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Цель обзора – описать особенности эпидемиологической ситуации по клещевому вирусному энцефалиту 
(КВЭ) в Российской Федерации за 2016–2025 гг. и дать прогноз заболеваемости на 2026 г. для федеральных окру-
гов и субъектов наибольшего эпидемиологического риска. За 2016–2025 гг. число лиц, пострадавших от клещей, 
в среднем по РФ составляет 498 575,1. В 2020–2021 гг. в некоторых субъектах Приволжского, Северо-Западного и 
других федеральных округов сформировался тренд к росту показателя. Потепление климата сдвинуло начало ак-
тивности клещей с первой недели апреля на последнюю неделю марта. Наблюдается удлинение эпидемического 
сезона. В 2025 г. выявлено 1807 больных КВЭ, показатель заболеваемости – 1,24 0/0000 (при среднемноголетнем –  
1,17 0/0000). Пять субъектов с наибольшей инцидентностью: Кировская область, Красноярский край, республики 
Тыва и Хакасия, Пермский край. Зарегистрировано 44 летальных исхода (летальность – 2,4 %). По данным 2016–
2025 гг. выделено 17 субъектов наибольшего эпидемиологического риска, восемь из них в составе Сибирского 
федерального округа. Вирусофорность клещей (исследована методами ПЦР и ИФА) в среднем по РФ за 2025 г. не 
отличается от среднемноголетней. Сравнение генетической структуры выборок штаммов вируса клещевого энце-
фалита за 1937–1989 гг. и 1990–2025 гг. показало рост доли сибирского субтипа с 54,8 до 89,7 % при сохранении 
соотношения отдельных генетических линий внутри сибирского субтипа. Объемы мер специфической и неспе
цифической профилактики КВЭ в 2025 г. выросли по отношению к 2024 г. и во всех федеральных округах соответ-
ствуют плановым показателям. По прогнозу, инцидентность КВЭ составит в РФ в 2026 г. 1,14 0/0000 с доверитель-
ным интервалом от 0,95 до 1,32 0/0000. Увеличение заболеваемости возможно в Приволжском и Дальневосточном 
федеральных округах, а в остальных эпидемиологическая ситуация не изменится.
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Epidemiological Situation on Tick-Borne Viral Encephalitis in the Russian Federation  
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Abstract. The aim of this review was to characterize the epidemiological situation regarding tick-borne viral en-
cephalitis (TBVE) in the Russian Federation between 2016 and 2025 and to provide a forecast of TBVE incidence for 
2026 for federal districts and constituent entities of the highest epidemiological risk. During 2016–2025, the average 
annual number of individuals affected by tick bites in the RF was 498575.1. In 2020–2021, an upward trend in this indi-
cator was noted in certain entities of the Volga and Northwestern Federal Districts, among others. Climate warming has 
shifted the onset of Ixodidae tick activity to the last week of March. A lengthening of the epidemic season is observed. In 
2025, 1,807 TBVE cases were identified, corresponding to an incidence rate of 1.24 per 100,000 population (compared 
to the long-term average of 1.17 per 100,000). The five entities with the highest incidence are Kirov Region, Krasnoyarsk 
Territory, Tuva Republic, Khakassia Republic, and Perm Territory. A total of 44 fatal outcomes were recorded (case fa-
tality rate – 2.4 %). Based on the data from 2016–2025, 17 entities at highest epidemiological risk have been identified, 
eight of which are located within the Siberian Federal District. The average tick infection rate in the Russian Federation 
for 2025 (tested via PCR and ELISA) does not differ from the long-term average. A comparison of the genetic structure 
of tick-borne encephalitis virus strain samples from 1937–1989 and 1990–2025 has showed an increase in the proportion 
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Почти 90 лет клещевой вирусный энцефа-
лит (КВЭ) остается одной из наиболее опасных 
природно-очаговых болезней не только в Российской 
Федерации, но и в других странах Евразии [1–6]. 
Под воздействием глобального потепления климата 
в последние десятилетия произошло проникновение 
основного в Европе переносчика вируса клещевого 
энцефалита (ВКЭ) – Ixodes ricinus в новые северные 
районы Норвегии и Швеции, что сопровождалось 
ростом обилия клещей, расширением нозоареала 
КВЭ [2, 3]. У этого же вида клещей обнаружено рас-
ширение ареала и рост численности в Республике 
Беларусь и Чехии [6, 7]. 

Явление расширения нозоареала КВЭ так-
же описано для северных территорий РФ [8]. Но в 
этом случае рассматриваются данные об отнесении 
районов субъектов РФ к эндемичным по КВЭ, что 
в соответствии с СанПин 3.3686-21 «Санитарно-
эпидемиологические требования по профилактике 
инфекционных болезней» базируется на сведениях 
об обилии и вирусофорности переносчика, случа-
ях КВЭ, величине иммунной прослойки населения. 
То есть изменение статуса района по эндемичности 
не служит индикатором появления на этой террито-
рии иксодовых клещей, а является уже одним из ве-
роятных следствий их обитания.

Вместе с тем существуют прямые доказательства 
изменения границ встречаемости наиболее распро-
страненного массового и опасного переносчика ВКЭ 
в РФ – I. persulcatus (таежного клеща) в республиках 
Карелия, Коми, Саха (Якутия) и Архангельской об-
ласти, а также I. pavlovskyi на территории Западной 
Сибири: в Томской, Новосибирской и Кемеровской 
областях [7, 9–12]. 

Расширение ареала и рост обилия переносчиков 
ВКЭ, особенно в городах и пригородных зонах, вы-
зывают увеличение частоты контактов населения с 
клещами и рост уровня заболеваемости КВЭ. В ка-

честве возможных причин изменения эпидемиоло-
гической обстановки по КВЭ на уровне субъектов и 
федеральных округов наиболее часто рассматривают 
влияние климата и антропогенную трансформацию 
ландшафтов, то есть соразмерные по масштабам яв-
ления [10–14]. 

Общепризнанной особенностью первой четвер-
ти текущего столетия являются климатические из-
менения, приведшие к повышению среднегодовых 
температур на территории Евразии [2, 3, 12–15]. 
Глобальный характер действия этого фактора, на 
фоне меньшей межгодовой изменчивости количе-
ства осадков и их достаточности на значительной 
части территории РФ для существования популяций 
иксодовых клещей, позволяет рассматривать повы-
шение температуры в качестве одного из основных 
факторов в динамике эпидемического процесса КВЭ 
на современном этапе [2, 3, 10, 12–14].

В обзоре представлено описание эпидемиоло-
гической обстановки по КВЭ в РФ за 2016–2025 гг., 
в период влияния потепления на различные биоло-
гические и социальные процессы, и рассмотрена ве-
роятность воздействия климата на эпидемиологиче-
скую ситуацию в стране по КВЭ.

Цель обзора – описать особенности эпидемиоло-
гической ситуации по КВЭ в Российской Федерации 
за 2016–2025 гг. и дать прогноз заболеваемости на 
2026 г. для федеральных округов и субъектов наи-
большего эпидемиологического риска.

Ретроспективный эпидемиологический анализ 
материалов о заболеваемости КВЭ проведен с ис-
пользованием данных государственной статистиче-
ской отчетности: формы № 1 («Сведения об инфек-
ционных и паразитарных заболеваниях» за январь – 
декабрь 2025 г.), № 2 («Сведения об инфекционных 
и паразитарных заболеваниях» за 2016–2024 гг.), 
№ 5 («Сведения о профилактических прививках» 
за январь – декабрь 2025 г.). Кроме того, использо-

of the Siberian subtype from 54.8 to 89.7 %, while the ratio of individual genetic lineages within the Siberian subtype 
remained invariable. The volumes of specific and non-specific TBVE prevention measures in 2025 increased compared 
to 2024 and corresponded to the target figures in all federal districts. According to the forecast, the TBVE incidence in the 
Russian Federation in 2026 is projected to be 1.14 per 100,000 population, with a confidence interval from 0.95 to 1.32 
per 100,000. An increase in morbidity is possible in the Volga and Far Eastern Federal Districts, while the epidemiologi-
cal situation in the remaining districts is not likely to change.

Key words: tick-borne viral encephalitis, tick-borne encephalitis virus, epidemiological situation, climate change, 
morbidity forecast.
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вана информация, полученная Референс-центром 
Иркутского научно-исследовательского противочум-
ного института по мониторингу КВЭ из территори-
альных органов и учреждений Роспотребнадзора.

Анализ изменения среднегодовой температуры 
воздуха в эндемичных по КВЭ субъектах РФ основан 
на материалах электронной базы открытых данных: 
https://statbase.ru/data/rus-average-mean-surface-air-
temperature-by-region-national-stat (дата обращения: 
15.12.2025). 

Заболеваемость КВЭ и показатель числа людей, 
пострадавших от клещей, приведены в работе в аб-
солютных и относительных единицах – с пересчетом 
на 100 тыс. населения (0/0000).

Для выделения субъектов страны с разным уров-
нем эпидемиологического риска проявлений КВЭ 
использован расчет 95% доверительного интервала 
(ДИ) медианы по значениям среднемноголетних по-
казателей (СМП) заболеваемости [16].

Прогноз заболеваемости КВЭ проведен путем 
анализа временных рядов за 2016–2025 гг. с экстра-
поляцией тенденций на следующий сезон. При рас-
чете ожидаемых показателей заболеваемости, как и 
ранее [8], учитывали наличие или отсутствие стати-
стически значимого (P≤0,05) тренда в рассматривае-
мых временных рядах. В обзоре анализ динамики 
КВЭ за 10 лет дополнен визуальным выделением на 
графике точек перегиба функции. При наличии зна-
чимого тренда в правом от точки перегиба коротком 
фрагменте временного ряда именно его уравнение 
использовали для расчета ожидаемого значения за-
болеваемости.

В работе применены стандартные методы ва-
риационной статистики (расчет среднего значения, 
величины ошибки среднего, регрессионный и кор-
реляционный анализы, нахождение ДИ медианы) 
[16, 17]. Все расчеты выполнены в программе Excel.

Обращаемость населения в медицинские ор-
ганизации по поводу присасывания клещей. В те-
чение последних 10 лет число лиц, пострадавших от 
клещей, остается в РФ относительно постоянным и 
составляет за 2016–2025 гг. в среднем 498 575 случа-
ев в год (рисунок). 

В 2025 г. от клещей в РФ пострадало 544 686 че-
ловек (372,3 0/0000). Максимум за 10 лет наблюдался в 
2019 г., минимум – в 2016 г.

Судя по графику изменения числа лиц, постра-
давших от клещей (гистограмма, рисунок), вероят-
но, что в 2025 г. показатель находится в точке на-
чала новой волны роста, связанной с изменением 
обилия взрослых особей переносчика (у таежного 
клеща агрессивны к людям преимущественно имаго,  
у I. ricinus – также нимфы [6, 18]).

