрозой для общественного 
здравоохранения всего мира, продолжается седь-
мая пандемия, вызванная токсигенными штаммами 
Vibrio cholerae O1 серогруппы биовара Эль Тор. За 
2024 г. Всемирной организацией здравоохранения 
зарегистрировано 762 830 случаев заболевания холе-
рой в 42 странах мира с 5448 летальными исходами. 
Неблагополучная эпидемиологическая ситуация по 
холере в эндемичных странах способствует завозу 
возбудителя туристами и трудовыми мигрантами в 
различные страны, в том числе и РФ [1, 2].

Как известно, основными факторами вирулент-
ности возбудителя холеры являются холерный ток-
син (ХТ) и токсин-корегулируемые пили адгезии 
(ТКПА). Возникновение геновариантов V. cholerae 
O1 Эль Тор, содержащих аллель гена ctxB классиче-
ского типа – ctxB1 из оперона ctxAB, кодирующего 
биосинтез холерного токсина, – еще больше обо-
стрило эпидемиологическую ситуацию по холере. 
Появление геновариантов с аллелем ctxB7, быстрое 
(взрывное) распространение данных штаммов при 
завозе на новую территорию, способность вызывать 
тяжелое течение болезни с выраженной степенью 
обезвоживания, высокая продукция холерного ток-
сина как in vivo, так и in vitro привели к тому, что 
данные штаммы стали обозначать как «гипервиру-
лентные» [3–7]. 

Необходимо отметить, что кроме ХТ и ТКПА 
у возбудителя холеры выявлено еще более 200 бел-
ков, функционально связанных с вирулентностью. 
Экспрессия генов, кодирующих данные белки, так 
же как и генов ctxАB и tcpA-F, контролируется на 
транскрипционном и трансляционном уровнях по-
средством сложных регуляторных сетей с участием 
как положительных, так и отрицательных факто-
ров транскрипции, зависит от взаимодействия этих 
факторов, способности реагировать на сигналы 
внешней среды и т.д. [8–10]. Высказывается пред-
положение, что повышение вирулентности гено-
вариантов V. cholerae О1 Эль Тор происходило по-
степенно и было связано с мутациями не только в 
генах ctxB и tcpA, но и в генах, ответственных за 
биосинтез регуляторных белков, в том числе: белка 
H-NS, который является негативным регулятором 
транскрипции генов ctxAB и tcpA; GntR, репресси-
рующего ферментацию глюконата в клетках и сни-
жающего продукцию ХТ и ТКПА; белков семей-
ства LysR транскрипционных регуляторов (vc2383, 
vc1617), регулирующих процесс колонизации; VieA, 
контролирующего содержание сигнальной моле-
кулы – 3´,5´-циклического дигуанинмонофосфата 
(c-di-GMP), который блокирует биосинтез основных 

факторов вирулентности [6, 11]. При этом структура 
генов ctxB и tcpA, кодирующих основные факторы 
вирулентности у геновариантов V. cholerae О1 Эль 
Тор, выделенных в разные годы текущей пандемии 
холеры на территории эндемичных и неэндемичных 
по холере стран, изучена достаточно детально, в то 
же время организация регуляторных белков, контро-
лирующих не только биосинтез факторов вирулент-
ности, но и другие процессы в клетках возбудителя, 
исследована фрагментарно. 

Цель работы – сравнительный анализ структу-
ры генов, кодирующих регуляторные белки в штам-
мах геновариантов V. cholerae О1 биовара Эль Тор, 
выделенных на эндемичных и неэндемичных по хо-
лере территориях в разные годы седьмой пандемии 
холеры, и их филогенетический анализ.

Материалы и методы

В работе использовали нуклеотидные после-
довательности полных геномов 75 геновариантов 
V. cholerae О1 Эль Тор, завезенных и выделенных на 
территории РФ и сопредельных стран, а также изо-
лированных в эндемичных странах Азии (Индия, 
Бангладеш, Непал, Йемен), Африки (Мозамбик, 
Демократическая Республика Конго (ДРК, DRC), 
Южно-Африканская Республика (SAR), Замбия, 
Зимбабве) и на Гаити с 1988 по 2025 г., представлен-
ных в базах данных NCBI GenBank, ENA и VGARus 
(табл. 1). Для последовательностей штаммов, кото-
рые были депонированы только в виде прочтений, 
проводились контроль качества прочтений с помо-
щью программы fastp v.0.24.0 и сборка с помощью 
алгоритма unicycler v.0.4.7. Для анализа структуры 
генов применяли алгоритм Blast (http://blast.ncbi) и 
программу UGENE. В качестве референтного ис-
пользовали геном V. cholerae N16961 (AE003852.1). 
Для проведения филогенетического анализа исполь-
зовали сервер REALPHY (http://realphy.unibas.ch). 
Визуализацию полученных результатов осуществля-
ли на платформе iTOL.

Результаты и обсуждение

Анализ структуры регуляторных генов. 
Проведено исследование структуры 13 регуля-
торных генов: toxT, aphA, aphB, luxO, luxT, gntR, 
hapR, семейства lysR транскрипционных регу-
ляторов (vc2383, vc1617), hns, vieA, carR, carS – 
у 75 штаммов холерных вибрионов. В результате 
определены аллели указанных локусов и частота 
их встречаемости (табл. 1). Среди изученных ге-
нов наибольшая стабильность отмечена для генов 
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Таблица 1 / Table 1
Аллели регуляторных генов, обнаруженные в исследуемых штаммах V. cholerae О1 Эль Тор

Alleles of regulatory genes detected in the studied strains of V. cholerae O1 El Tor

Ген 
Gene

Позиция в геноме
Position in the genome  
of V. cholerae N16961  

(GenBank NCBI No. AE003852.1)

Аллель / Allele Количество штаммов,  
содержащих аллель гена

The number of strains containing  
a gene allele

Число
Number

Характеристика
Feature

абс. / abs. %
gntR

vc0289
298752–299750 1 G565A 75 100,00

aphB
vc1049

1119081–1119980 1 int 75 100,00

luxT
vcA0917

870338–870823
(AE003853.1)

1
int 74 98,67

н/д / n/a 1 1,33
carS

vc1319
1402325–1403647 1 int 75 100,00

toxT
vc0838

899896–900726 2
int 63 84

G436A 1 1,33
н/д / n/a 11 14,67

aphA
vc2647

2821501–2822040 2
int 74 98,67

T275G 1 1,33

hns
vc1130

1198167–1198580 2
G319A 62 82,67

int 13 17,33

vieA
vc1652

1780981–1782735 2
C235T 43 57,33

int 32 42,67

lysR
vc1617

1729989–1730879 2
A650C 58 77,33

int 17 22,67

carR
vc1320

1403673–1404377 2
int 55 73,33

G265A 20 26,67

lysR
vc2383

2547605–2548465 3
C110T 62 82,67

int 12 16
C92T, C110T 1 1,33

hapR
vc0583

612566–613176 7

int 69 92
ΔT219 1 1,33
G349A 1 1,33

insGCAGAT127 1 1,33
Δ550GGTG 1 1,33

G353A 1 1,33
G113A 1 1,33

luxO
vc1021

1090250–1091617 16

int 55 73,33
T62A 1 1,33
T98C 1 1,33
T176A 1 1,33

insCGTGTTTATGACCGCTCA213 1 1,33
G268T 1 1,33
G271A 1 1,33
T287G 4 5,33
C302T 1 1,33
T323C 1 1,33
G331A 1 1,33
G424T 3 4
C527T 1 1,33
C656T 1 1,33
G956A 1 1,33
T958G 1 1,33

Примечания :  int – последовательность интактная; н/д – изучить последовательность не удалось из-за наличия разрыва в контигах.

No te s :  int – the sequence is intact; n/a – the sequence could not be analyzed due to a gap in the contigs.
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gntR, aphB, luxT, carS – образование только одно-
го аллеля, gntR характеризуется наличием еди-
ничной мутации, а aphB, luxT, carS имеют после-
довательность, полностью идентичную таковой 
референс-штамма. По два аллеля имели гены toxT, 
aphA, hns, vieA, lysR_vc1617, carR, три аллеля –  
ген lysR_vc2383. У гена hapR обнаружено семь ал-
лелей, и наиболее вариабельным оказался ген luxO, 
у которого обнаружено 16 аллелей (табл. 1). 

В геноме всех изученных геновариантов, как вы-
деленных в РФ и сопредельных странах, так и цир-
кулирующих на эндемичных территориях, выявлена 
мутация (G565A) в гене gntR, кодирующем регуля-
торный белок семейства GntR, который репрессирует 
ферментацию глюконата в клетках. Известно, что в 
результате продукции мутантного белка GntR с изме-
ненным лиганд-связывающим участком (замена ами-
нокислот A189T) у геновариантов не только увеличи-
вается транскрипция генов, участвующих в фермен-
тации глюконата, но и повышаются колонизирующие 
свойства и продукция холерного токсина [6]. 

Установлено, что в геноме большинства штам-
мов нуклеотидная последовательность гена toxT 
интактная. Исключение составил штамм V. cholerae 
М-3210, выделенный в 2023 г. из речной воды 
г. Ростова-на-Дону, у которого присутствие несино-
нимичной замены G436A привело к продукции му-
тантного белка ТохТ с заменой валина на изолейцин 
в позиции 146. Согласно литературным данным, 
указанная мутация не влияет на функциональную 
активность этого белка [12].

У большинства изученных штаммов не изменя-
ется структура генов aphA и aphB. Обнаружен толь-
ко один штамм V. cholerae NALMLE19 (Бангладеш, 
2016), имеющий в гене aphA мутацию T275G. 
Стабильное сохранение структуры данных генов мо-
жет указывать на важную роль кодируемых ими бел-
ков в биологии возбудителя холеры. Так, белок AphA 
контролирует не только биосинтез ХТ и ТКПА, но и 
процесс формирования биопленки, а также фермен-
тацию глюкозы до ацетоина, имеющего нейтральный 
рН, что способствует активному росту вибрионов 
Эль Тор в условиях присутствия данного углевода 
(в том числе в тонком кишечнике человека) [13–15].

Во всех изученных штаммах, за исключением 
одного, не изменяется структура luxT. Белок LuxT 
выполняет те же функции, что и LuxO – репресси-
рует транскрипцию hapR, непосредственно связы-
ваясь с его промоторной областью, что приводит к 
блокированию продукции негативного регулятора 
транскрипции основных факторов вирулентности – 
белка HapR [16]. Обнаружен только один штамм 
V. cholerae 89 (Украина, Ялта, 2010), в котором ген 
luxT не выявлен. 