В связи с высокой обращаемостью населения 
по поводу присасывания клещей для здравоохране-
ния и Роспотребнадзора актуальна задача расшире-
ния лабораторной сети экспресс-диагностики пере-
носчиков на их инфицированность возбудителями, 
создания для населения условий доступности этих 

исследований. В 2025 г. оперативное исследова-
ние клещей на наличие маркеров ВКЭ проводили в 
326 лабораториях 61 субъекта РФ (всего в стране за-
раженность клещей патогенами исследуют в 509 ла-
бораториях 84 субъектов).

Удельный вес пострадавших от клещей, превы-
шающий значение в 1000 0/0000, в 2025 г. выявлен в 
Кировской (2685,3 0/0000) и Костромской (1764,8 0/0000) 
областях, Республике Алтай (1752,2 0/0000), Томской 
области (1628,0 0/0000), Удмуртской Республике 
(1425,0 0/0000), Вологодской (1401,5 0/0000) и 
Архангельской (1182,8 0/0000) областях, Пермском 
крае (1124,9 0/0000), Кемеровской (1037,4 0/0000) об-
ласти. Из перечисленных девяти субъектов четыре 
(Республика Алтай, Томская и Архангельская обла-
сти, Пермский край) входят в список или включают 
территории, которые в РФ приравнены к районам 
Крайнего Севера. Кроме того, рост пострадавших 
от клещей выявлен и в других северных субъек-
тах: в республиках Коми, Саха (Якутия), Ханты-
Мансийском автономном округе (ХМАО), – хотя 
значения этого показателя в них существенно ниже. 
Например, в Республике Саха (Якутия) СМП2016–2025 
числа пострадавших от клещей составляет 424,6 че-
ловека, а их удельный вес – 43,2 0/0000. Приводимые 
данные указывают на активизацию эпизоотического 
процесса, в котором значительную роль играют се-
верные территории РФ, что рассматривается и в дру-
гих работах [9, 10, 12–14]. 

На основе анализа материалов, поступающих из 
эндемичных по КВЭ субъектов, показано, что участ-
ками максимального риска контакта с клещами яв-
ляются зоны свободного пребывания людей: места 
отдыха населения (аллеи, бульвары, скверы, парки), 
придомовые и пригородные территории, кладбища.

При рассмотрении динамики числа людей, по-
страдавших от клещей, в эндемичных по КВЭ субъ-
ектах за 2016–2025 гг. в 16 из них (32,7 %) наблю-
дали статистически значимый рост показателя, а в 
6 (12,2 %) – снижение. Наиболее неблагоприятное 
развитие эпидемиологической ситуации по этому 
показателю проявилось в Приволжском федераль-
ном округе (ПФО), где значимый рост присасывае-
мости клещей к людям выявлен в 5 субъектах из 
10 эндемичных по КВЭ: в республиках Марий Эл и 
Татарстан, Удмуртской Республике, Пермском крае, 
Кировской области. 

На территориях ПФО и Дальневосточного фе-
дерального округа (ДФО) (гистограмма, рисунок), 
а также в ряде субъектов других федеральных окру-
гов рост числа людей, пострадавших от клещей, 
либо начался, либо усилился с 2020–2021 гг. При 
этом снижения объемов мер неспецифической про-
филактики КВЭ, а также массовых нарушений при-
менения акарицидных средств в этот период не за-
регистрировано. Наиболее вероятной причиной ро-
ста показателя является увеличение обилия имаго 
переносчика, наступившее после предшествующего 
достаточно длительного периода потепления клима-
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Динамика заболеваемости КВЭ (кривая линия – левая ось ординат, 0/0000) и обращаемости населения, пострадавшего от присасыва-
ния клещей, в медицинские организации федеральных округов РФ за 2016–2025 гг. (гистограмма – правая ось ординат, абсолютные 
значения)

Dynamics of the incidence of TBVE (left ordinate axis – curve, 0/0000) and the number of people (right ordinate axis – histogram, abs.) who suf-
fered from tick bites, seeking medical help in federal districts of the Russian Federation over the period of 2016–2025
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та [15]. Вместе с тем на обнаруженный тренд мог-
ли влиять социально-экономические факторы: рост 
числа единиц личного автотранспорта, участившие-
ся выезды горожан на природу, особенности занятий 
людей при нахождении в изоляции во время панде-
мии COVID-19 и др. 

Возрастание обилия клещей на северных тер-
риториях, на что косвенно указывают данные о ди-
намике числа пострадавших от них, создает потен-
циальную угрозу увеличения заболеваемости КВЭ 
и другими инфекциями, передающимися клещами, 
в этих регионах РФ.

Проведен анализ влияния изменений климата 
на начало активности перезимовавших клещей, ко-
торую оценивали по календарным датам случаев их 
присасывания к людям в эндемичных по КВЭ субъ-
ектах. Показано, что среднегодовая температура воз-
духа значимо (Р<0,001) выросла в этих субъектах в 
среднем с 2,0 °С в 2008–2017 гг. до 2,6 °С в 2017–
2025 гг. Если в первом периоде случаи присасывания 
иксодовых клещей к людям в среднем приходились 
на первую неделю апреля, то во втором – на послед-
нею неделю марта. 

Подобный сдвиг во времени начала первых слу-
чаев присасывания клещей может быть связан как с 
изменением активности переносчика (главным об-
разом), так и с особенностями поведения людей, на-
пример более ранним их выездом на приусадебные 
участки в теплый сезон. По данным 2018–2024 гг. 
показана значимая отрицательная корреляция 
(r = –0,40; Р<0,01) между изменениями среднего-
довой температуры воздуха в эндемичных по КВЭ 
субъектах и календарной неделей регистрации пер-
вых случаев присасывания клещей, что косвенно 
подтверждает причинно-следственную связь между 
этими явлениями. Выявленный сдвиг сроков актив-
ности переносчика следует учитывать при планиро-
вании дат проведения акарицидных обработок.

Заболеваемость КВЭ. В 2025 г. в стране зареги-
стрировано 1807 случаев КВЭ, в том числе 238 среди 
детей (13,2 %). Число случаев КВЭ по федеральным 
округам составило: Сибирский (СФО) – 678 (37,5 % 
от всех по стране), ПФО – 445 (24,6 %), Уральский 
(УФО) – 300 (16,6 %), Северо-Западный (СЗФО) –  
215 (11,9 %), ДФО – 108 (6,0 %), Центральный 
(ЦФО) – 52 (2,9 %), Южный (ЮФО) – 7 (0,4 %). Из 
субъектов наибольшее число случаев КВЭ зафикси-
ровано в Красноярском крае (272), Кировской обла-
сти (217) и Пермском крае (146). Лабораторно диа-
гноз подтвержден в 98,0 % случаев. Отметим, что 
за 2016–2025 гг. наблюдается рост лабораторно под-
твержденных диагнозов. 

Инцидентность КВЭ в РФ в 2025 г. состави-
ла 1,24 0/0000, что находится на уровне СМП2015–2024 
(1,17±0,092 0/0000). Превышение СМП заболеваемо-
сти в РФ в два раза и более (без учета субъектов со 
спорадическими случаями болезни) наблюдалось в 
2025 г. в Республике Коми (СЗФО), ХМАО (УФО) и 
Кировской области (ПФО). 

Наиболее активно эпидемический процесс 
протекал в 2025 г. в Кировской области (19,1 0/0000), 
Красноярском крае (9,6 0/0000), Республике Тыва 
(9,5 0/0000), Республике Хакасия (6,2 0/0000), Пермском 
крае (5,8 0/0000), Республике Алтай (5,7 0/0000), 
Забайкальском крае (5,5 0/0000), Архангельской об-
ласти (4,8 0/0000). Отметим, что из перечисленных 
восьми субъектов только Республика Хакасия и 
Кировская область (25,0 %) не включают террито-
рии, которые в РФ по условиям жизни приравнены к 
районам Крайнего Севера.

Первый случай КВЭ в 2025 г. выявлен в 
Республике Алтай во второй декаде апреля, а 16 по-
следних – в 11 субъектах (СЗФО, ПФО, СФО и ДФО) 
в конце сентября. От числа всех случаев за год доля 
заболевших КВЭ в РФ в июне составила 22,5 %, 
июле – 39,8 %, августе – 19,6 %, сентябре – 11,0 %. 

Сдвиг на более ранние даты начала активности 
иксодовых клещей, а также прямые наблюдения, 
проведенные в некоторых субъектах [7], указывают 
на вероятность увеличения длительности эпидеми-
ческого сезона по мере роста температур на энде-
мичных по КВЭ территориях. 

В социальной структуре больных КВЭ в 2025 г. 
неработающее население составило 28,4 %, пен-
сионеры – 28,2%, работающие – 29,3 %. На другие 
социальные группы (дети, студенты) приходится 
14,1 % больных. В структуре заболевших преобла-
дает городское население (более 67,5 %). По клини-
ческим проявлениям болезни, как и в предыдущие 
годы, чаще регистрировали лихорадочную (61,0 %) 
и менингеальную (22,9 %) формы. Очаговые формы 
КВЭ выявлены в 11,9 % случаев, субклиническая – 
в 4,2 %. В г. Москве у одного больного установлено 
хроническое прогредиентное течение болезни.

Несмотря на облигатно трансмиссивный путь 
передачи ВКЭ ежегодно в РФ выявляют случаи 
алиментарного заражения. В 2025 г. их было шесть 
(0,33 % от всех случаев). 

В 45 субъектах РФ зарегистрировано 123 завоз-
ных случая КВЭ: г. Санкт-Петербург – 14, г. Москва –  
11, Кемеровская область и Республика Хакасия – по 
8. Остальные 82 случая (66,7 % от всех) приходятся 
на 41 субъект РФ. Заражение КВЭ происходило при 
посещении людьми других регионов страны и за 
границей (Беларусь, Казахстан и Германия).

В 2025 г. зарегистрировано 44 летальных ис-
хода от КВЭ (летальность – 2,4 %), что превышает 
СМП2015–2024 (2,1±0,11 %) в 1,1 раза. Наибольшая доля 
случаев с летальным исходом приходится на СФО 
(41,9 %), ПФО (30,2 %) и УФО (16,3 %).

Больше всего летальных случаев от КВЭ за-
регистрировано в 2025 г. в Пермском крае и 
Новосибирской области (по семь), в Кировской, 
Челябинской областях и Красноярском крае (по че-
тыре). Кроме того, летальные случаи (от одного до 
двух) выявлены в республиках Марий Эл, Хакасия, 
Саха (Якутия), Удмуртской Республике, Алтайском, 
Хабаровском и Приморском краях, Архангельской, 
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Иркутской, Курганской, Кемеровской, Томской и 
Тверской областях, ХМАО.

Основная причина летальных исходов – от-
сутствие профилактических прививок против КВЭ 
и позднее обращение за медицинской помощью. 
Среди умерших преобладают лица старшего возрас-
та. Половина (51,2 %) всех летальных исходов заре-
гистрирована в субъектах, где есть территории, при-
равненные по условиям жизни к районам Крайнего 
Севера. 

За 2016–2025 гг. в РФ зарегистрировано 
16 655 больных КВЭ. На долю детей до 17 лет при-
ходится 14,0 % всех случаев. Уровень инцидентности 
КВЭ варьировал от 0,66 0/0000 (967 случаев в 2020 г.) 
до 1,39 0/0000 (2035 случаев в 2016 г.). СМП2016–2025 за-
болеваемости составил (1,14±0,08) 0/0000. В динамике 
заболеваемости наблюдается умеренный статисти-
чески незначимый спад со среднегодовым темпом – 
1,3 %. При этом анализ линии регрессии за 25 лет 
(2001–2025 гг.) выявляет значимый спад заболевае-
мости КВЭ в РФ.

Как можно видеть на рисунке, во всех федераль-
ных округах в 2021–2022 гг. начался подъем забо-
леваемости КВЭ. Наиболее вероятными причинами 
этого являются: рост числа людей, пострадавших от 
клещей (ПФО, ДФО); недостатки в работе медицин-
ских учреждений, проявившиеся в активный период 
пандемии COVID-19 по отношению к иным инфек-
циям; увеличение доли людей с ослабленным имму-
нитетом после перенесенного COVID-19. К 2025 г. 
отчетливый рост заболеваемости КВЭ сохранился 
только в ПФО и менее выраженный – в ДФО.

Сопоставление заболеваемости КВЭ в феде-
ральных округах европейской и азиатской частей 
РФ показывает, что на территориях с более холод-
ным климатом инцидентность КВЭ выше: в ЦФО –  
0,13 0/0000, ПФО – 1,56 0/0000, в то время как в УФО – 
2,45 0/0000, СФО – 4,08 0/0000 (табл. 1).

Существует целый ряд непротиворечивых объ-
яснений причин этого явления, основанных на из-
менениях вирусофорности переносчика или свойств 
ВКЭ, которые проанализированы в ряде работ 
[11, 13, 14, 18].

Дифференциация эндемичных по КВЭ субъ-
ектов РФ по уровню эпидемиологического риска. 
Для научно обоснованного планирования мер про-
филактики КВЭ проведена дифференциация субъ-
ектов по степени эпидемиологического риска на 
основе анализа СМП2016–2025 инцидентности [8, 19]. 
Выделены группы территорий: неэндемичные, с низ-
кой (ниже 0,56 0/0000), средней (от 0,57 до 3,12 0/0000) 
и высокой (выше 3,12 0/0000) заболеваемостью. Список 
субъектов по отдельным группам риска приведен в 
табл. 1. СМП заболеваемости КВЭ в группе низко-
го эпидемиологического риска равен (0,2±0,05) 0/0000, 
среднего – (1,5±0,2) 0/0000, высокого – (4,9±0,5) 0/0000. 
Кластер максимальной опасности включает 17 субъ-
ектов: по одному – в ЦФО и УФО, по два – в ПФО и 
ДФО, три – в СЗФО, восемь – в СФО.

Изучение зараженности клещей и генетиче-
ского спектра ВКЭ в РФ. В эпидемический сезон 
2025 г. исследовано на инфицированность возбуди-
телями более 458 тыс. клещей. Из них 79,0 % соста-
вили особи, снятые с людей, 21,0 % – собранные с 
растительности. Больше всего исследований прове-
дено в лабораториях учреждений Роспотребнадзора 
(61,4 %). 

Основными методами выявления антигена и/или  
РНК в клещах являются иммуноферментный анализ 
(ИФА) и полимеразная цепная реакция с обратной 
транскрипцией (ОТ-ПЦР). Методом ПЦР исследо-
вано 81,5 % клещей, снятых с людей, и 79,4 % осо-
бей из объектов окружающей среды (ООС); методом 
ИФА – 18,5 и 20,6 % соответственно. В стране на-
блюдается тенденция к увеличению доли исследова-
ний клещей методом ПЦР.

В 2025 г. вирусофорность клещей, снятых с лю-
дей, составила: методом ОТ-ПЦР – 0,9 % (СМП2015–2024 –  
0,9 %), методом ИФА – 0,9 % (СМП2015–2024 – 2,7 %). 
Вирусофорность клещей из ООС составила: в ОТ-
ПЦР – 0,4 % (СМП2015–2024 – 0,7 %), ИФА – 1,3 % 
(СМП2015–2024 – 1,8 %). Максимум клещей, содержа-
щих маркеры ВКЭ, выявлен методом ПЦР в субъек-
тах СФО, УФО и ПФО. 

Вирусофорность выше средней по РФ при иссле-
довании клещей, снятых с людей, методом ПЦР по-
казана в Кемеровской, Тюменской, Омской, Томской 
областях, ХМАО, Алтайском и Красноярском краях, 
республиках Башкортостан, Коми, Хакасия; мето-
дом ИФА – в Ленинградской и Самарской областях, 
Удмуртской Республике, республиках Коми, Карелия, 
Бурятия и Пермском крае. 

Вирусофорность выше средней по РФ в кле-
щах, собранных с ООС, выявлена методом ПЦР 
в Томской, Кировской и Архангельской областях, 
Приморском и Красноярском краях, республи-
ках Бурятия, Хакасия, Тыва, Коми, Саха (Якутия), 
ХМАО. Высокая доля зараженных ВКЭ клещей 
методом ИФА установлена для Республики Саха 
(Якутия), Кировской и Новосибирской областей. Из 
12 перечисленных субъектов девять входят в список 
имеющих хотя бы часть территорий, приравненных 
к районам Крайнего Севера.

В 2025 г. методом секвенирования получено 
208 нуклеотидных последовательностей фрагментов 
генома ВКЭ из 22 образцов секционного материала 
из 12 субъектов и 186 иксодовых клещей с 13 тер-
риторий. Из 22 проб секционного материала в 20 
идентифицирован сибирский и в двух – дальнево-
сточный субтип ВКЭ. Сибирский субтип представ-
лен линиями: Васильченко – 2 (11,8 %), Заусаев –  
11 (64,7 %), балтийская – 4 (23,5 %); в трех случаях 
(17,6 %) линия не определена. В пробах иксодовых 
клещей сибирский субтип ВКЭ определен в 161 об-
разце, дальневосточный – в одном, байкальский –  
в 24. Сибирский субтип представлен линиями: 
Васильченко – 14 (10,0 %), Заусаев – 104 (74,8 %), 
балтийская – 21 (15,1 %); в 22 случаях (15,8 %) ли-
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ния не определена. Таким образом, в структуре ли-
ний сибирского субтипа из секционного материала и 
клещей наблюдается идентичность.

При сравнении образцов ВКЭ из коллекции 
Иркутского противочумного института за 1937–
1989 гг. с образцами за 1990–2025 гг., происходящи-
ми с территорий различных природных очагов КВЭ 
в РФ, показано увеличение доли сибирского суб-
типа с 54,8 до 89,7 %. Вместе с тем существенного 
изменения удельного веса отдельных генетических 
линий в структуре сибирского субтипа не обнаруже-
но: Заусаев – 62,4 % (1937–1989 гг.) и 59,6 % (1990–
2025 гг.); Васильченко – 22,8 % (1937–1989 гг.) и 
20,2 % (1990–2025 гг.); балтийская – 12,1 % (1937–
1989 гг.) и 14,1 % (1990–2025 гг.).

Профилактика КВЭ. В 2025 г. против КВЭ при-
вито 4,172 млн человек (вакцинировано 1,379 млн и 
ревакцинировано 2,793 млн), что превысило годовой 
план на 7,0 и 4,7 % соответственно. Высокий уровень 
вакцинации/ревакцинации по отношению к плано-
вым показателям отмечен в Московской, Тверской, 
Калининградской, Кировской, Сахалинской об-
ластях, Республике Карелия, г. Санкт-Петербурге, 
Алтайском крае. Частично это может быть связано с 
массовым оказанием помощи людям, выезжающим 
в эндемичные по КВЭ территории, например при ра-
боте вахтовым методом. 

Не выполнен план по вакцинации в респуб
ликах Коми (87,0 %), Хакасия (86,4 %); ревак-
цинации – в республиках Коми (86,0 %), Саха  
(Якутия) (84,5 %), Еврейской автономной обла-
сти (63,6 %).

Случаи заболевания вакцинированных против 
КВЭ людей регистрируют ежегодно. В 2025 г. их 
доля составила 2,4 % от числа заболевших (в 2024 г. –  
1,0 %). Как правило, у привитых болезнь протекала 
в субклинической, лихорадочной и менингеальной 
формах.

Доля привитых от КВЭ среди пострадавших от 
присасывания клещей относительно постоянна и со-
ставила в 2025 г. 11,9 %, в том числе среди детей – 
14,1 %.

В 2025 г. экстренной профилактикой иммуногло-
булином охвачено 22,3 % от общего числа людей, по-
страдавших от присасывания клещей (среди детей –  
35,6 %). Объем этой меры профилактики в послед-
ние годы находится на уровне 20–24 %. Среди забо-
левших КВЭ 14,0 % прошли курс серопрофилактики 
(в 2024 г. – 10,6 %).

Акарицидные обработки в 2025 г. проведены в 
49 субъектах РФ, эндемичных по КВЭ. Оперативная 
площадь обработок составила 296 861,2 га (физиче-
ская площадь – 241 557,4 га), что на 48,0 % больше 
СМП2015–2024 (200 634,4 га). Непосредственно в эн-
демичных по КВЭ федеральных округах оператив-
ная площадь противоклещевых работ составила 
161 137,2 га, что на 17,0 % выше плановых показате-
лей. План текущего сезона акарицидных обработок 
выполнен во всех федеральных округах. 

Для акарицидных обработок в природных биото-
пах применяли инсектоакарицидные средства, при-
веденные в Реестре свидетельств о государственной 
регистрации. Из 54 средств, находящихся в этом пе-
речне, наиболее часто в 2025 г. применяли соедине-
ния на основе циперметрина и альфа-циперметрина. 

На территориях летних оздоровительных учреж-
дений оперативная площадь обработок в 2025 г. со-
ставила 65 105,0 га, что на 56 % выше плановых по-
казателей. Эффективность акарицидных обработок 
этих территорий высокая, что связано с исходно 
более низкой численностью клещей (вследствие ре-
гулярности обработок), более строгим соблюдением 
правил подготовки к работам (расчистка территорий, 
ликвидация на них свалок мусора и т.п.), созданием 
барьерных зон.