При сравнительном анализе структуры гена 
luxО выявлена его значительная вариабельность, как 
у штаммов V. cholerae О1 Эль Тор, выделенных в РФ 
и сопредельных странах, так и циркулирующих на 
эндемичных территориях, порядка 28 % изученных 
штаммов имели различные мутации в данном гене. 
Мутации в этом гене, как правило, уникальны, встре-
чаются однократно (табл. 2), за исключением замены 

Таблица 2 / Table 2
Характеристика штаммов V. cholerae O1 Эль Тор, использованных в работе, и структура их регуляторных генов

Characteristics of V. cholerae O1 El Tor strains used in the work and the structure of some regulatory genes

№
Штамм 
Strain

GenBank assembly /  
SRA run /  
VGArus id

Год и место  
выделения*

The year and site  
of isolation*

Аллель 
гена 
ctxB
ctxB 
gene 
allele

Структура гена / Gene structure

hapR
vc0583

lysR
vc2383

hns
vc1130

vieA
vc1652

lysR
vc1617

carR
vc1320

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
1 N16961** GCA_003063785.1 1975, Bangladesh ctxB3 ΔT219 int int int int int
2 P13762 GCA_000006745.1 1988, Uzbekistan ctxB1 int int int int int int
3 V212-1 ERR018125 1991, India ctxB1 int int int int int int
4 PRL64 GCA_001261075.1 1992, India ctxB1 int C110T G319A int A650C int
5 М1270 GCA_008632395.1 1993, RF, Tatarstan ctxB1 int int int int int int
6 М1275 GCA_001517845.1 1993, RF, Dagestan ctxB1 ΔT219 int int int int int
7 MJ-1236 GCA_000022585.1 1994, Bangladesh ctxB1 int int int int int int
8 М-1293 GCA_000705295.1 1994, RF, Dagestan ctxB1 int int int int int int
9 20-А-11 GCA_003056705.1 1995, Ukraine ctxB1 int int int int int int
10 R17644 GCA_000965285.1 1997, RF, Achinsk ctxB1 int C110T G319A int int int
11 М1327 GCA_001641765.1 1998, RF, Dagestan ctxB1 int C110T int int int int
12 CP1033 GCA_000304755.1 2000, Mexico ctxB1 int int int int int int
13 G4222 GCA_000338075.1 2001, SAR ctxB1 int int int int int int
14 М1344 GCA_002196275.1 2001, RF, Tatarstan ctxB1 int C110T G319A int A650C int
15 MQ1795 GCA_018073345.1 2001, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A C235T A650C int
16 KS493 SRR1944502 2001, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A C235T A650C int
17 CIRS101 GCA_000175695.1 2002, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A C235T A650C int
18 CP1038 GCA_000279325.1 2003, Zimbabwe ctxB1 int C110T G319A C235T A650C int
19 М1429 GCA_000960915.1 2004, RF, Bashkortostan ctxB1 int C110T G319A C235T A650C int
20 CP1041 GCA_000279245.1 2004, Zambia ctxB1 int C110T G319A int int int
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Окончание табл. 2 / Ending of table 2
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

21 MBN17 GCA_001250795.1 2004, India ctxB1 G349A C110T G319A C235T A650C int
22 4339 GCA_001260335.1 2004, India ctxB1 int C110T G319A int A650C int
23 RND18826 GCA_000500735.1 2005, RF, Tver ctxB1 int C110T G319A C235T A650C int
24 1362 GCA_001260295.1 2005, Mozambique ctxB1 int int int int int int
25 KS406 SRR1944203 2005, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A int A650C int
26 Р-18899 GCA_000966395.1 2006, RF, Murmansk ctxB1 int C110T G319A C235T A650C int
27 4488 ERR025369 2006, India ctxB1 int C110T G319A int A650C int
28 4585 GCA_001252895.1 2007, India ctxB1 int C110T G319A int A650C int
29 4600 GCA_001253055.1 2007, India ctxB1 insGCAGAT127 C110T G319A int A650C int
30 BGD109 DRR189279 2009, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A int A650C int
31 IDH-01728 DRR069032 2009, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int

32 2011EL-1939
SRR892295
SRR892292

2009, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int

33 L3226 GCA_000600255.1 2010, RF, Moscow ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
34 RND19191 GCA_000710455.1 2010, RF, Moscow ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
35 89 GCA_002196135.1 2010, Ukraine ctxB1 int int int int int int
36 VC-20 SRR308723 2010, Nepal ctxB1 int C110T G319A int A650C int
37 VC-26 SRR308727 2010, Nepal ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
38 HC-19A1 GCA_000234965.1 2010, Haiti ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
39 IDH-03291 DRR069047 2010, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
40 2011EL-301 GCA_000257415.2 2011, RF, Taganrog ctxB1 int C110T G319A C235T A650C int
41 76 GCA_001899465.1 2011, Ukraine ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
42 153 GCA_023488285.1 2011, Ukraine ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
43 BGD117 DRR189285 2011, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A int A650C int
44 IDH-03997 DRR069059 2011, India ctxB7 int C110T G319A C235T int G265A
45 IDH-04808 GCA_015741645.1 2012, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
46 М1509 GCA_002196325.1 2012, RF, Moscow ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
47 IDH-04986 GCA_018036965.1 2013, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
48 3265/80 GCA_000786345.1 2014, RF, Moscow ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
49 81 GCA_000786335.1 2014, RF, Rostov ctxB1 int C110T G319A C235T A650C int
50 BCH-04818 GCA_018036845.1 2014, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
51 HC1763_2014 GCA_015793035.1 2014, Haiti ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
52 NALMLE45 GCA_009858375.1 2015, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A int A650C int
53 BGD126 GCA_018074485.1 2015, Bangladesh ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
54 IDH-07665 GCA_015748765.1 2015, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C int
55 IDH-08148 GCA_004309765.1 2015, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
56 NALMLE41 GCA_009858355.1 2016, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A int A650C int
57 NALMLE19 GCA_013414485.1 2016, Bangladesh ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A

58 IDH-09473 GCA_015748685.1 2016, India ctxB7 G113A C92T, 
C110T G319A C235T A650C G265A

59 IDH-09620 GCA_015748665.1 2016, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
60 THSTI_56650 ERR2270660 2016–2017, Yemen ctxB7 G353A C110T G319A C235T A650C G265A
61 THSTI_56695 ERR2270661 2016–2017, Yemen ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
62 BFS019 GCA_020796745.1 2017, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A int A650C int
63 NALMLE37 GCA_009858475.1 2017, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A int A650C int
64 CTMA_1402 GCA_015750885.2 2017, DRC ctxB1 int C110T G319A int int int
65 KOL18B3-1 GCA_013378485.1 2018, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
66 NALMLE31 GCA_009858595.1 2018, Bangladesh ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
67 BFS475 GCA_020796565.1 2018, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A int A650C int
68 BFS495 GCA_020799065.1 2019, Bangladesh ctxB1 int C110T G319A int A650C int
69 BFS496 GCA_020799045.1 2019, Bangladesh ctxB7 Δ550GGTG C110T G319A C235T A650C G265A
70 BFS1 GCA_020796785.1 2019, Bangladesh ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
71 DMAVC22 GCA_025220695.1 2022, Bangladesh ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
72 G20253094 ERR12207951 2022, India ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
73 М3210 micr026579 2023, RF, Rostov ctxB1 int int int int int int
74 М3208 micr026578 2023, RF, Tambov ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
75 M-4919 – 2025, RF, Moscow ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A
76 M-4912 – 2025, RF, Voronezh ctxB7 int C110T G319A C235T A650C G265A

Примечания :  * жирным шрифтом обозначены штаммы, выделенные на территории РФ и сопредельных стран; ** референс-штамм V. cho
lerae O1 Эль Тор; ins – инсерция; int – последовательность гена соответствует референс-штамму.

No te s :  * strains isolated in the Russian Federation and neighboring countries are shown in bold; ** reference strain V. cholerae O1 El Tor; ins – inser-
tion; int – gene sequence corresponds to the reference strain.
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T287G, обнаруженной в четырех штаммах V. cholerae. 
Три из них выделены в 2010 г. в Непале (VC-26), на 
Украине (89) и в Москве (L3226), и один – в 2003 г. 
в Зимбабве (CP1038). Еще одна повторяющаяся за-
мена в этом гене – G424T, обнаруженная только у 
штаммов, выделенных на территории России в раз-
личные годы: RND18226 (2005, Тверь), 2011EL-301 
(2011, Таганрог) и 81 (2014, Ростов-на-Дону).

Далее нами изучена структура гена hapR, ко-
дирующего белок-репрессор продукции основных 
факторов вирулентности ХТ и ТКПА. В референс-
штамме V. cholerae N16961 О1 Эль Тор в гене hapR 
в позиции 219 делетирован нуклеотид (тимин), что 
приводит к сдвигу рамки считывания и биосинтезу 
функционально неактивного белка HapR данным 
штаммом [17]. В результате проведенного анализа 
показано, что большинство изученных штаммов со-
держат интактный ген hapR длиной 612 п.н., и толь-
ко у одного штамма М1275 (РФ, Дагестан, 1993) 
в его последовательности присутствует делеция 
тимина в позиции 219, приводящая к сдвигу рамки 
считывания и биосинтезу функционально неактив-
ного белка HapR. Такая делеция встречается у неко-
торых штаммов обоих биоваров, к числу которых от-
носятся референс-штамм V. cholerae N16961 Эль Тор 
и классический О395 [17]. Кроме того, у некоторых 
зарубежных штаммов присутствуют и другие точеч-
ные мутации в данном гене (G113A, G349A, G353A), 
влияние которых на функциональную роль белка 
HapR не установлено. У штамма V. cholerae BFS496 
(Бангладеш, 2019) выявлена делеция четырех нук
леотидов (Δ550GGTG), что привело к сдвигу рамки 
считывания, изменению аминокислотного состава 
белка и, вполне вероятно, к потере его функцио-
нальной активности. В гене hapR штамма V. cholerae 
4600 (Индия, 2007) присутствует инсерция шести 
нуклеотидов (insGCAGAT127), что привело к появ-
лению двух дополнительных аминокислот в белке 
HapR. Стоит отметить, что наличие функциональ-
ного белка HapR не оказывает заметного влияния на 
вирулентность штаммов, так как экспериментально 
полученные штаммы V. cholerae О1 Эль Тор с деле-
тированным геном hapR были полностью вирулент-
ными [18].

Геновариант V. cholerae М1327 (Дагестан, 1998) 
с измененной структурой транскрипционного регу-
лятора семейства lysR vc2383 (C110T) был завезен в 
РФ в 1998 г. К сожалению, нам не удалось выявить 
штаммы с полностью идентичным аллельным про-
филем среди циркулирующих на эндемичной терри-
тории, поэтому ответить на вопрос, когда и на какой 
территории впервые возникли штаммы с указан-
ной мутацией, пока не представляется возможным. 
Вполне вероятно, что данные штаммы были немно-
гочисленными и их быстро заменили геноварианты 
с другой структурой регуляторных генов.

В 1997 г. вспышка холеры в г. Ачинске (завоз 
из Казахстана) была вызвана штаммами V. cholerae 
R17644, которые наряду с мутациями в генах gntR 
(G565A), lysR_vc2383 (C110T) включали измененный 

hns (G319A). Мутация (G319A) в гене hns привела к 
замене аминокислот (G107S) в ДНК-связывающем 
участке белка H-NS. Штаммы с подобной структурой 
регуляторных генов обнаружены в Замбии (2004 г.) и 
ДРК (2017 г.). Возможно, геноварианты с указанным 
генотипом впервые возникли на Африканском кон-
тиненте. В странах Азии геноварианты V. cholerae 
О1 Эль Тор с таким сочетанием измененных регу
ляторных генов не выявлены. Необходимо отметить, 
что белок H-NS относится к ксеногенным сайленсе-
рам, которые подавляют экспрессию приобретенных 
чужеродных генов, расположенных на мобильных 
генетических элементах, пока продукты данных ге-
нов не понадобятся клеткам. У холерного вибриона 
данный белок в зависимости от фазы роста влияет 
на экспрессию около 18 % генов. В том числе он 
репрессирует транскрипцию генов вирулентно-
сти, обеспечивающих подвижность и хемотаксис, 
а также участвующих в формировании биопленки 
[19, 20]. В том числе установлено, что мутантный 
белок H-NS теряет способность связываться с ДНК 
и репрессировать транскрипцию гена toxT, что при-
водит к увеличению продукции белка ТохТ, и вслед-
ствие этого возрастает биосинтез ХТ и ТКПА и по-
вышаются вирулентные свойства штаммов [11]. В то 
же время сведения о том, как изменяются другие 
свойства геновариантов, синтезирующих мутантный 
белок H-NS, пока отсутствуют.

Штаммы с интактным геном hapR и изменен-
ной структурой одновременно четырех генов – gntR 
(G565A), lysR_vc2383 (C110T), hns (G319A) и lysR_
vc1617(A650C) – циркулировали в Индии в 1992 г. 
В РФ штаммы V. cholerae с указанным генотипом 
вызвали вспышку холеры в Татарстане в 2001 г. 
(табл. 2). 

Мутация в гене vieA (C235T), в результате ко-
торой произошла замена аминокислот (L79F) в ре-
цепторном домене белка VieA, впервые выявлена 
в штаммах V. cholerae, выделенных на территории 
Бангладеш в 2001 г.: KS493 и MQ1795. В 2004 г. 
штамм с генотипом gntR (G565A), hapR (int), lysR_
vc2383 (C110T), hns (G319A), lysR_vc1617 (A650C), 
vieA (C235T) был занесен в РФ (М1429, Башкортостан, 
завоз из Таджикистана). Можно высказать предпо-
ложение, что в Таджикистан данный штамм попал 
из Бангладеш, так как в Индии и странах Африки в 
это время циркулировали изоляты с интактным vieA. 
Однако в Бангладеш и в 2019 г. еще встречались 
штаммы с неповрежденным геном vieA (табл. 2). По 
данным литературы, штаммы, имеющие мутацию в 
белке H-NS (G107S), становятся высоковирулентны-
ми, но при этом чувствительными к действию стрес-
совых факторов, в том числе желчи, антимикробных 
пептидов, присутствующих в кишечнике человека. 
Однако в результате биосинтеза мутантного белка 
VieA (L79F) происходит восстановление устойчиво-
сти геновариантов V. cholerae О1 Эль Тор к повреж-
дающим факторам макроорганизма [7].

Стоит отметить, что в ранее проведенной работе 
при анализе «гипервирулентного» штамма V. chole
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rae MQ1795 (Бангладеш, 2001) установлено, что его 
высокая вирулентность обусловлена генотипом hapR 
(int), hns (G319A), vieA (C235T), luxO (С656Т) [4, 11]. 
Однако штаммы с данной структурой регуляторно-
го гена luxO (С656Т) не были обнаружены ни среди 
V. cholerae О1 Эль Тор, выделенных на эндемичной 
территории, ни при исследовании изолятов, завезен-
ных в РФ и сопредельные страны. 

Далее была исследована структура генов carRS 
оперона. В ранее проведенной работе показано, что 
белок CarR повышает вирулентность возбудителя 
in vivo и способствует устойчивости патогена в ки-
шечнике хозяина. Данный белок, действующий со-
вместно с CarS, увеличивает способность V. cholerae 
О1 биовара Эль Тор к колонизации эпителиоцитов. 
Кроме того, в присутствии катионных антимикроб-
ных пептидов (HD-5, α-дефензин, β-дефензин), про-
дуцируемых эпителиальными клетками хозяина, 
CarR регулирует экспрессию генов almEFG оперона, 
продукты которого участвуют в модификации липи-
да А липополисахарида клеточной стенки, что при-
дает бактериям устойчивость к действию катионных 
пептидов [21]. В результате проведенного анали-

за установлено, что нуклеотидная последователь-
ность гена carS сохраняется интактной у всех изу-
ченных штаммов, в то же время в гене carR штам-
ма V. cholerae IDH-03997, выделенного в Индии в 
2011 г., обнаружена мутация (G265A), приводящая 
к смене аминокислот D89N и биосинтезу функцио-
нально неактивного белка CarR. В РФ геноварианты 
с мутацией в шести генах, включая и carR, были за-
везены уже в 2012 г. [22]. При этом роль измененно-
го белка CarR в вирулентности геновариантов пока 
не изучена. В Бангладеш штаммы с мутированным 
геном carR обнаруживались в 2016 г. Однако как в 
Индии, так и Бангладеш в последующие годы вы-
делялись штаммы с интактной структурой данного 
гена. Геноварианты V. cholerae О1 Эль Тор, занесен-
ные в 2025 г., также имели изученные гены с мута-
циями.

Филогенетический анализ. На заключитель-
ном этапе работы проведен филогенетический 
анализ последовательностей полных геномов ис-
следуемых штаммов. В результате геноварианты, 
завезенные на территорию РФ и сопредельных 
стран, а также выделенные на эндемичных террито-

Филогенетическое дерево, по
строенное методом maximum like
lihood относительно нуклеотидной 
последовательности полного ге
нома референс-штамма V. chole
rae N16961 O1 Эль Тор. Черные 
квадраты на диаграмме обозначают 
присут-ствие измененных генов, 
белые квадраты – структура гена 
идентична референс-штамму V. cho
lerae N16961 O1 El Tor

Phylogenetic tree constructed using 
the maximum likelihood method rela-
tive to the nucleotide sequence of the 
complete genome of the reference 
strain V. cholerae N16961 O1 El Tor. 
Black squares indicate the presence 
of altered genes; white squares indi-
cate that the gene structure is identi-
cal to the reference strain V. cholerae 
N16961 O1 El Tor
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риях, распределились по кластерам согласно струк-
туре регуляторных генов (рисунок). В I кластер 
вошли штаммы с генотипом gntR (G565A), hapR, 
lysR_vc2383, hns, lysR_vc1617, vieA, carR. Вторую 
кладу (II) составили штаммы со следующими ал-
лельными вариантами генов: gntR (G565A), hapR, 
lysR_vc2383 (C110T), hns (G319A), lysR_vc1617, vieA, 
carR. Третий кластер (III) включал штаммы с гено-
типом gntR (G565A), hapR, lysR_vc2383 (C110T), hns 
(G319A), lysR_vc1617 (A650C), vieA, carR. Четвертая 
группа (IV) состояла из штаммов с генотипом gntR 
(G565A), hapR, lysR_vc2383 (C110T), hns (G319A), 
lysR_vc1617 (A650C), vieA (C235T), carR, в этой 
группе отдельный подкластер образовали штаммы с 
аллелем ctxB7 и генотипом gntR (G565A), hapR, lysR_
vc2383 (C110T), hns (G319A), lysR_vc1617 (A650C), 
vieA (C235T), carR (G265A). Стоит отметить также, 
что штаммы RND18226 (2005, Тверь), 2011EL-301 
(2011, Таганрог) и 81 (2014, Ростов-на-Дону), с не 
повторяющейся больше заменой G424T в гене luxO, 
формируют отдельную маленькую ветвь, имеющую 
общего предка со штаммом CP1038, выделенным в 
Зимбабве в 2003 г.