Как отмечено выше, в настоящее время актива-
ция перезимовавших имаго клещей (состоящих из 
особей в состоянии поведенческой и морфогенети-
ческой диапауз) в среднем по стране начинается в 
конце третьей декады марта. Следовательно, начало 
акарицидных обработок должно приходиться в боль-
шинстве случаев на первую декаду апреля. По дан-
ным литературы, большая часть имаго активизирует-
ся после зимы в течение 45–86 дней [20]. Анализ об-
ращаемости населения, пострадавшего от клещей в 
эндемичных по КВЭ субъектах РФ, показал, что пик 
этого процесса приходится на последнею неделю 
мая – вторую неделю июня. Длительность действия 
современных акарицидов составляет около меся-
ца [21]. Таким образом, повторная акарицидная об-
работка является обязательным элементом комплек-
са профилактических мероприятий, направленных 
на предупреждение возникновения и распростра-
нения инфекционных болезней, передающихся кле-
щами. Необходимо учитывать, что рекомендуемые 
календарные даты акарицидных обработок долж-
ны соотноситься с текущими погодными условия-
ми, которые имеют межгодовые и географические  
различия. 

Прогноз заболеваемости. На основе анализа 
временного ряда инцидентности КВЭ в РФ за 2016–
2025 гг. ожидается, что в 2026 г. заболеваемость со-
ставит 1,14 0/0000 при 95% ДИ возможных проявлений 
от 0,95 до 1,32 0/0000. 

В ЮФО, где эндемичными по КВЭ являют-
ся Республика Крым и г. Севастополь, заболевае-
мость носит спорадический характер: 11 случаев 
в Республике Крым и 2 в г. Севастополе за 2016–
2025 гг. Причем в Республике Крым наблюдается 
статистически значимое снижение числа людей, по-
страдавших от клещей, что обеспечивает дальней-
шее сохранение заболеваемости на спорадическом 
уровне. 

В ЦФО в 2026 г. инцидентность КВЭ составит 
0,14 0/0000 (ДИ: 0,11↔0,17). Максимум заболеваемо-
сти наблюдается в Костромской области. С 2020 г. 
заболеваемость в этом субъекте значимо возраста-
ет (табл. 2). Учитывая, что на данной территории  



14

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 2								        ОБЗОРЫ
Та

бл
иц

а 
2 

/ T
ab

le
 2

П
ро

гн
оз

 за
бо

ле
ва

ем
ос

ти
 К

В
Э

 н
а 

20
26

 г.
 с

 у
че

то
м

 9
5%

 ДИ


 в
 ф

ед
ер

ал
ьн

ы
х 

ок
ру

га
х 

и 
17

 с
уб

ъе
кт

ах
 с

тр
ан

ы
 с

 в
ы

со
ки

м
 э

пи
де

м
ио

ло
ги

че
ск

им
 р

ис
ко

м
Fo

re
ca

st
 o

f T
B

V
E

 in
ci

de
nc

e 
fo

r 
20

26
, t

ak
in

g 
in

to
 a

cc
ou

nt
 th

e 
95

%
 c

on
fid

en
ce

 in
te

rv
al

 (C
I)

 in
 th

e 
fe

de
ra

l d
is

tr
ic

ts
 a

nd
 1

7 
co

ns
tit

ue
nt

 e
nt

iti
es

 o
f t

he
 c

ou
nt

ry
 o

f h
ig

h 
ep

id
em

io
lo

gi
ca

l r
is

k

Ф
ед

ер
ал

ьн
ы

й 
 

ок
ру

г 
Fe

de
ra

l D
is

tri
ct

Тр
ен

д 
(с

 к
ак

ог
о 

го
да

) /
  

ож
ид

ае
ма

я 
за

бо
ле

ва
ем

ос
ть

 (ДИ


) (
0 / 0

00
0)

Tr
en

d 
(f

ro
m

 w
ha

t y
ea

r)
 / 

 
ex

pe
ct

ed
 in

ci
de

nc
e 

(C
I)

 (0 / 0
00

0)

Су
бъ

ек
т 

/ C
on

st
itu

en
t e

nt
ity

Тр
ен

д 
(с

 к
ак

ог
о 

го
да

) /
  

ож
ид

ае
ма

я 
за

бо
ле

ва
ем

ос
ть

 (ДИ


) (
0 / 0

00
0)

Tr
en

d 
(f

ro
m

 w
ha

t y
ea

r)
 / 

 
ex

pe
ct

ed
 in

ci
de

nc
e 

(C
I)

 (0 / 0
00

0)

Чи
сл

о 
по

ст
ра

да
вш

их
 о

т 
кл

ещ
ей

 (0 / 0
00

0)
Th

e 
nu

m
be

r o
f p

eo
pl

e 
af

fe
ct

ed
 b

y 
tic

ks
 (0 / 0

00
0)

Тр
ен

д
Tr

en
d

СМП



20

16
–2

02
5

Av
er

ag
e 

lo
ng

-te
rm

  
in

di
ca

to
r 2

01
6–

20
25

Ц
Ф

О
C

FD
не

т 
/ 0

,1
4 

(0
,1

1↔
0,

17
)

no
 / 

0,
14

 (0
,1

1↔
0,

17
)

Ко
ст

ро
мс

ка
я 

об
ла

ст
ь 

/ K
os

tro
m

a 
R

eg
io

n
↑ 

(с
 2

02
0 

г.)
 / 

5,
1 

(3
,1

↔
7,

1)
↑ 

(s
in

ce
 2

02
0)

 / 
5,

1 
(3

,1
↔

7,
1)

↑
14

78
,8

СЗ
Ф

О
N

W
FD

не
т 

/ 1
,4

1 
(1

,1
2↔

1,
71

)
no

 / 
1,

41
 (1

,1
2↔

1,
71

)

Ре
сп

уб
ли

ка
 К

ар
ел

ия
 / 

R
ep

ub
lic

 o
f K

ar
el

ia
не

т 
/ 3

,8
 (2

,6
↔

4,
9)

no
 / 

3,
8 

(2
,6

↔
4,

9)
не

т/
no

54
6,

3

А
рх

ан
ге

ль
ск

ая
 о

бл
ас

ть
 / 

A
rk

ha
ng

el
sk

 R
eg

io
n

↑ 
(с

 2
02

0 
г.)

 / 
5,

6 
(4

,6
↔

6,
6)

↑ 
(s

in
ce

 2
02

0)
 / 

5,
6 

(4
,6

↔
6,

6)
↑ 

(с
/ s

in
ce

 2
02

0)
65

2,
1

В
ол

ог
од

ск
ая

 о
бл

ас
ть

 / 
Vo

lo
gd

a 
R

eg
io

n
не

т 
/ 3

,7
 (2

,3
↔

5,
1)

no
 / 

3,
7 

(2
,3

↔
5,

1)
не

т/
no

10
69

,0

П
Ф

О
V

FD
↑ 

(с
 2

02
0 

г.)
 / 

1,
67

 (0
,6

9↔
2,

64
)

↑ 
(s

in
ce

 2
02

0)
 / 

1,
67

 (0
,6

9↔
2,

64
)

К
ир

ов
ск

ая
 о

бл
ас

ть
 / 

K
iro

v 
R

eg
io

n
↑ 

/ 1
4,

1 
(4

,4
↔

23
,8

)
↑

15
45

,4

П
ер

мс
ки

й 
кр

ай
 / 

Pe
rm

 T
er

rit
or

y
↑ 

(с
 2

02
0 

г.)
 / 

6,
9 

(4
,6

↔
9,

1)
↑ 

(s
in

ce
 2

02
0)

 / 
6,

9 
(4

,6
↔

9,
1)

↑
74

9,
8

УФ
О

U
FD

не
т 

/ 2
,5

 (2
,0

↔
3,

1)
no

 / 
2,

5 
(2

,0
↔

3,
1)

Тю
ме

нс
ка

я 
об

ла
ст

ь 
/ T

yu
m

en
 R

eg
io

n
не

т 
/ 4

,3
 (3

,4
↔

5,
3)

no
 / 

4,
3 

(3
,4

↔
5,

3)
не

т/
no

10
88

,9

С
Ф

О
Si

bF
D

не
т 

/ 4
,2

 (3
,4

↔
4,

9)
no

 / 
4,

2 
(3

,4
↔

4,
9)

К
ра

сн
оя

рс
ки

й 
кр

ай
 / 

K
ra

sn
oy

ar
sk

 T
er

rit
or

y
не

т 
/ 9

,1
 (7

,2
↔

11
,0

)
no

 / 
9,

1 
(7

,2
↔

11
,0

)
не

т/
no

53
1,

3

Ре
сп

уб
ли

ка
 Т

ы
ва

 / 
R

ep
ub

lic
 o

f T
uv

a
не

т 
/ 9

,0
 (5

,4
↔

12
,7

)
no

 / 
9,

0 
(5

,4
↔

12
,7

)
↓

42
8,

6

Ре
сп

уб
ли

ка
 А

лт
ай

 / 
R

ep
ub

lic
 o

f A
lta

i
не

т 
/ 6

,0
 (4

,8
↔

7,
2)

no
 / 

6,
0 

(4
,8

↔
7,

2)
не

т/
no

17
27

,3

Ре
сп

уб
ли

ка
 Х

ак
ас

ия
 / 

R
ep

ub
lic

 o
f K

ha
ka

ss
ia

не
т 

/ 4
,7

 (3
,3

↔
6,

2)
no

 / 
4,

7 
(3

,3
↔

6,
2)

не
т/

no
59

0,
8

То
мс

ка
я 

об
ла

ст
ь 

/ T
om

sk
 R

eg
io

n
↓ 

/ 2
,9

 (0
,0

↔
6,

4)
не

т/
no

17
97

,6

Н
ов

ос
иб

ир
ск

ая
 о

бл
ас

ть
 / 

N
ov

os
ib

irs
k 

R
eg

io
n

не
т 

/ 4
,1

 (3
,3

↔
4,

9)
no

 / 
4,

1 
(3

,3
↔

4,
9)

↓ 
( с

/s
in

ce
 2

02
0)

62
0,

1

Ке
ме

ро
вс

ка
я 

об
ла

ст
ь 

/ K
em

er
ov

o 
R

eg
io

n
↓ 

/ 2
,1

 (0
,1

6↔
4,

14
)

не
т/

no
10

79
,4

И
рк

ут
ск

ая
 о

бл
ас

ть
 / 

Ir
ku

ts
k 

R
eg

io
n

не
т 

/ 3
,5

 (2
,6

↔
4,

4)
no

 / 
3,

5 
(2

,6
↔

4,
4)

↑ 
( с

/s
in

ce
 2

02
1)

61
1,

6

Д
Ф

О
FE

FD
↑ 

/ 1
,3

6 
(0

,4
2↔

2,
29

)
За

ба
йк

ал
ьс

ки
й 

кр
ай

 / 
Tr

an
s-

B
ai

ka
l T

er
rit

or
y

↑ 
(с

 2
02

1 
г.)