Таким образом, мутации в регуляторных генах 
в геноме геновариантов V. cholerae О1 Эль Тор на-
капливались постепенно, и в итоге высоковирулент-
ные штаммы, выделяемые в настоящее время на эн-
демичной территории и завозимые в РФ, имеют ге-
нотип hapR (int), lysR_vc2383 (C110T), hns (G319A), 
lysR_vc1617 (A650C), vieA (C235T), carR (G265A). 
Замещение геновариантов с одним генотипом на 
другой в эндемичных странах происходило не одно-
моментно, и некоторое время штаммы с неизменен-
ной структурой и с мутациями циркулировали со-
вместно. Завоз штаммов геновариантов V. cholerae 
О1 Эль Тор с мутациями в регуляторных генах в РФ 
и сопредельные страны совпадает с их появлением 
на эндемичной территории. Мутации в генах gntR 
(G565A) и carR (G265A) являются генетическими 
метками геновариантов V. cholerae О1 Эль Тор и по-
зволяют их идентифицировать (gntR) и выявлять со-
временные высоковирулентные штаммы (carR). При 
филогенетическом анализе все изученные штаммы, 
выделенные в разных эндемичных странах и заве-
зенные в РФ и сопредельные страны, четко раздели-
лись на кластеры в соответствии со структурой регу-
ляторных генов.
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Применение новой основы питательных сред – пептона из фибрина –  
в производстве препаратов для фагодиагностики чумы и холеры

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

ФКУН Российский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора является единственным про-
изводителем зарегистрированных на территории РФ медицинских изделий для фагодиагностики чумы и хо-
леры. Основной стадией изготовления диагностических бактериофагов является их накопление в культуре 
штамма-продуцента, предполагающее использование питательных сред (ПС) на различной белковой основе. 
Исследователями отмечаются все более учащающиеся случаи нестандартности последних, что нередко приводит 
к ухудшению качественно-количественных показателей фаголизатов. Цель работы – исследование возможности 
применения пептона из фибрина в качестве альтернативной основы питательных сред на этапе накопления бак-
териофагов в производстве препаратов для фагодиагностики чумы и холеры. Материалы и методы. В качестве 
штаммов-продуцентов использовали Yersinia pestis EV НИИЭГ и специфичные к нему бактериофаги – диагно-
стический Покровской и Л-413С; Vibrio cholerae cholerae O1 145 и V. cholerae El Tor O1 75М и специфичные к 
ним бактериофаги – классический (С) и эльтор (XII и XV) соответственно. Контроль активности и специфич-
ности чумных бактериофагов, накопленных на экспериментальных ПС, проводили используя штаммы Y. pestis и 
Y. pseudotuberculosis I–VI серотипов. Контроль активности и специфичности холерных бактериофагов, накоплен-
ных на экспериментальных ПС, проводили используя соответствующие штаммы V. cholerae cholerae и V. cholerae 
El Tor O1. Состав жидких ПС на основе пептона из фибрина в зависимости от потребностей культивируемых ми-
кроорганизмов отличался по показателям: аминному азоту, содержанию кофакторов неорганической и органиче-
ской природы, водородному показателю. Результаты и обсуждение. Применение пептона из фибрина в качестве 
основы ПС для накопления чумных (Покровской и Л-413С) и холерных (С, XII и XV) бактериофагов показало не 
уступающий или превосходящий результат в сравнении с контрольными питательными средами, нормируемыми 
производственными документами. Экспериментальные серии бактериофагов, в сравнении с коммерческими пре-
паратами, показали соответствие требованиям нормативной документации.

Ключевые слова: бактериофаги, пептон, питательные среды, фибрин, холера, чума.
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K.I. Kholmatov, N.I. Vakhrushina, K.S. Gumayunova, O.S. Zinina, V.A. Bentsler, S.V. Astaf’eva, 
M.M. Chalbushev, A.A. Mal’kova, M.V. Ovchinnikova, A.V. Komissarov, E.G. Abramova
Application of a New Nutrient Medium Substrate – Peptone Made from Fibrin –  
in the Production of Preparations for the Phage Diagnostics of Plague and Cholera
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation

Abstract. The Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor is the only manufacturer 
of medical products for phage diagnostics of plague and cholera registered in the Russian Federation. The main stage of  
diagnostic bacteriophage production is their accumulation in the producer strain culture, which involves the use of nutri-
ent media (NM) with various protein bases. Researchers have noted an increasing number of cases of non-standardization 
of the latter, which often leads to deterioration in the qualitative and quantitative parameters of phage lysates. The aim 
of the work was to investigate the possibility of using fibrin peptone as an alternative basis for nutrient media at the stage 
of bacteriophage accumulation in the production of preparations for phage diagnostics of plague and cholera. Materials 
and methods. Yersinia pestis EV NIIEG was used as producer strain together with specific bacteriophages such as dia
gnostic Pokrovskaya and L-413C ones; Vibrio cholerae cholerae O1 145 and V. cholerae El Tor O1 75M and their spe-
cific bacteriophages – classical (C) and El Tor (XII and XV), were also used, respectively. The activity and specificity of 
plague bacteriophages accumulated on experimental nutrient media were tested using Y. pestis and Y. pseudotuberculosis 
strains, serotypes I–VI. The activity and specificity of cholera bacteriophages accumulated on experimental nutrient me-
dia were monitored using the corresponding strains of V. cholerae cholerae and V. cholerae El Tor O1. The composition 
of liquid nutrient media based on fibrin peptone varied depending on the needs of the cultured microorganisms in terms of 
the following parameters: amine nitrogen, inorganic and organic cofactor content, and hydrogen index. Results and dis-
cussion. The use of fibrin peptone as a nutrient medium base for the accumulation of plague (Pokrovskaya and L-413S) 
and cholera (C, XII, and XV) bacteriophages has demonstrated the results equal to or superior to those of control nutrient 
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Эпидемиологическая ситуация и прогноз по 
чуме и холере в последнее десятилетие продолжа-
ют оставаться неблагоприятными во многих странах 
мира, в том числе в Российской Федерации [1, 2]. На 
сегодняшний день в лабораторной диагностике чумы 
и холеры, наряду с молекулярно-генетическими ме-
тодами, остаются актуальными серологические и 
бактериологические методы исследований. Согласно 
МУ 3.1/4.2.4065-24 «Эпидемиологический надзор в 
природных очагах чумы на территории Российской 
Федерации: мониторинг, диагностика, профилакти-
ка» и МУК 4.2.3746-22 «Организация и проведение 
лабораторной диагностики холеры в лабораториях 
различного уровня», данные методы предусматри-
вают использование соответствующих медицинских 
изделий для in vitro диагностики (МИ ИВД) с целью 
индикации, идентификации и дифференциации воз-
будителей чумы и холеры, в том числе и препаратов 
для фагодиагостики.

В Российской Федерации единственным произ-
водителем препаратов для фагодиагностики чумы 
и холеры является ФКУН Российский противочум-
ный институт «Микроб» Роспотребнадзора [3]. При 
производстве указанных препаратов на стадии по-
лучения полуфабрикатов-фаголизатов традиционно 
используют жидкие и плотные бактериальные пита-
тельные среды (ПС) из пищевого белкового сырья. 
Применение перечисленных основ ПС в производ-
стве указанных МИ ИВД обусловливает высокую 
стоимость выпускаемых препаратов [4]. В настоя-
щее время отмечается увеличение нестандартно-
сти ПС, в ряде случаев приводящей к ухудшению 
показателя их эффективности на этапе накопления 
бактериофагов в производстве препаратов для фа-
годиагностики чумы и холеры [5]. Снижение себе-
стоимости препаратов диагностических бактерио-
фагов может быть достигнуто за счет использова-
ния в технологии производства сред из непищевого  
сырья [6].

Одной из основных функций бактериальных 
ПС, используемых в производстве препаратов для 
фагодиагностики чумы и холеры, является обеспече-
ние воспроизводимости процесса культивирования и 

максимального накопления биомассы гомологичной 
культуры, а на стадии получения полуфабрикатов-
фаголизатов – максимального накопления активных 
и специфичных вирусных частиц в отношении соот-
ветствующего возбудителя. Применение нестандарт-
ных питательных основ не гарантирует получения 
полуфабриката-фаголизата с уровнем активности, 
обеспечивающим диагностическую ценность гото-
вого препарата.

В ФКУН Российский противочумный институт 
«Микроб» Роспотребнадзора разработана техноло
гия производства сухого пептона из фибрина из отхо-
дов производства профилактического иммунобиоло-
гического лекарственного препарата «Иммуноглобу
лин антирабический жидкий, раствор для инъек-
ций» по модифицированному способу Мартена [7]. 
Пептон обладает следующими физико-химическими 
характеристиками: порошок бело-желтого цвета, 
полностью растворимый в воде; аминный азот – 
1,34 %; общий азот – 5,74 %; полипептиды – 5,2 %; 
степень расщепления белка – 23,46 %, общее со-
держание аминокислот – 49,32 %; содержание сво-
бодных аминокислот – 10,06 %. Препарат содержит 
необходимое количество основных аминокислот, по-
требляемых патогенными биологическими агентами 
(ПБА), и может быть использован в качестве белко-
вой основы для изготовления бактериальных ПС. 

Целью нашей работы являлось исследование 
возможности применения пептона из фибрина в ка-
честве альтернативной основы ПС на этапе накопле-
ния бактериофагов в производстве препаратов для 
фагодиагностики чумы и холеры. Для достижения 
поставленной цели были определены следующие 
задачи исследования: 1) подобрать оптимальные со-
ставы ПС на основе пептона из фибрина и изучить 
их биологические показатели качества при накоп
лении бактериофагов, специфичных в отношении 
Yersinia pestis и Vibrio cholerae, в сравнении с про-
изводственными ПС; 2) получить образцы чумных и 
холерных бактериофагов в лиофилизированном виде 
и сравнить их с коммерческими сериями препаратов 
для фагодиагностики чумы и холеры на соответствие 
требованиям нормативной документации.

media specified by production regulations. Experimental bacteriophage series, compared with commercial preparations, 
showed compliance with regulatory requirements.
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Материалы и методы

В качестве штаммов-продуцентов использовали 
Y. pestis EV НИИЭГ и специфичные к нему бактерио
фаги – диагностический Покровской (далее – бакте-
риофаг Покровской) и Л-413С; V. cholerae cholerae 
O1 145 и V. cholerae El Tor O1 75М и специфичные к 
ним бактериофаги – классический (С) и эльтор (XII 
и XV) соответственно. 

Контроль активности и специфичности чумных 
бактериофагов, накопленных на эксперименталь-
ных ПС, проводили используя штаммы Y. pestis и 
Y. pseudotuberculosis I–VI серотипов. 

Контроль активности и специфичности холер-
ных бактериофагов, накопленных на эксперимен-
тальных ПС, проводили используя соответствующие 
штаммы V. cholerae cholerae и V. cholerae El Tor O1.

Все культуры получены из Государственной кол-
лекции патогенных бактерий ФКУН Российский про-
тивочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора.

Пептон из фибрина получали протеолизом фи-
брина пепсином при следующих условиях [7]: рас-
ход ферментного препарата – 14 г на 1 кг фибрина; 
гидромодуль 1:2; температура – плюс 42 °С; рН – 
2,0; время протеолиза – 18 ч. Сухую форму пептона 
из фибрина получали путем лиофилизации жидкого 
препарата на сублимационной сушильной установке 
Epsilon 2-6D (Martin Christ, Германия). 

Состав экспериментальных жидких ПС изме-
няли по количеству пептона из фибрина, выражен-
ного концентрацией аминного азота, кофакторов 
неорганической и органической природы и водо-
родного показателя в зависимости от потребностей 
культивируемых микроорганизмов (табл. 1, 2). 
В качестве контрольных использовали регламенти-
руемые производственной документацией жидкие 
ПС: при культивировании Y. pestis – ПС на основе 
ферментативного гидролизата мяса по Хоттингеру 
с содержанием 0,14 % аминного азота, 0,5 % пеп-
тона ферментативного, 0,3 % NaCl, 0,025 % Na2SO3, 
рН – 7,35; при культивировании V. cholerae – ПС на 
основе панкреатического гидролизата казеина ком-
мерческого (ГНЦ ПМБ, Оболенск, Россия) с содер-
жанием 0,12 % аминного азота, 0,5 % NaCl, 0,05 % 
(NH4)2MoO4, рН – 7,60. Для определения количества 
фаговых частиц, контроля активности и специфич-
ности действия бактериофагов использовали по-
лужидкие и плотные ПС с содержанием 0,7 и 1,4 % 
агар-агара соответственно, из ферментативного гид
ролизата мяса по Хоттингеру следующего состава: 
0,10 % аминного азота; 0,5 % NaCl; 0,09 % Na2HPO4; 
0,05 % K2HPO4; 0,07 % (NH4)2MoO4; 0,005 % Na2S2O5; 
для Y. pestis и Y. pseudotuberculosis рН – 7,2; для 
V. cholerae рН – 7,6. Экспериментальные и контроль-
ные образцы основ ПС предварительно контролиро-
вали по физико-химическим и биологическим пока-
зателям качества в соответствии с ГОСТ 29311-1992 
«Гидролизаты панкреатические для бактериальных 
питательных сред. Общие технические условия» и 

МУК 4.2.2316-08 «Методы контроля бактериологи-
ческих питательных сред». 

Культивирование штамма Y. pestis EV НИИЭГ 
проводили в течение (24±2) ч при температуре 
(28±1) °С. Накопление бактериофагов Покровской и 
Л-413С проводили при температуре (28±1) °С в тече-
ние (18±1) ч. Культивирование гомологичных куль-
тур V. cholerae cholerae O1 145 проводили в течение 
(4±1) ч при температуре (37±1) °С. Накопление бак-
териофага С проводили при температуре (37±1) °С 
в течение (3±1) ч. Культивирование гомологичной 
культуры V. cholerae El Tor O1 75 проводили в тече-
ние (3±1) ч при температуре (37±1) °С. Накопление 
бактериофагов XII и XV проводили при температуре 
(37±1) °С в течение (3±1) ч. Размножение бактерио-
фагов осуществляли до полного просветления куль-
туральной жидкости, которое свидетельствовало об 
окончании процесса лизиса бактериальных клеток. 
Определение концентрации микробных клеток осу-
ществляли по отраслевым стандартам мутности про-
изводства ФГБУ «НЦЭСМП» Минздрава России: 
Y. pestis – ФСО 3.1.00085, соответствующего 10 МЕ; 
V. cholerae – ФСО 3.1.00086, соответствующего 
5 МЕ. 

Типичность роста культур на жидких ПС опре-
деляли визуально и в мазках по Граму с использо-
ванием микроскопа Carl Zeiss Primo (Carl Zeiss, 
Германия).

В целях соблюдения требований биологиче-
ской безопасности для гарантированного удаления 
бактериальных клеток, не подвергшихся лизису, 
осуществляли стерилизующую фильтрацию фаголи-
затов через стерилизующие капсулы с мембранным 
элементом на основе двуслойных полимерных мем-
бран с размером пор 0,22 мкм (Sartorius, Германия) и 
постановку контроля специфической стерильности. 
Далее в эксперименте использовали специфически 
стерильные фагофильтраты. 

Количество и активность фаговых частиц 
определяли методом агаровых слоев по Грациа. 
Контроль специфичности действия бактериофагов 
проводили по методу Фишера. Зону лизиса оцени-
вали, в соответствии с инструкциями по примене-
нию бактериофагов, по шкале от 0 до 4 условных 
единиц (4-крестовая шкала), где 4 креста – полный, 
сливной лизис культуры с прозрачным дном лити-
ческого пятна; 3 – прозрачное пятно с колониями 
вторичного роста или много изолированных лити-
ческих пятен; 2 – полупрозрачное пятно или еди-
ничные изолированные пятна лизиса; 1 – слабоза-
метное пятно лизиса культуры; 0 – полное отсут-
ствие зоны лизиса [8]. 

Лиофилизацию бактериофагов проводили на 
сублимационной сушильной установке Epsilon 2-6D 
(Martin Christ, Германия) в соответствии с произ-
водственной документацией на изготовление пре-
паратов.

Статистическую обработку результатов иссле-
дования проводили путем вычисления средней ариф-
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метической и стандартной ошибки средней арифме-
тической, используя t-критерий Стьюдента.

Результаты и обсуждение

Технология получения полуфабрикатов-фаго
лизатов состоит из двух этапов. На первом этапе 
происходит культивирование гомологичных куль-
тур бактерий-продуцентов. Следовательно, при 
конструировании ПС необходимо учитывать пита-
тельные потребности Y. pestis и V. cholerae, которым 
необходимо содержание как органических, так и 
неорганических соединений [4]. Второй этап заклю-
чается в накоплении специфичного бактериофага 
в культуральной среде после инфицирования бак-
териальных клеток, полученных на первом этапе. 
На этапе адсорбции бактериофага на поверхности 
клетки-хозяина и последующего его полноценного 
внутриклеточного развития в ПС необходимо на-
личие положительно заряженных ионов различных 
солей или любых поливалентных катионов [9–11]. 
Известно, что цистеин соединяет положительно за-
ряженные ионы, что связано с наличием тиоловой 
группы (-SH) в его составе, которая позволяет цис
теину взаимодействовать с ионами металлов и об-
разовывать ионные связи [12, 13]. Использование 
цистеина в качестве кофактора при культивировании 
микроорганизмов [4] и источника поливалентных 
катионов обусловило его применение как одного из 
компонентов экспериментальных ПС. Для осущест-
вления процедуры накопления бактериофагов упо-
минается и об использовании таких ПС, как мясо-
пептонный бульон [14], который состоит из мясного 
настоя и пептона ферментативного. Использование 
мясопептонного бульона позволило при накоплении 
бактериофага БИМ BV-45 Д, специфичного в отно-
шении Pseudomonas helmanticensi, получить высокий 
титр, не уступающий многокомпонентным ПС [14],  

что вызвало наш интерес к использованию мясного 
настоя как одного из компонентов эксперименталь-
ных ПС. С учетом вышесказанного сконструиро-
ваны 17 экспериментальных составов жидких ПС 
на основе пептона из фибрина (табл. 1, 2), которые 
использовали на этапе получения полуфабрикатов-
фаголизатов в производстве препаратов для фагодиа
гностики чумы и холеры. Результаты культивирова-
ния Y. рestis и V. cholerae cholerae О1 и V. cholerae 
El Tor O1 с последующим накоплением специфич-
ных бактериофагов на экспериментальных ПС пред-
ставлены в табл. 3 и 4.

Полученные данные позволяют констатировать 
следующее. При анализе ростовых свойств экспе-
риментальных и контрольных жидких ПС отмечен 
типичный рост Y. pestis и V. cholerae cholerae О1 и 
V. cholerae El Tor O1 во всех вариантах в течение 
процесса культивирования. Бульонные культуры 

Таблица 1 / Table 1

Состав экспериментальных ПС на основе пептона из фибрина для накопления бактериофагов, специфичных к Y. pestis
Composition of experimental nutrient media based on fibrin peptone for the accumulation of bacteriophages specific to Y. pestis

Показатель / Parameter
Вариант питательной среды / Nutrient medium variant

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

рН 7,35

Аминный азот, %
Amine nitrogen, %

0,05 0,1 0,1 0,1 0,1 0,05 0,05 0,1 0,1 0,1 0,1

NaCl, % 0,3

Na2SO3, % 0,025 –

Na2S2O5, % – 0,005

Мясной настой, %
Meat infusion, %

– – 50 – – – – – 50 – –

(NH4)2HPO4, % – – – 0,05 – – – – – 0,05 –

Цистеин, %
Cysteine, %

– – – – 0,05 – – – – – 0,05

(NH4)2MoO4, % – – – – – – 0,05 – – – –

Таблица 2 / Table 2

Состав экспериментальных ПС на основе пептона из фибрина  
для накопления бактериофагов, специфичных  
к V. cholerae cholerae О1 и V. cholerae El Tor O1

Composition of experimental nutrient media based on fibrin peptone 
for the accumulation of bacteriophages specific  

to V. cholerae cholerae O1 and V. cholerae El Tor O1

Показатель
Parameter

Вариант питательной среды 
Nutrient medium variant

1 2 3 4 5 6

рН 7,6

Аминный азот, %
Amine nitrogen, %

0,05 0,07 0,1 0,1 0,1 0,1

NaCl, % 0,5

Мясной настой, %
Meat infusion, %

– – – 50 – –

(NH4)2HPO4, % – – – – 0,05 –

Цистеин, %
Cysteine, %

– – – – – 0,05
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Таблица 3 / Table 3

Результаты культивирования Y. pestis с последующим накоплением специфичных бактериофагов  
на экспериментальных питательных средах (n=3)

Results of Y. pestis cultivation with subsequent accumulation of specific bacteriophages  
on experimental nutrient media (n=3)

Наименование
Indicator

Вариант питательной среды / Nutrient medium variant Контрольная ПС
Control NM1 2 3 4 5

Накопление бактериофага Л-413С (штамм-продуцент Y. pestis EV НИИЭГ)
Accumulation of bacteriophage L-413C (producer strain Y. pestis EV NIIEG)

Концентрация 
Y. pestis EV, м.к./мл
Concentration  
of Y. pestis EV,  
m.c./ml

(2,0±0,1)·108 (2,2±0,2)·108 (2,20±0,18)·108 (2,50±0,26)·108 (5,00±0,25)·108 (2,50±0,19)·108

Концентрация бак-
териофага, БОЕ/мл
Bacteriophage 
concentration,  
PFU/ml

(1,00±0,17)·106 (2,00±0,15)·106 (8,00±0,12)·106 (1,0±0,1)·107 (1,00±0,13)·106 (5,00±0,15)·107

Концентрация бак-
териофага после  
лиофилизации, 
БОЕ/мл 
Bacteriophage  
concentration after 
lyophilization,  
PFU/ml