 / 
7,

9 
(2

,9
–1

2,
9)

↑ 
(s

in
ce

 2
02

1)
 / 

7,
9 

(2
,9

–1
2,

9)
↑ 

( с
/s

in
ce

 2
02

1)
30

3,
2

Ре
сп

уб
ли

ка
 Б

ур
ят

ия
 / 

R
ep

ub
lic

 o
f B

ur
ya

tia
не

т 
/ 3

,4
 (2

,5
↔

4,
3)

no
 / 

3,
4 

(2
,5

↔
4,

3)
не

т/
no

38
5,

2

N
ot

e:
 C

FD
 –

 C
en

tra
l F

ed
er

al
 D

is
tri

ct
,  

N
W

FD
 –

 N
or

th
-W

es
te

rn
 F

ed
er

al
 D

is
tri

ct
, V

FD
 –

 V
ol

ga
 F

ed
er

al
 D

is
tri

ct
, U

FD
 –

 U
ra

l F
ed

er
al

 D
is

tri
ct

, S
ib

FD
 –

 S
ib

er
ia

n 
Fe

de
ra

l D
is

tri
ct

, F
EF

D
 –

 F
ar

 E
as

te
rn

 F
ed

er
al

 D
is

tri
ct

.



15

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2026; 2 			      Reviews

существенно растет и число пострадавших от кле-
щей, ожидаемая в 2026 г. заболеваемость может быть 
выше значения точечного прогноза, ближе к верхней 
границе ДИ – 7,1 0/0000 (табл. 2). 

В СЗФО за 2016–2025 гг. значимых изменений 
в заболеваемости КВЭ не наблюдается. С 2021 г. за-
болеваемость возрастает, но статистически незначи-
мо. Инцидентность КВЭ в 2026 г. составит 1,41 0/0000 
(ДИ: 1,12↔1,71). Так как число людей, пострадав-
ших от клещей, с 2021 г. значимо возрастает, ожидае-
мое значение заболеваемости будет ближе к верхней 
границе ДИ. К субъектам высокого эпидемиологи-
ческого риска КВЭ относятся Республика Карелия, 
Вологодская и Архангельская области (табл. 1 и 2). 
Наибольшую настороженность вызывает эпидемио-
логическая ситуация в Архангельской области, где с 
2020 г. сформировался значимый рост и заболевае-
мости, и числа пострадавших от клещей. Прогноз 
на 2026 г. для этого субъекта будет ближе к верхней 
границе ДИ – 6,6 0/0000 (табл. 2). Отметим также, что 
значимый рост числа пострадавших от клещей на-
блюдается и в Республике Коми, что может в 2026 г. 
ввести этот субъект в группу высокого эпидемиоло-
гического риска.

В ПФО значимый тренд роста заболеваемости 
КВЭ сформировался с 2020 г. Ожидаемая инцидент-
ность КВЭ в 2026 г. – 1,67 0/0000 (ДИ: 0,69↔2,64). 
В группу высокого эпидемиологического риска вхо-
дят Кировская область и Пермский край (табл. 1 и 2). 
Значимый рост числа людей, пострадавших от кле-
щей, наблюдается в пяти субъектах. Соответственно, 
в 2026 г. эпидемиологическая обстановка по КВЭ в 
этом федеральном округе и ряде его субъектов ухуд-
шится, а ожидаемые показатели заболеваемости пре-
высят значения точечного прогноза, то есть будут на-
ходиться ближе к верхней границе ДИ (табл. 2).

В УФО эпидемиологическая ситуация по КВЭ 
достаточно стабильная, хотя и характеризуется за-
болеваемостью выше, чем по РФ. Ожидается, что в 
2026 г. инцидентность КВЭ составит 2,5 0/0000 (ДИ: 
2,0↔3,1). Отсутствуют значимые тренды изменения 
заболеваемости как в федеральном округе в целом, 
так и в Тюменской области, входящей в группу вы-
сокого эпидемиологического риска (табл. 1 и 2). 
Значимый рост числа людей, пострадавших от кле-
щей, наблюдается в ХМАО, который относится к се-
верным территориям. В нем же сформировался зна-
чимый тренд к росту заболеваемости КВЭ – 2,4 0/0000 
(ДИ: 0,60↔4,30). С 2020 г. темпы роста этих пере-
менных возросли.

В СФО инцидентность КВЭ в 2026 г. соста-
вит 4,08 0/0000 (ДИ: 3,4↔4,9). Восемь субъектов вхо-
дят в группу высокого эпидемиологического риска 
(табл. 1). На протяжении многих лет в этом округе 
наблюдается самая высокая заболеваемость КВЭ в 
РФ. Однако картина проявлений болезни в субъек-
тах СФО неоднородна (табл. 2). Высокая заболевае-
мость при отсутствии направленного характера из-
менений эпидемиологической обстановки наблюда-

ется в республиках Хакасия и Алтай, Красноярском 
крае. В Республике Тыва, Кемеровской и особенно в 
Новосибирской и Томской областях создались пред-
посылки для снижения заболеваемости в 2026 г. 
ниже ее точечного прогноза, ближе к нижней грани-
це ДИ (табл. 2). Вместе с тем в Иркутской области 
из-за роста числа людей, пострадавших от клещей, 
вероятно смещение ожидаемой заболеваемости к 
верхней границе ДИ.

В ДФО инцидентность КВЭ в 2026 г., с уче-
том восходящего тренда, составит 1,4 0/0000 (ДИ: 
0,4↔2,3). В группу высокого эпидемиологического 
риска входят два субъекта: Республика Бурятия и 
Забайкальский край (табл. 2). В первом из них эпи-
демиологическая ситуация стабильная, как по забо-
леваемости КВЭ, так и по показателю «число людей, 
пострадавших от клещей». В Забайкальском крае с 
2021 г. наблюдается значимый тренд к росту забо-
леваемости КВЭ, а также показателя «число людей, 
пострадавших от клещей». Ввиду этого ожидаемая 
инцидентность КВЭ в Забайкальском крае в 2026 г. 
будет выше точечного прогноза. В двух субъектах 
ДФО (Приморский край и Сахалинская область) за 
2016–2025 гг. сформировался значимый тренд к сни-
жению уровня заболеваемости КВЭ.

Таким образом, если в целом по РФ в течение 
последних 10 лет число людей, пострадавших от 
клещей, остается относительно постоянным, то на 
северных территориях страны наблюдается акти-
визация эпизоотического процесса по этому по-
казателю. Установлено, что за время наблюдений, 
сопровождавшееся ростом среднегодовых темпера-
тур воздуха в эндемичных по КВЭ субъектах РФ, 
иксодовые клещи стали активизироваться в весен-
ний период раньше, чем это было 10 лет назад. Есть 
прямые и косвенные данные, указывающие на уд-
линение эпидемического сезона, рост обилия (при-
сасываний) клещей в ряде субъектов, особенно на 
севере страны. При наличии таких составляющих 
следовало бы ожидать и увеличения заболеваемости 
инфекциями, передаваемыми иксодовыми клещами, 
в том числе КВЭ.

Однако ВКЭ, как показано в ряде работ 
[13, 14, 18], более опасен для людей, когда он цир-
кулирует в популяциях переносчика, обитающего в 
более холодных условиях. Вероятно, это является 
одной из основных причин более высокой заболевае-
мости КВЭ в субъектах, входящих в ареал таежного 
клеща, с континентальным и резко континентальным 
климатом, большинство из которых входит в СФО. 

Таким образом, при дальнейшем росте темпе-
ратуры и сохранении влажности, достаточной для 
обитания иксодовых клещей, возможно несколько 
вариантов развития событий, в том числе: а) измене-
ние структуры сообществ клещей в зонах симпатрии 
в пользу I. pavlovskyi и I. ricinus, которые являются 
более теплолюбивыми по сравнению с таежным кле-
щом I. persulcatus [7, 11, 18]; б) расширение ареала и 
роста обилия иксодовых клещей на северных терри-
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ториях [7, 10, 12–14]; в) снижение эпидемического 
потенциала ВКЭ [18]. Результаты этих процессов бу-
дут в будущем определять характер эпидемиологиче-
ской ситуации по КВЭ и, в силу климатических осо-
бенностей, видового состава переносчиков и других 
факторов, различаться в отдельных регионах РФ. 
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Представлен обзор эпидемиологической обстановки по иксодовым клещевым боррелиозам (ИКБ) в мире и 
Российской Федерации в 2025 г. в сравнении с многолетними данными, дан прогноз на 2026 г. В 2025 г. в РФ 
зарегистрировано максимальное число случаев ИКБ (9698) за последние 15 лет. Относительно среднемноголет-
них значений показатели заболеваемости ИКБ выросли в четырех федеральных округах: Центральном (ЦФО), 
Приволжском, Южном (ЮФО) и Северо-Кавказском (СКФО); значительно увеличился удельный вес ЦФО в об-
щей структуре заболеваемости ИКБ (55,43 %); увеличилось до 84 число субъектов с регистрируемой заболевае-
мостью ИКБ, в половине из них отмечен рост инцидентности. На протяжении периода 2013–2025 гг. сохраняются 
особенности тенденций эпидемического процесса ИКБ на территориях различной степени эпидемиологического 
риска. В большинстве субъектов со среднемноголетним показателем заболеваемости (СМП) на 100 тыс. насе-
ления выше 8,4 0/0000 выявлена тенденция к снижению или относительная стабильность заболеваемости ИКБ, 
кроме г. Москвы и Калужской области, где отмечен выраженный тренд к росту. В 10 из 19 регионов с СМП от 
4,2 до 8,3 0/0000 отмечена тенденция к росту, а в 8 – к снижению заболеваемости. Тренд к росту заболеваемости 
ИКБ выявлен в 14 из 24 субъектов с СМП от 1,6 до 4,1 0/0000 и в 19 из 29 регионов с низким СМП (до 1,5 0/0000). 
Проведенный анализ тенденций развития эпидемического процесса и расчеты вероятного уровня заболеваемости 
позволяют заключить, что для большинства федеральных округов уровень заболеваемости ИКБ в 2026 г. будет ва-
рьировать около доверительных интервалов среднемноголетних значений, за исключением ЦФО, ЮФО и СКФО, 
где возможен рост числа случаев ИКБ. Эффективный контроль эпидемической ситуации по ИКБ возможен при 
условии сохранения и совершенствования, а для таких регионов, как г. Москва, г. Санкт-Петербург, Московская, 
Воронежская, Липецкая, Нижегородская, Костромская, Рязанская, Тульская, Калужская, Брянская, Кировская, 
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республики Бурятия и Мордовия, субъекты ЮФО и СКФО, – увеличения объемов и повышения качества про-
филактических мероприятий, включая гигиеническое воспитание и обучение населения, усиление зоолого-
энтомологического мониторинга активности и структуры природных очагов. 
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Abstract. An overview of the epidemiological situation on Ixodidae tick-borne borreliosis (ITBB) in the world and 
the Russian Federation in 2025 in comparison with long-term values is presented. A forecast for 2026 is made. In 2025, 
the maximum number of ITBB cases was registered in the Russian Federation (9,698) over the past 15 years. Relative 
to the long-term average, the incidence rates of ITBB increased in 4 federal districts: Central (CFD), Volga, Southern 
(SFD) and North-Caucasian (NCFD) ones; the proportion of CFD in the overall structure of ITBB incidence expanded 
significantly (55.43 %). The number of constituent entities with a reported incidence of ITBB has risen to 84, and an in-
crease in incidence has been noted in half of them. During the period of 2013–2025, the peculiarities of trends in the epi-
demic process of ITBB in territories of varying degrees of epidemiological risk persisted. In the majority of entities with  
a long-term average annual incidence (LTAA) above 8.4 0/0000, a downward trend or relative stability in the incidence of 
ITBB has been revealed, with the exception of Moscow and the Kaluga Region, where a pronounced upward trend was 
noted. In 10 out of 19 regions with LTAA between 4.2 and 8.3 0/0000, an upward trend was observed, while in 8 – a de-
crease in morbidity. The trend towards an increase in the incidence of ITBB was detected in 14 out of 24 entities with 
LTAA from 1.6 to 4.1 0/0000 and in 19 of the 29 regions with low LTAA (up to 1.5 0/0000). The analysis of trends in the  
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Иксодовые клещевые боррелиозы (ИКБ) – груп-
па этиологически самостоятельных спирохетозных 
трансмиссивных природно-очаговых инфекций, 
возбудители которых передаются иксодовыми кле-
щами [1]. ИКБ широко распространены в странах 
Северного полушария с умеренным климатом и ха-
рактеризуются значительным полиморфизмом кли-
нических проявлений с синдромами поражения кожи, 
нервной и сердечно-сосудистой систем, внутренних 
органов и опорно-двигательного аппарата со склон-
ностью к латентному и хроническому течению. 

Возбудители ИКБ – различные геновиды бор-
релий, входящие в комплекс Borrelia burgdorferi 
sensu lato и Borrelia miyamotoi. Типовой вид (пер-
воначальное название таксона) B. burgdorferi s.l.: 
Borrelia burgdorferi Johnson et al. 1984b (синоним: 
Borreliella burgdorferi (Johnson et al. 1984) Adeolu 
and Gupta 2015) (https://lpsn.dsmz.de/species/borrelia- 
burgdorferi). Типовой вид B. miyamotoi: Borrelia 
miyamotoi Fukunaga et al. 1995 (https://lpsn.dsmz.de/ 
species/borrelia-miyamotoi).

В настоящее время комплекс B. burgdorferi s.l. 
включает 23 геновида, из которых шесть патогенны 
для человека: B. burgdorferi sensu stricto, B. afzelii, 
B. garinii, B. bavariensis, B. spielmanii, B. mayonii [2]. 
Кроме них у пациентов в единичных случаях об-
наруживаются и другие боррелии комплекса 
B. burgdorferi s.l., которые, как предполагается, вы-
зывают заболевание: B. americana и B. andersonii 
(Северная Америка), B. bissettii (Северная Америка, 
Европа), B. lusitaniae (Европа), B. valaisiana (Европа 
и Азия), B. yangtzensis (Азия) [3, 4]. Боррелии вида 
B. miyamotoi генетически связаны как с боррелиями 
комплекса B. burgdorferi s.l., так и с группой бор-
релий – возбудителей возвратных лихорадок, но 
в отличие от других представителей этой группы 
переносятся клещами рода Ixodes и в естественных 
ареалах их обитания могут соседствовать с борре-
лиями комплекса B. burgdorferi s.l. На основании 

филогенетического анализа различают три генотипа 
B. miyamotoi: азиатский, европейский и американ-
ский [5]. 

Эпидемически значимые переносчики и основ-
ной резервуар возбудителей ИКБ на территории 
Российской Федерации – клещи рода Ixodes: та-
ежный I. persulcatus в западных, центральных и 
восточных регионах России, лесной I. ricinus в за-
падных и центральных регионах России. Западная 
часть ареала I. persulcatus перекрывается с ареалом 
I. ricinus, образуя большую симпатрическую об-
ласть этих двух видов на Восточно-Европейской 
равнине и в странах Балтии. Ареал возбудителей 
определяется областью распространения их основ-
ных переносчиков: клещей I. persulcatus и I. ricinus. 
В Сибири кроме I. persulcatus в передаче могут при-
нимать участие клещи I. pavlovskyi и Dermacentor 
reticulatus, на Дальнем Востоке – I. persulcatus, 
I. pavlovskyi и Haemaphysalis concinna. В Европе, 
Северной Америке, Азии и Африке возбудители 
ИКБ обнаружены в клещах 20 видов четырех родов 
(Ixodes, Haemaphysalis, Rhipicephalus, Dermacentor). 
Считается, что более половины зарегистрирован-
ных за последние два десятилетия случаев ИКБ в 
мире связаны с клещами I. ricinus (Европа, Россия) и 
I. scapularis (США) [6].

Первый из известных сегодня возбудителей 
ИКБ, получивший в 1984 г. имя B. burgdorferi и на-
званный впоследствии B. burgdorferi sensu stricto, 
выделен в 1982 г. из клещей I. scapularis на терри-
тории Лонг-Айленда штата Нью-Йорк группой ис-
следователей под руководством W. Burgdorfer [7, 8], 
а изучение этого заболевания как отдельной нозо-
логической формы начато еще в 1970-х гг. с поиска 
причин широкого распространения у детей, прожи-
вающих в соседних населенных пунктах Лайм, Олд-
Лайм и Ист-Лайм штата Коннектикут в США, стой-
кого идиопатического воспаления суставов, имею-
щего общие черты с ювенильным ревматоидным 

development of the epidemic process and calculations of the probable incidence rate allows us to conclude that for most 
federal districts, the incidence rate of ITBB in 2026 will vary around the confidence intervals of the long-term average 
values, with the exception of the CFD, SFD and NCFD, where an increase in the number of cases of ITBB is probable. 
Effective control of the epidemic situation on ITBB is possible provided that it is maintained and enhanced. For regions 
such as Moscow, Saint Petersburg; Moscow, Voronezh, Lipetsk, Nizhny Novgorod, Kostroma, Ryazan, Tula, Kaluga, 
Bryansk, Kirov, Kursk, Orel, Tver, Tyumen, Penza and Irkutsk Regions, Altai and Trans-Baikal Territories, the Republics 
of Buryatia and Mordovia, constituent entities of the Southern Federal District and the North-Caucasian Federal District, 
increase in the volume and improvement of the quality of preventive measures, including hygienic education of the popu-
lation, strengthening zoological and entomological monitoring of the activity and structure of natural foci, are required.
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артритом [9]. В 1977 г. A.C. Steere et al. [10] описали 
клинико-эпидемиологические проявления артритов, 
развивающихся у населения этих территорий, и вы-
сказали предположение об их связи с предваритель-
ным возникновением мигрирующих эритем после 
присасывания клещей. Заболевание получило назва-
ние «болезнь Лайма». После доказательства в 1983 г. 
этиологической роли боррелий в этом заболевании 
[11–13] был предложен термин «боррелиоз Лайма», 
который объединил в единую нозологическую еди-
ницу клинические проявления артрита, кардита, 
хронической мигрирующей эритемы, боррелиозной 
лимфоцитомы, хронического атрофического акро-
дерматита и менингополиневрита, отдельные опи-
сания которых встречались в западноевропейской 
и российской медицинской литературе еще в конце 
XIX – начале XX в. [14]. 

На протяжении более 40 лет термины «болезнь 
Лайма», «Лайм-боррелиоз», «боррелиоз Лайма» ис-
пользуют в качестве синонима ИКБ, несмотря на 
значительное расширение перечня экологически 
и эпидемиологически близких видов и геновари-
антов боррелий, вызывающих симптомокомплекс 
клещевого боррелиоза, с момента установления 
B. burgdorferi s.s. в качестве этиологического аген-
та болезни Лайма. Вместе с тем дифференциация 
ИКБ по возбудителям, вызывающим заболевание, 
остается затруднительной не только на основании 
клинико-эпидемиологических признаков, но и с при-
влечением лабораторных методов. В рутинной прак-
тике диагностики определение геноварианта возбу-
дителя из комплекса B. burgdorferi s.l., вызвавшего 
заболевание у конкретного пациента, практически 
не осуществляется. Поэтому случаи ИКБ, лабора-
торно подтвержденные имеющимися сертифициро-
ванными тест-наборами для выявления специфиче-
ских антител к B. burgdorferi s.l., относят к болезни 
Лайма. В МКБ-10 этому заболеванию соответствует 
код А69.2 «Болезнь Лайма. Хроническая мигри-
рующая эритема, вызванная Borrelia burgdorferi». 
Полиморфизм клинических проявлений ИКБ отра-
жен дополнительными кодами в системе двойного 
кодирования МКБ-10: G01 «Менингит при болезни 
Лайма»; G63 «Полиневропатия при болезни Лайма»; 
L90.4 «Акродерматит хронический атрофический»; 
М01.2 «Артрит при болезни Лайма». 

Первые случаи заболеваний в результате зара-
жения человека B. miyamotoi, диагностированные 
как «ИКБ в безэритемной форме», зарегистрирова-
ны в 2011 г. в России (через 17 лет после обнару-
жения этого вида боррелий в клещах I. persulcatus 
в Японии), а затем в США, Европе, Японии, Китае 
[15–19]. Серологическая диагностика ИКБ, вызван-
ного B. miyamotoi (ИКБ-БМ), проводится в услови-
ях исследовательских лабораторий, однако в прак-
тической работе до настоящего времени широко 
не применяется, хотя возможна с использованием 
разрешенного для применения на территории РФ 
тест-набора для мультиплексного фосфоресцентно-

го анализа в сочетании с импульсным индикатором 
фосфоресценции. Для лабораторного подтвержде-
ния ИКБ-БМ сегодня доступны сертифицированные 
тест-системы для выявления ДНК этого возбудителя 
в крови или другом биоматериале заболевших. Для 
случаев ИКБ, вызванных B. miyamotoi, а также гено-
видами комплекса B. burgdorferi s.l., отличающими-
ся от B. burgdorferi s.s. (когда появится практическая 
возможность дифференцировать ИКБ по этиологи-
ческим агентам, вызвавшим заболевание у пациен-
тов), могут быть использованы коды МКБ-10: А69.8 
«Другие уточненные спирохетозные инфекции» или 
А69.9 «Спирохетозная инфекция неуточненная».