(2,00±0,21)·104 (4,0±0,5)·104 (9±0,23)·104 (2,0±0,1)·105 (8,0±0,3)·103 (2,0±0,1)·105

Накопление бактериофага Покровской (штамм-продуцент Y. pestis EV НИИЭГ)
Accumulation of bacteriophage Pokrovskaya (producer strain Y. pestis EV NIIEG)

Концентрация 
Y. pestis EV, м.к./мл
Concentration  
of Y. pestis EV, 
m.c./ml

6 7 8 9 10 11

(2,3±0,1)·108

(2,6±0,2)·108 (3,0±0,1)·108 (2,5±0,17)·108 (2,50±0,22)·108 (2,3±0,1)·108 (1,00±0,05)·109

Концентрация бак-
териофага, БОЕ/мл
Bacteriophage con-
centration, PFU/ml

(4,00±0,13)·109 (2,00±0,12)·109 (1,0±0,2)·109 (1,00±0,19)·109 (5,00±0,15)·109 (4,00±0,18)·109 (2,40±0,15)·109

Концентрация бак-
териофага после  
лиофилизации, 
БОЕ/мл 
Bacteriophage  
concentration after 
lyophilization,  
PFU/ml

(1,0±0,2)·107 (2,00±0,23)·107 (1,00±0,25)·107 (2,00±0,27)·107 (4,00±0,12)·107 (5,±0,14)·107 (3,50±0,17)·107

Y. pestis имели рыхлый осадок с прозрачной надоса-
дочной жидкостью. Бульонные культуры V. cholerae 
cholerae О1 и V. cholerae El Tor O1 имели равномер-
ное помутнение жидкой ПС и нежную пленку на по-
верхности. В мазках, окрашенных по Граму, обнару-
живались грамотрицательные биполярно окрашен-
ные палочки Y. pestis и, соответственно, грамотрица-
тельные изогнутые палочки V. cholerae cholerae О1 и 
V. cholerae El Tor O1. 

Анализ данных табл. 3 дает возможность сде-
лать следующие заключения. Значения показате-
лей концентрации микроорганизмов по окончании 
культивирования штамма Y. pestis EV НИИЭГ были 
соизмеримыми и составляли более 2·108 м.к./мл во 
всех вариантах экспериментальных ПС, включая 

контрольные (от 2·108 до 1·109 м.к./мл). Однако нако-
пление бактериофага Л-413С, сопоставимое с резуль
татом на контрольной ПС, наблюдалось только на 
экспериментальной ПС 4 и составило 1·107 БОЕ/мл.  
При накоплении бактериофага Покровской экспери-
ментальные ПС 6, 10 и 11 показали лучшие результа-
ты в сравнении с контрольной ПС. 

Анализ результатов культивирования V. cholerae 
cholerae О1 и V. cholerae El Tor O1 с последующим 
накоплением специфичных бактериофагов на экс-
периментальных питательных средах (табл. 4) дает 
основание говорить о следующем. Значения показа-
телей концентрации микроорганизмов по окончании 
культивирования штамма V. cholerae cholerae O1 145 
на экспериментальных ПС 1–3 и 5 составляли от 
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Таблица 4 / Table 4

Результаты культивирования V. cholerae cholerae О1 и V. cholerae El Tor O1 с последующим накоплением специфичных бактериофагов  
на экспериментальных питательных средах (n=3)

Results of cultivation of V. cholerae cholerae O1 and V. cholerae El Tor O1 with subsequent accumulation of specific bacteriophages  
on experimental nutrient media (n=3

Наименование 
Indicator

Вариант питательной среды / Nutrient medium variant Контрольная  
ПС

Control NM1 2 3 4 5 6

Накопление бактериофага С (штамм-продуцент V. cholerae cholerae O1 145)
Accumulation of bacteriophage C (producer strain V. cholerae cholerae O1 145)

Концентрация 
V. cholerae O1 145, 
м.к./мл
Concentration  
of V. cholerae O1 145, 
m.c./ml

(4,0±0,2)·107 (6,00±0,15)·107 (7,00±0,12)·107 (2,00±0,14)·108 (3,0±0,2)·107 (2,00±0,14)·108 (2,0±0,1)·108

Концентрация  
бактериофага, БОЕ/мл
Bacteriophage concen-
tration, PFU/ml

(1,0±0,1)·109 (8,00±0,21)·108 (1,0±0,1)·109 (1,5±0,1)·108 (8,00±0,17)·107 (1,0±0,2)·109 (1,50±0,23)·108

Концентрация  
бактериофага после 
лиофилизации, БОЕ/мл 
Bacteriophage  
concentration after  
lyophilization, PFU/ml

(2±0,1)·107 (3,50±0,27)·106 (1,50±0,15)·107 (3,00±0,22)·107 (5,00±0,12)·106 (7,00±0,25)·107 (5,00±0,19)·107

Накопление бактериофага ХII (штамм-продуцент V. cholerae El Tor O1 75М)
Accumulation of bacteriophage XII (producer strain V. cholerae El Tor O1 75M)

Концентрация 
V. cholerae O1 75М, 
м.к./мл
Concentration  
of V. cholerae O1 75M, 
m.c./ml

(4,00±0,15)·107 (6,0±0,1)·107 (4,5±0,2)·107 (2,50±0,15)·108 (2,0±0,2)·108 (1,00±0,11)·108 (2,00±0,22)·108

Концентрация  
бактериофага, БОЕ/мл
Bacteriophage concen-
tration, PFU/ml

(1,5±0,2)·106 (3,50±0,17)·107 (2,00±0,17)·107 (6,2±0,3)·108 (3,0±0,3)·107 (5,0±0,2)·108 (3,00±0,17)·108

Концентрация  
бактериофага после 
лиофилизации, БОЕ/мл
 Bacteriophage  
concentration after  
lyophilization, PFU/ml

(5,0±0,3)·104 (2,0±0,3)·105 (3,5±0,2)·106 (1,0±0,1)·107 (2,00±0,23)·105 (4,0±0,1)·107 (2,0±0,1)·107

Накопление бактериофага ХV (штамм-продуцент V. cholerae El Tor O1 75М)
Accumulation of bacteriophage XV (producer strain V. cholerae El Tor O1 75M)

Концентрация 
V. cholerae O1 75М, 
м.к./мл
Concentration  
of V. cholerae O1 75M, 
m.c./ml

(5,0±0,1)·107 (5,0±0,2)·107 (5,2±0,2)·107 (3,00±0,17)·108 (2,0±0,1)·108 (2,0±0,1)·108 (2,50±0,21)·108

Концентрация  
бактериофага, БОЕ/мл
Bacteriophage concen-
tration, PFU/ml

(1,00±0,19)·106 (4,0±0,1)·107 (1,50±0,15)·107 (7,00±0,15)·108 (4,00±0,25)·107 (3,±0,1)·108 (3,0±0,1)·108

Концентрация  
бактериофага после 
лиофилизации, БОЕ/мл 
Bacteriophage  
concentration after lyo-
philization, PFU/ml

(7,00±0,21)·104 (2,0 ±0,1)·105 (3,0±0,3)·105 (5,0±0,2)·107 (1,0±0,1)·106 (2,00±0,15)·107 (4,0±0,3)·107
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3·107 до 7·107 м.к./мл, результаты культивирования на 
экспериментальных ПС 4, 6 и контрольной ПС были 
идентичными – 2·108 м.к./мл. Стоит отметить, что 
накопление холерного бактериофага С было выше на 
экспериментальных ПС 1–3, 6 и идентичным на экс-
периментальной ПС 4 и контрольной ПС. Значения 
показателей концентрации микроорганизмов по 
окончании культивирования штамма V. cholerae 
El Tor O1 75М на экспериментальной ПС 4 были 
выше других и составляли 2,5·108–3·108 м.к./мл, на 
экспериментальной ПС 5 и контрольной ПС рост хо-
лерного вибриона был равнозначным. Максимальное 
накопление холерных бактериофагов ХII и ХV отме-
чалось на экспериментальных ПС 4, 6, а на экспери-
ментальных ПС 1–3 и 5 результаты были ниже, чем 
на контрольных ПС. 

Технология производства фагодиагностиче-
ских препаратов предполагает получение лиофи-
лизированных стерильных фильтратов фаголиза-
тов бульонных культур, содержащих взвесь частиц 
соответствующих бактериофагов. Поэтому на сле-
дующем этапе исследований экспериментальные се-
рии специфически стерильных фагофильтратов под-
вергали сублимационному высушиванию. Свойства 
экспериментальных серий сухих препаратов оце-
нивали в соответствии с требованиями производ-
ственной документации препаратов. Необходимо 
отметить, что минимальное количество фаговых ча-
стиц (одного из основных показателей качества) со-
ставляет для чумных бактериофагов: Л-413С – 1·105, 
Покровской – 1·107; для холерных бактериофагов:  
С – 1·107, ХII – 1·107, ХV – 1·107.

Внешний вид экспериментальных серий лио-
филизированных препаратов чумных (Л-413С, 
Покровской) и холерных (С, ХII и ХV) бактерио-
фагов существенно не отличался между собой и 
имел вид сухой массы от светло-желтого до светло-
коричневого цвета. Остаточная влажность обезво-
женных препаратов была практически одинаковой и 
составляла 0,5–1,2 %. Полученные эксперименталь-
ные серии лиофилизированных препаратов легко 
растворялись в воде очищенной в среднем в течение 
30–60 с. 

Исследование активности препаратов, полу-
ченных после лиофилизации (табл. 3, 4), показало 
снижение количества фаговых частиц в среднем 
на 1–2 порядка в сравнении с жидкими препарата-
ми – фагофильтратами, при этом уменьшение за-
фиксировано как для бактериофагов, полученных 
на экспериментальных ПС, так и на контрольных. 
Исследование специфичности действия получен-
ных экспериментальных серий диагностических 
препаратов показало, что все экспериментальные 
серии лиофилизированных чумных бактериофагов 
(Л-413С – в цельном виде; Покровской – в диагно-
стическом рабочем титре) вызывали лизис контроль-
ных штаммов Y. pestis и не лизировали штаммы 
Y. pseudotuberculosis. Экспериментальные серии лио
филизированных холерных бактериофагов (С, ХII и 

ХV) в диагностическом рабочем титре лизировали 
контрольные штаммы V. cholerae O1 гомологичного 
биовара и не лизировали штаммы V. cholerae О1 ге-
терологичного биовара. 