В Российской Федерации ИКБ лидируют по 
уровню заболеваемости и социально-экономиче
скому ущербу среди всех природно-очаговых транс-
миссивных инфекций, превышая в два раза суммар-
ную экономическую значимость вирусных лихо-
радок, передаваемых членистоногими, и вирусных 
геморрагических лихорадок [20]. 

Цель обзора – характеристика распространения 
ИКБ в мире, анализ эпидемиологической ситуации 
по ИКБ в Российской Федерации в 2025 г. в сравне-
нии с многолетними данными и прогноз на 2026 г.

В настоящее время сведения о распространен-
ности ИКБ-БМ очень ограничены в связи со слож-
ностями лабораторной верификации, с недоста-
точной осведомленностью специалистов об этом 
относительно новом заболевании и отсутствием 
налаженной регистрации. В России к 2016 г. было 
отмечено 367 случаев острого лихорадочного за-
болевания, вызванного B. miyamotoi; в странах 
Азии описано 30 случаев. В США до 2019 г. за-
регистрирован 101 случай заболевания, в то вре-
мя как в Европе до 1 марта 2021 г. описано только 
6 случаев [21]. Поэтому основной массив информа-
ции, характеризующей заболеваемость населения 
ИКБ как в мире, так и в нашей стране, представлен 
данными о случаях ИКБ, вызванных боррелиями 
комплекса B. burgdorferi s.l. В Северной Америке 
это в основном B. burgdorferi s.s. и очень редко – 
B. mayonii; в Европе заболевание могут вызывать 
по меньшей мере пять геновидов B. burgdorferi s.l. 
(B. afzelii, B. garinii, B. burgdorferi s.s., B. spielmanii и 
B. bavariensis); в Азии преобладающими геновидами 
являются B. garinii и B. afzelii [22].

Случаи болезни Лайма зарегистрированы в 
регионах Северной и Южной Америки, Европы 
и Азии, однако литературные сведения о заболе-
ваемости ИКБ, вызванной боррелиями комплекса 
B. burgdorferi s.l., в странах мира разноречивы и по-
рой трудно сопоставимы из-за отсутствия единства 
подходов к официальной регистрации, определению 
и учету случаев болезни: могут учитываться только 
случаи госпитализации, или только нейроборрели-
оз, или подозрение на ИКБ [23]. В зарубежных пуб
ликациях встречаются результаты анализа заболе-
ваемости боррелиозом Лайма по данным из сетей 
врачей общей практики, электронных медицинских 
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карт, лабораторий и других источников [24, 25]. На 
основании анализа данных лабораторных иссле-
дований и отчетов страховых медицинских ком-
паний бремя болезни Лайма в США оценивается в 
476 тыс. новых случаев в год, хотя в CDC (Центры 
по контролю и профилактике заболеваний США, 
англ. Centers for Disease Control and Prevention) офи-
циально сообщается лишь об одной десятой части 
этого числа [26, 27]. Заболеваемость ИКБ отмеча-
ется на всем Американском континенте. В Канаде 
за период с 2017 по 2023 г., согласно официальным 
данным, зарегистрировано 18 220 случаев болезни 
Лайма, среднемноголетний показатель заболеваемо-
сти на 100 тыс. населения за этот период составил 
6,9 [28]. Случаи болезни Лайма описаны в Бразилии, 
Мексике, Колумбии [23].

По имеющимся данным, средневзвешенная 
заболеваемость ИКБ в Европе составляет около 
22,6 случая на 100 тыс. жителей в год, при этом по-
казатели сильно варьируют в зависимости от ана-
лизируемого региона [29]. Однако эпидемиологи-
ческие данные в значительной степени неполны и 
неточны, поскольку боррелиоз Лайма не подлежит 
обязательной регистрации во всех европейских стра-
нах, которые отличаются как процедурами отчетно-
сти о заболеваемости, так и подходами к определе-
нию случаев ИКБ и их диагностике [29]. В странах 
Европы с системами эпидемиологического надзо-
ра, предоставляющими данные в открытом досту-
пе (29 стран, включая Россию), с 2015 по 2023 г. в 
среднем ежегодно регистрировалось 131 966 случа-
ев болезни Лайма (диапазон: 98 252÷172 805) [30], 
при этом к зонам высокой заболеваемости отнесены 
субнациональные регионы, если в них было зареги-
стрировано ≥10 случаев на 100 тыс. населения в год 
за трехлетний период. В период 2020–2021 гг. в ев-
ропейских странах наблюдалось временное сниже-
ние заболеваемости, но с 2021 г. наметился тренд к 
ее росту [31]. По существующим оценкам, по мень-
шей мере 223 млн человек, что составляет 30 % все-
го населения Европы и 51 % населения европейских 
стран, для которых доступны субнациональные дан-
ные, проживают в районах с высокой заболеваемо-
стью болезнью Лайма [30].

Информации о количестве случаев заболеваний 
ИКБ в странах Азиатского региона в доступной ли-
тературе немного. Сообщается, что в Корее с 2011 по 
2016 г. в общей сложности было отмечено 65 случа-
ев болезни Лайма [32], с 2019 по 2023 г. – 116 случа-
ев [33]. Число пациентов с болезнью Лайма снизи-
лось во время пандемии COVID-19, но увеличилось 
примерно в 6 раз в 2023 г. по сравнению с 2021 г. 
В Японии с 2011 по 2016 г. [32] зарегистрировано 
75 случаев болезни Лайма, а за период 2010–2021 гг. –  
в среднем менее 30 случаев нейроборрелиоза в год, 
преимущественно в префектуре Хоккайдо [34]. 
Инцидентность ИКБ в Японии за период 2005–
2021 гг. оценивается в 0,01 на 100 тыс. населения 
(0/0000), в Южной Корее – 0,03 0/0000 [23]. Случаи борре-

лиоза Лайма описаны в Китае, на Тайване, в Непале, 
Индонезии, Малайзии, Сингапуре [35, 36]. В Китае с 
момента первого выявления в 1986 г. болезнь Лайма 
была клинически диагностирована в 29 провинциях, 
причем северо-восточные провинции считаются эн-
демичными, однако национальные данные о заболе-
ваемости не опубликованы [36]. 

Различия в системах эпидемиологического над-
зора за ИКБ между странами не позволяют использо-
вать показатели заболеваемости для сравнительного 
анализа распространенности ИКБ в мире. Более точ-
ное представление о риске заболевания ИКБ в раз-
ных регионах мира дают результаты метаанализов 
серопревалентности населения к B. burgdorferi s.l. 
[36–39]. На основании метаанализа 89 исследований, 
включающих 158 287 человек, определены следую-
щие показатели серопревалентности к B. burgdorferi 
s.l. (в порядке убывания): Центральная Европа – 
20,7 % (95% ДИ: 13,8–28,6 %), Восточная Азия – 
15,9 % (95% ДИ: 6,6–28,3 %), Западная Европа –  
13,5 % (95% ДИ: 9,5–18,0 %), Южная Европа – 
11,1 % (95% ДИ: 5,2–18,8 %), Восточная Европа –  
10,4 % (95% ДИ: 5,3–16,9 %), Северная Америка –  
9,4 % (95% ДИ: 2,6–19,8 %), Южная Америка – 
8,7 % (95% ДИ: 3,2–16,6 %), Северная Европа – 
7,6 % (95% ДИ: 4,3–11,7 %), Западная Азия – 6,3 % 
(95% ДИ: 2,3–12,2 %), Австралия – 4,1 % (95% ДИ: 
0,4–15,4 %), Южная Азия – 3,0 % (95% ДИ: 1,6–
4,7 %), Карибский бассейн – 2,0 % (95% ДИ: 0,6–
4,1 %) [38]. По результатам обобщения 42 исследо-
ваний (34 719 человек) доля населения Китая, серо-
позитивного в ИФА (IgG) к B. burgdorferi s.l., соста-
вила 9,1 % (95% ДИ: 7,5–10,7 %). Наиболее высокие 
показатели серопревалентности зафиксированы в 
двух провинциях: на северо-востоке Китая (провин-
ция Хэйлунцзян, 23,1 %) и западе Китая (провинция 
Нэймэнгу, 16,2 %) [37]. В метаанализе 18 исследова-
ний (11 498 человек), проведенных в таких азиатских 
странах, как Китай, Япония, Корея, Турция, Сингапур 
и Индонезия, серопревалентность к B. burgdorferi 
s.l. составила 12,1 % (95% ДИ: 8,1–16,8 %) по дан-
ным ИФА и 5,7 % (95% ДИ: 3,4–8,5 %) по данным 
двухэтапного (ИФА+иммунный блоттинг) тестиро-
вания [36]. В исследованиях, проведенных в евро-
пейских странах, где использовалось двухэтапное 
тестирование, серопревалентность болезни Лайма 
среди населения в Западной (13,6 %) и Восточной 
(11,1 %) Европе была выше, чем в Северной (4,2 %) 
и Южной (3,9 %) [38].

В Российской Федерации на протяжении по-
следних 25 лет эпидемиологическая ситуация по 
ИКБ остается напряженной. Согласно данным офи-
циальной статистики (в форме № 2 государственной 
статистической отчетности «Сведения об инфекци-
онных и паразитарных заболеваниях» информация 
об ИКБ представлена в строке «Клещевой боррелиоз 
(болезнь Лайма)», за период с 2000 по 2012 г. зареги-
стрировано 103 483, а с 2013 по 2024 г. – 78 996 слу-
чаев ИКБ. В период 2020–2021 гг., как и в других 
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странах, отмечалось снижение регистрируемой за-
болеваемости по большинству природно-очаговых 
инфекций, в том числе по ИКБ – практически в два 
раза, что можно объяснить перегрузкой системы 
здравоохранения в период пандемии новой корона-
вирусной инфекции и перераспределением амбу-
латорной и стационарной медицинской помощи в 
пользу больных COVID-19 [40]. Поэтому для объек-
тивной оценки характера изменений заболеваемости 
ИКБ в 2025 г. относительно предыдущих лет расчет 
среднемноголетних показателей за 2013–2024 гг. 
(СМП2013–2024) проводили без значений 2020–2021 гг. 
(Положение об эпидемиологическом мониторинге за 
инфекционными и паразитарными болезнями, утв. 
Руководителем Роспотребнадзора А.Ю. Поповой 
28.11.2023 [письмо Роспотребнадзора от 29.11.2023 
№ 02/20475-2023-27]).