Таким образом, на основании результатов про-
веденных исследований оценена возможность при-
менения пептона, изготовленного из отходов произ-
водства гетерологичного антирабического иммуно-
глобулина – фибрина, в качестве белковой основы 
ПС для изготовления препаратов для фагодиагности-
ки чумы и холеры.

Лучшие результаты для реализации задачи на-
копления бактериофагов выявлены для следующих 
вариантов ПС на основе пептона из фибрина: для 
Л-413С и Покровской – ПС с содержанием 0,1 % 
аминного азота, 0,3 % NaCl, 0,025 % Na2SO3 или 
0,005 % Na2SO5 и 0,05 % (NH4)2HPO4; для С, XII и 
XV – ПС с содержанием 0,1 % аминного азота, 0,5 % 
NaCl и 0,05 % цистеина. 

Исследования показали, что препараты для фа-
годиагностики чумы и холеры, полученные на ПС, 
изготовленных на основе пептона из фибрина с со-
ставами, указанными выше, соответствуют требова-
ниям нормативной документации, предъявляемым 
к препаратам для фагодиагностики чумы и холеры 
(ТУ 9386-021-01898109-2008 «Бактериофаг диагно-
стический чумной Покровской (П), лиофилизат для 
диагностических целей», ТУ 9386-020-01898109-
2008 «Бактериофаг диагностический чумной Л-413С, 
лиофилизат для приготовления раствора для диа-
гностических целей» и ТУ 8637-014-01898109-2007 
«Бактериофаги диагностические холерные класси-
ческий и эльтор, лиофилизат для диагностических 
целей»). Полученные данные позволяют сделать вы-
вод о возможности применения пептона из фибрина 
в качестве альтернативной белковой основы ПС для 
серийного производства указанных выше МИ ИВД. 
Это снизит затраты на дорогостоящие белковые 
основы ПС, применяемые на данный момент на эта-
пах изготовления препаратов для фагодиагностики 
чумы и холеры, и будет способствовать снижению 
объема утилизации отходов производства антираби-
ческого иммуноглобулина.

Работа выполнена по теме НИР 89-2-21 
«Научно-прикладные аспекты производства и совер-
шенствования препаратов для иммунопрофилактики 
и диагностики опасных бактериальных и вирусных 
инфекций» (2021–2025 гг.).
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Зараженность кровососущих комаров возбудителями дирофиляриоза  
на урбанизированных территориях Беларуси 

Научно-практический центр Национальной академии наук Беларуси по биоресурсам, Минск, Республика Беларусь

Цель работы – установить инвазированность кровососущих комаров возбудителями дирофиляриоза на ур-
банизированных территориях Беларуси. Материалы и методы. Отлов самок кровососущих комаров прове-
ден с мая по сентябрь 2021–2025 гг. на территории населенных пунктов трех областей Беларуси: Витебской, 
Могилевской, Гомельской. Собрано и исследовано 5039 экземпляров кровососущих комаров. Определение за-
раженности комаров возбудителями дирофиляриоза (Dirofilaria repens и D. immitis) проведено методом ПЦР в 
режиме реального времени. Показатель зараженности кровососущих комаров определен согласно методике рас-
чета оценочного значения заражения. Результаты и обсуждение. На исследованных урбанизированных терри-
ториях Беларуси в 2021–2025 гг. обнаружено 23 вида кровососущих комаров из 5 родов (Aedes, Anopheles, Culex, 
Culiseta, Coquillettidia). Преобладающими по численности видами были представители рода Aedes: A. cantans 
(ИД 37,6) и A. sticticus (ИД 36,5). В качестве переносчиков возбудителей дирофиляриоза отмечены 11 видов кро-
вососущих комаров (Aedes rossicus, A. cantans, A. cataphylla, A. excrucians, A. intrudens, A. riparius, A. sticticus, 
A. vexans, Anopheles claviger, A. maculipennis, Coquillettidia richiardii). Зараженность переносчиков рода Anopheles 
составила 12,8 %, рода Aedes – 1,0 %, рода Coquillettidia – 0,6 %. Общая зараженность переносчиков – 1,4 %. 
Инвазированность комаров D. repens – 1,3 %, D. immitis – 0,1 %. Индивидуальная зараженность кровососущих 
комаров варьировала от 0,3 % (Aedes intrudens) до 16,7 % (Anopheles maculipennis). ДНК дирофилярий в кровосо-
сущих комарах отмечалась с мая по август. Более высокая зараженность комаров возбудителями дирофиляриоза 
установлена в августе.

Ключевые слова: кровососущие комары, зараженность, Dirofilaria repens, Dirofilaria immitis, Беларусь.
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D.S. Suslo, D.V. Dovnar
Infection of Mosquitoes with Dirofilariasis Agents in Urban Areas of Belarus
Scientific and Practical Centre for Bioresources of the National Academy of Sciences of Belarus, Minsk, Republic of Belarus

Abstract. The aim of the study was to determine the prevalence of dirofilariasis agents in mosquitoes in urban  
areas of Belarus. Materials and methods. Female mosquitoes were collected in 3 regions of Belarus (Vitebsk, Mogilev, 
Gomel) from May to September 2021–2025. А total of 5039 mosquitoes were collected. Real-time PCR was conducted 
to detect the presence of Dirofilaria repens and D. immitis in mosquitoes. The rate of infection in mosquitoes was 
determined using the estimated infection rate. Results and discussion. In 2021–2025, our research revealed 23 mos-
quito species belonging to 5 genera (Aedes, Anopheles, Culex, Culiseta, Coquillettidia) in urban areas of Belarus. Aedes 
cantans was the most abundant species, accounting for 37.6 % of the mosquitoes captured, followed by A. sticticus at 
36.5 %. Dirofilaria DNA was detected in 11 mosquito species (Aedes rossicus, A. cantans, A. cataphylla, A. excrucians, 
A. intrudens, A. riparius, A. sticticus, A. vexans, Anopheles claviger, A. maculipennis, Coquillettidia richiardii). The es-
timated infection rate of Anopheles, Aedes, Coquillettidia genera was 12.8 %, 1.0 %, and 0.6 %, respectively. The total 
infection rate was 1.4 %. The estimated infection rate of mosquitoes with D. repens was 1.3 %, while the rate for D. im-
mitis was 0.1 %. The highest estimated infection rate was found in Anopheles maculipennis (16.7 %), and the lowest 
was in Aedes intrudens (0.3 %). Dirofilaria DNA was detected in mosquitoes from May to August. The highest mosquito 
infection rate was recorded in August.
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В условиях Республики Беларусь различные 
виды кровососущих комаров имеют важное значение 
как переносчики возбудителей бактериальных, ви-
русных, гельминтозных и протозойных заболеваний 
человека и животных, одним из которых является ди-
рофиляриоз. Это трансмиссивный гельминтоз, харак-
теризующийся медленным развитием и длительным 
хроническим течением. Этиологическим агентом 
заболевания выступают нематоды рода Dirofilaria 
Railliet et Henry, 1911. Данный род включает в себя 
порядка 30 видов, из которых наибольшее меди-
цинское и ветеринарное значение имеют Dirofilaria 
immitis Leidy, 1856, D. repens Railliet et Henry, 1911, 
D. ursi Yamaguti, 1941 и D. tenuis Chandler, 1942 [1]. 
Жизненный цикл дирофилярий проходит с двойной 
сменой хозяев. Дефинитивным хозяином являются 
дикие и домашние животные семейств Canidae (псо-
вые) и Felidae (кошачьи), а промежуточным – кома-
ры семейства Culicidae. В промежуточном хозяине 
дирофилярии проходят стадии развития от личинки 
первого возраста (L1) до личинки третьего возрас-
та (L3). При укусе комара L3 попадают в организм 
дефинитивного хозяина, внутри которого проходят 
стадии развития до личинки пятого возраста (L5). 
Далее L5 мигрируют в ткани хозяина, где происхо-
дит их половое размножение. Самки дирофилярий 
отрождают L1 непосредственно в кровоток, откуда 
их заглатывают комары при кровососании, и цикл 
повторяется [2]. Долгое время считалось, что че-
ловек для дирофилярий является случайным и «ту-
пиковым» хозяином, поскольку в тканях человека 
паразит не достигает половой зрелости. Однако на 
сегодняшний день зарегистрировано 27 случаев за-
ражения человека половозрелыми оплодотворенны-
ми особями D. repens, это ставит под сомнение убеж-
дение, что человек является «тупиковым» хозяином 
для данного вида паразита [3]. Предполагают, что 
порядка 70 видов кровососущих комаров из 5 родов 
(Aedes Meigen, 1818, Anopheles Meigen, 1818, Culex 
Linnaeus, 1758, Culiseta Felt, 1904, Coquillettidia 
Dyar, 1905) могут выступать потенциальными пере-
носчиками возбудителей дирофиляриоза человека и 
животных [4]. Важным фактором для развития личи-
нок дирофилярий в кровососущих комарах является 
температура окружающей среды. Их развитие в ор-
ганизме комара происходит при температуре выше 
+14 °С, с повышением температуры воздуха ско-
рость роста личинок увеличивается, при этом лими-
тирующим фактором является продолжительность 
жизни комара (около 30 дней).

Территория Беларуси, согласно границам рас-
пространения дирофиляриоза, относится к зоне уме-
ренного риска передачи инвазии, которая характери-
зуется расположением на 51−55° с. ш. и температурой 
в июле +19…+21 °С [5]. Согласно статистическим 
данным Республиканского центра гигиены, эпиде-
миологии и общественного здоровья Министерства 
здравоохранения Республики Беларусь, случаи ди-
рофиляриоза у людей в стране регистрируются еже-

годно начиная с конца 90-х гг. ХХ в. За период с 1997 
по 2024 г. выявлено 174 случая заболевания людей 
[6, 7]. Однако не вызывает сомнения, что количество 
случаев может быть выше, поскольку заболевание не 
всегда вызывает тяжелые симптомы, часто перехо-
дит в хроническое течение и проходит под другими 
клиническими диагнозами. Анализ эпизоотической 
ситуации по дирофиляриозу служебных собак и со-
бак, принадлежащих населению, показал, что данное 
заболевание широко распространено на территории 
страны [8], а исследования переносчиков – возбуди-
телей дирофиляриоза ограничены [9–11]. Вместе с 
тем рост численности домашних и бездомных жи-
вотных в городах, активная синантропизация пере-
носчиков и эффект городского «острова тепла» уве-
личивают потенциальный риск заражения городско-
го населения дирофиляриозом. В связи с этим воз-
никла необходимость проведения исследования по 
установлению зараженности кровососущих комаров 
возбудителями дирофиляриоза в городах.

Цель работы – установить инвазированность 
кровососущих комаров возбудителями дирофиляри-
оза на урбанизированных территориях Беларуси.

Материалы и методы

Сбор кровососущих комаров проводили на 
территории населенных пунктов трех областей 
Беларуси в городах областного и районного подчи-
нения: Витебск (55.2108°N / 30.1756°E), Могилев 
(53.9263°N / 30.2991°E), Гомель (52.3518°N / 
31.0621°E), Городок (55.4509°N / 29.9650°E), Быхов 
(53.5378°N / 30.2278°E), Добруш (52.4238°N / 
31.3082°E). Отлов самок проводили с мая по сентябрь 
2021–2025 гг. при помощи энтомологического сачка 
со съемными мешочками. Каждый сбор имаго про-
должался по 5 минут в трех повторностях [12]. Всего 
собрано и определено 5039 экз. самок кровососущих 
комаров, видовая принадлежность которых устанав-
ливалась с использованием специализированных 
руководств [13, 14]. Выявление ДНК дирофилярий 
проводили не индивидуально, а в пулах. Для этого 
самок кровососущих комаров одного вида объединя-
ли в пулы, включающие от 1 до 10 экз. (в среднем 
по 4,4 экз. в пуле). Всего исследовано 740 пулов, из 
которых 703 пула представлены родом Aedes, 23 – 
родом Coquillettidia, 11 – родом Anopheles, 2 – родом 
Culiseta и 1 пул – родом Culex.

Выделение тотальной ДНК из суспензий ко-
маров проводили с использованием набора реаген-
тов «РеалБест экстракция 100» (АО «Вектор-Бест», 
Россия). Амплификацию нуклеиновых кислот про-
водили с помощью ПЦР-набора «РеалБест-Вет ДНК 
Dirofilaria immitis / Dirofilaria repens» (АО «Вектор-
Бест», Россия) на термоциклере с флуоресцентной де-
текцией в режиме реального времени CFX96TMReal-
Time System (Bio-Rad, США). Учет результатов ам-
плификации осуществляли посредством программ-
ного обеспечения Bio-Rad CFX Manager 2.1. Степень 
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доминирования кровососущих комаров оценивали 
по шкале К.В. Скуфьина [15]. Показатель заражен-
ности кровососущих комаров рассчитывали соглас-
но методике расчета оценочного значения заражения 
[16, 17].

Результаты и обсуждение

В ходе проведенных исследований на урбанизи-
рованных территориях Беларуси отмечено 23 вида 
кровососущих комаров из 5 родов (Aedes, Anopheles, 
Culex, Culiseta, Coquillettidia): Aedes cinereus Meigen, 
1818, A. rossicus Dolbeskin, Gorickaja et Mitrofanova, 
1930, A. annulipes (Meigen, 1830), A. cantans (Meigen, 
1818), A. caspius (Pallas, 1771), A. cataphylla Dyar, 
1916, A. communis (De Geer, 1776), A. diantaeus 
Howard, Dyar et Knab, 1913, A. euedes Howard, Dyar 
et Knab, 1913, A. excrucians (Walker, 1856), A. flave-
scens (Müller, 1764), A. intrudens Dyar, 1919, A. leu-
comelas (Meigen, 1804), A. punctor (Kirby, 1837), 
A. riparius Dyar et Knab, 1907, A. sticticus (Meigen, 
1838), A. geniculatus (Olivier, 1791), A. vexans  
(Meigen, 1830), Anopheles claviger (Meigen, 1804), 
A. maculipennis Meigen, 1818, Culex pipiens Linnaeus, 
1758, Culiseta annulata (Schrank, 1776), Coquillettidia 
richiardii (Ficalbi, 1889). В сборах преобладали ко-
мары рода Aedes (96,82 %), доля комаров рода 
Anopheles составила 1,80 %, рода Culex – 0,02 %, 
рода Culiseta – 0,06 % и Coquillettidia – 1,30 %. 
Доминирующий комплекс представлен 6 видами – 
Aedes cantans (индекс доминирования – ИД 37,6), 
A. sticticus (ИД 36,5), A. cinereus (ИД 4,96), A. cata-
phylla (ИД 2,82), A. intrudens (ИД 2,56), A. rossicus 
(ИД 2,30), на долю остальных видов приходилось 
13,2 % в сборах. 

Генетический материал возбудителей дирофиля-
риоза выявлен в 44 пулах из 740 исследованных (или 
6,0 %). Из них 34 принадлежали роду Aedes, 9 – роду 
Anopheles и 1 – роду Coquillettidia. Кандидатами на 
роль переносчиков возбудителей дирофиляриоза 
являлись кровососущие комары 11 видов, общая за-
раженность которых равнялась 1,4 %. Зараженность 
комаров D. repens преобладала над зараженностью 
D. immitis, что характерно для городских территорий. 
Инвазированность переносчиков D. repens составила 
1,3 %, D. immitis – 0,1 %. ДНК D. repens обнаружена 
у 8 видов рода Aedes (A. rossicus, A. cantans, A. cata-
phylla, A. excrucians, A. intrudens, A. riparius, A. sticti-
cus, A. vexans), у 2 видов рода Anopheles (A. claviger, 
A. maculipennis) и 1 вида рода Coquillettidia (C. ri-
chiardii). ДНК D. immitis обнаружена только у кома-
ров рода Aedes (A. rossicus). Генетические маркеры 
возбудителей дирофиляриоза в кровососущих кома-
рах выявляли с мая по август. Наибольшая доля по-
ложительных проб отмечена в августе (43,1 %).

В пробах, сформированных из кровососущих 
комаров рода Anopheles, ДНК D. repens обнаружена 
в 12,8 %. Расчетная индивидуальная зараженность 

видов составила для A. claviger 9,1 %, а для A. macu-
lipennis – 16,7 %. Зараженность переносчиков рода 
Aedes D. repens составила 1,0 %. Расчетная индиви-
дуальная зараженность разных видов колебалась от 
0,3 до 2,7 %: A. intrudens – 0,3 %, A. cantans – 0,5 %, 
А. sticticus – 0,7 %, A. cataphylla – 0,7 %, A. ripa
rius – 1,2 %, A. excrucians – 1,3 %, A. rossicus – 2,6 %, 
А. vexans – 2,7 %. Зараженность кровососущих ко-
маров рода Coquillettidia, представленного в сборах 
видом C. richiardii, равнялась 0,6 %. 

ДНК D. immitis обнаружена у A. rossicus, инди-
видуальная зараженность которого составила 2,6 %. 
Среди кровососущих комаров родов Culex и Culiseta 
возбудители дирофиляриоза не обнаружены, что, 
скорее всего, объяснимо малым числом отловленных 
самок (всего 4 экз.).

Проведенные исследования наглядно демон-
стрируют, что порядка 48,0 % видов кровососущих 
комаров могут участвовать в распространении воз-
будителей дирофиляриоза на данных территориях. 
Наибольшую эпидемиологическую значимость име-
ют комары родов Aedes, Anopheles и Coquillettidia. 
Максимальный процент зараженности (12,8) отме-
чен у представителей рода Anopheles, минимальный 
(0,6) – рода Coquillettidia. Зараженность комаров 
рода Aedes составила 1,0 %. Несмотря на низкий 
процент зараженности комаров рода Aedes дирофи-
ляриями, их эпидемиологическая значимость более 
весома из-за высокой численности (на долю пред-
ставителей данного рода приходится порядка 97,0 % 
в сборах), широкого распространения и длительного 
периода активности.

Ранее зараженность комаров дирофиляриями 
на территории Беларуси была отмечена у 12 видов 
(Aedes cinereus, A. rossicus, A. cantans, A. excrucians, 
A. flavescens, A. intrudens, A. punctor, A. sticticus, 
A. vexans, Anopheles claviger, A. maculipennis, Culex 
pipiens) [9–11]. Полученные нами данные расши-
рили список потенциальных промежуточных хозя-
ев дирофилярий в условиях Беларуси до 15 видов. 
Впервые установлена зараженность у A. cataphylla, 
A. riparius, C. richiardii. 

Результаты исследования подтверждают цирку-
ляцию возбудителей дирофиляриоза в популяциях 
кровососущих комаров урбанизированных террито-
рий Беларуси, что свидетельствует о необходимости 
дальнейшего изучения распространения и видового 
разнообразия переносчиков, выявления наиболее 
опасных с эпидемиологической точки зрения видов 
кровососущих комаров на данных территориях с це-
лью осуществления эпидемиологического надзора 
за дирофиляриозом. 
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отсутствии/наличии конфликта финансовых либо иных 
интересов, связанных с написанием статьи. Заявление об 
отсутствии конфликта интересов может быть сформули-
ровано следующим образом: авторы подтверждают отсут-
ствие конфликта финансовых/нефинансовых интересов, 
связанных с написанием статьи. Если статья была напи-
сана в результате работы, которая финансировалась из до-
полнительных источников (грант, контракт, ФЦП и т.д.), 
это должно быть указано в конце статьи.

6. Если в работе имело место участие животных 
или людей как объектов исследования, авторы должны 
указать в рукописи, что все стадии исследования соот-
ветствовали законодательству РФ, международным эти-
ческим нормам и нормативным документам учрежде-

ния, а также одобрены соответствующими комитетами.  
В рукописи должно быть четко отражено, что от всех лю-
дей, ставших объектами исследований, получено инфор-
мированное согласие.

7. Количество иллюстраций и таблиц не должно пре-
вышать 5 (либо 5 рис., либо 5 табл., либо 5 в совокупно-
сти). Иллюстрации необходимо вставить в текст статьи 
после ссылки на них, а также приложить файл в формате 
tiff или pdf. Рисунки должны быть четкими, количество 
обозначений сведено к минимуму. Все объяснения следу-
ет давать в подрисуночной подписи на русском и англий-
ском языках. Текст внутри рисунка также должен быть на 
двух языках – русском и английском.

8. Таблицы не должны дублировать графики, долж-
ны иметь краткое название, быть компактными, с шапка-
ми, точно отражающими содержание граф, весь материал 
продублирован на английском языке. Данные в таблицах 
должны быть статистически обработаны. Цифровой мате-
риал из таблиц не должен повторяться в тексте статьи. 

9. Названия таблиц и рисунков, подрисуночные 
подписи должны быть переведены на английский язык. 
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.