Эпидемиологическая ситуация по ИКБ в 
Российской Федерации в 2025 г. В РФ в 2025 г. 
зарегистрировано 9698 случаев (сл.) ИКБ, что со-

поставимо с тремя пиками за последние 25 лет: 
в 2009 г. (9688 сл.), 2011 г. (9942) и 2023 г. (9123). 
Показатель заболеваемости в 2025 г. составил 
6,51 0/0000, что в 1,35 раза больше СМП2013–2024, за 
счет четырех федеральных округов: Центрального 
(ЦФО), Приволжского (ПФО), Южного (ЮФО) и 
Северо-Кавказского (СКФО) (рост в 1,94; 1,26; 1,47 
и 2,53 раза соответственно) (табл. 1). 

Снижение регистрируемой заболеваемости ИКБ 
относительно СМП2013–2024 отмечено в Уральском 
федеральном округе (УФО) – в 1,51 раза, Дальне
восточном (ДФО) – в 1,21 раза, Сибирском (СФО) – 
в 1,15 раза и Северо-Западном (СЗФО) – в 1,03 раза. 

В 2025 г. относительно 2024 г. увеличилось 
число субъектов с регистрируемой заболеваемо-
стью ИКБ (с 82 до 84), а также количество субъек-
тов с ростом заболеваемости (с 23 до 45). Случаи 
ИКБ выявлены на территориях Донецкой (126 сл.) 
и Луганской (59) народных республик (ДНР и ЛНР 
соответственно), а также Запорожской области (2). 

Таблица 1 / Table 1

Заболеваемость ИКБ и обращаемость населения по поводу присасывания клещей в 2025 г. на территории Российской Федерации  
в сравнении со среднемноголетними значениями

Ixodidae tick-borne borreliosis incidence and the rate of treatment-seeking regarding tick bites in 2025 in the territory of the Russian Federation  
in comparison with the average long-term indicators

Территории
Territories 

Заболеваемость ИКБ, на 100 тыс. населения
The incidence of Ixodidae tick-borne borreliosis,  

per 100 thousand of the population

Обращаемость с присасыванием клещей,  
на 100 тыс. населения

The rate of seeking treatment regarding  
tick bites, per 100 thousand of the population 

2025

СМП2013–2024 
(95% ДИ)
Long-term  

average annual indica-
tor2013–2024, (95% CI)

Изменения  
в 2025 г.  

(кратность)
Annual change  
for 2025 (rate)

2025

СМП2013–2024

(95% ДИ)
Long-term  

average annual  
indicator2013–2024, 

(95% CI)

Изменения в 2025 г.  
(кратность)

Annual change  
for 2025 (rate)

Российская Федерация
Russian Federation 6,51 4,82

(4,79÷4,85)

Превышение 
Increase 
(1,35)

373,13 339,10
(338,91÷339,46)

Превышение 
Increase 
(1,11)

ЦФО
Central Federal District 13,36 6,89

(6,81÷6,97)

Превышение 
Increase 
(1,94)

251,28 230,98
(230,55÷231,42)

Превышение 
Increase
(1,09)

СЗФО
North-Western Federal District 5,96 6,11

(5,98÷6,23)

Снижение 
Deсrease

(1,03)
543,36 428,45

(427,44÷429,46)

Превышение 
Increase
(1,27)

ПФО
Volga Federal District 4,12 3,28

(3,22÷3,34)

Превышение 
Increase
(1,26)

459,91 335,67
(335,07÷336,28)

Превышение 
Increase
(1,37)

УФО
Ural Federal District 4,32 6,51

(6,38÷6,65)

Снижение 
Decrease

(1,51)
582,95 589,69

(588,46÷590,93)

Снижение 
Decrease

(1,01)

СФО
Siberian Federal District 5,66 6,52

(6,41÷6,63)

Снижение 
Decrease

(1,15)
666,18 675,71

(674,62÷676,80)

Снижение 
Decrease

(1,01)

ДФО
Far Eastern Federal  
District

3,34 4,03
(3,89÷4,17)

Снижение 
Decrease

(1,21)
353,36 306,28

(305,09÷307,47)

Превышение 
Increase
(1,15)

ЮФО
Southern Federal District 1,72 1,15

(1,10÷1,20)

Превышение 
Increase
(1,47)

107,02 121,63
(121,12÷122,14)

Снижение 
Decrease 

(1,14)

СКФО
North-Caucasian Federal District 1,17 0,46

(0,42÷0,50)

Превышение 
Increase
(2,53)

103,61 96,64 
(96,07÷97,22)

Превышение 
Increase
(1,07)
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Не зафиксированы случаи ИКБ в Ненецком автоном-
ном округе (СЗФО), Республике Калмыкия (ЮФО), 
Республике Ингушетия (СКФО), Чукотском авто-
номном округе (ДФО) и Херсонской области. 

Основной вклад в формирование заболеваемо-
сти ИКБ в 2025 г. внесли ЦФО, ПФО, СФО и СЗФО, 
на долю которых приходится 85,7 % заболеваний. 
Удельный вес федеральных округов в структуре за-
болеваемости ИКБ в 2025 г. составил (по убываю-
щей): ЦФО – 55,43 % (5376 сл.) всех случаев ИКБ, 
ПФО – 12,11 % (1174), СФО – 9,65 % (936), СЗФО – 
8,52 % (826), УФО – 5,47 % (530), ЮФО вместе с 
новыми территориями – 4,88 % (473), ДФО – 2,71 % 
(263), СКФО – 1,24 % (120). 

В 2025 г. по сравнению с предыдущими годами 
значительно увеличился удельный вес ЦФО в об-
щей структуре заболеваемости ИКБ (55,43 % против 
46,8 % в 2024 г. и 38,31 % в 2013–2024 гг.), тогда как 
для остальных федеральных округов этот показатель 
снизился.

По показателям относительной инцидентности 
ИКБ в 2025 г. лидирует ЦФО (13,36 0/0000), на втором 
месте СЗФО (5,96), затем СФО (5,66), УФО (4,32), 
ПФО (4,12), ДФО (3,34), ЮФО и СКФО (1,72 и 1,17 
соответственно). Следует отметить, что по показате-
лю обращаемости населения по поводу присасыва-
ния клещей ЦФО оказался на шестом месте (251,28 
на 100 тыс. населения), уступив СФО, УФО, СЗФО, 
ПФО, ДФО (табл. 1).

В 2025 г. зарегистрирован первый случай ИКБ с 
летальным исходом в Красноярском крае (0,04 0/0000). 
С 2000 по 2024 г. в России зарегистрировано 5 случа-
ев ИКБ с летальным исходом: в Забайкальском (2010 
и 2012 гг. – по 1 сл., 0,09) и Краснодарском (2000 г. – 
1 сл., 0,02) краях, Орловской области (2023 г. – 1 сл., 
0,14) и г. Москве (2009 г. – 1 сл., 0,01).

В ЦФО в 2025 г. зарегистрировано 5376 слу-
чаев ИКБ. Рост заболеваемости ИКБ относительно 
СМП2013–2024 зафиксирован в 14 субъектах: в г. Москве 
в 2,05 раза (21,90 против 10,67 0/0000), Белгородской 
области в 1,53 раза (9,19 против 6,0 0/0000), Брянской – 
в 2,66 раза (10,72 против 4,04 0/0000), Воронежской – 
в 3,20 раза (16,81 против 5,26 0/0000), Калужской – 
в 1,14 раза (12,18 против 10,64 0/0000), Курской – 
в 2,63 раза (7,58 против 2,88 0/0000), Липецкой – 
в 3,0 раза (20,32 против 6,69 0/0000), Московской – 
в 1,31 раза (7,09 против 5,39 0/0000), Орловской – 
в 5,72 раза (17,99 против 3,16 0/0000), Рязанской – 
в 2,37 раза (13,26 против 5,60 0/0000), Смоленской – 
в 1,11 раза (3,83 против 3,46 0/0000), Тамбовской –  
в 1,98 раза (5,36 против 2,70 0/0000), Тверской – 
в 2,56 раза (8,62 против 3,83 0/0000), Тульской – 
в 3,80 раза (9,63 против 2,54 0/0000).

Снижение показателей заболеваемости ИКБ 
относительно СМП2013–2024 зафиксировано во Влади
мирской области в 1,22 раза (3,45 против 4,21 0/0000), 
Ивановской – в 1,56 раза (1,00 против 1,56 0/0000) и 
Ярославской – в 1,26 раза (6,08 против 7,69 0/0000). 
В Костромской области показатели заболеваемо-

сти ИКБ в 2025 г. остались в пределах 95% довери-
тельных интервалов среднемноголетних значений 
(95% ДИ) (12,07 против 12,22 0/0000; 95% ДИ: 11,41–
13,04 %).

В СЗФО в 2025 г. зарегистрировано 826 случа-
ев ИКБ, показатель заболеваемости ИКБ в целом по 
округу остался в пределах СМП2013–2024 (табл. 1), при 
этом ниже среднемноголетнего уровня – в пяти субъ-
ектах: в Республике Карелия в 1,73 раза (3,84 против 
6,64 0/0000), Вологодской области в 2,29 раза (7,6 про-
тив 16,62 0/0000), Калининградской – в 1,39 раза (6,29 
против 8,71 0/0000), Ленинградской – в 1,29 раза (2,34 
против 3,02 0/0000), Псковской – в 1,89 раза (1,56 про-
тив 2,96 0/0000).

Рост заболеваемости ИКБ в 2025 г. по сравне-
нию с СМП2013–2024 зафиксирован в Республике Коми 
(5,43 против 1,51 0/0000), Мурманской области (1,99 
против 0,73 0/0000), г. Санкт-Петербурге (8,46 против 
6,73 0/0000), Архангельской (3,68 против 3,38 0/0000), 
Новгородской (6,32 против 5,94 0/0000) областях (в 3,6; 
2,72; 1,26; 1,09 и 1,06 раза соответственно). 

В Ненецком автономном округе на протяжении 
последних 8 лет случаев ИКБ не выявлено.

В ПФО в 2025 г. зарегистрировано 1174 случая 
ИКБ, в целом по округу выявлен рост заболеваемости 
ИКБ в 1,26 раза относительно среднемноголетнего 
уровня (табл. 1). Превышение СМП2013–2024 отмечено 
в семи субъектах: в Республике Мордовия в 2,8 раза 
(7,61 против 2,68 0/0000), Саратовской области в 2,4 раза  
(0,63 против 0,27 0/0000) и Нижегородской – в 2,1 раза 
(7,41 против 3,48 0/0000), Чувашской Республике  
в 1,5 раза (1,81 против 1,18 0/0000), Пермском крае  
в 1,3 раза (14,70 против 11,07 0/0000), Кировской обла-
сти в 1,2 раза (20,80 против 17,70 0/0000), Пензенской 
области – в 1,1 раза (6,01 против 5,46 0/0000).

Снижение инцидентности ИКБ в 2025 г. относи-
тельно СМП2013–2024 отмечено в семи субъектах ПФО: 
в Республике Башкортостан (0,54 против 0,70 0/0000), 
Удмуртской Республике в 1,2 раза (5,52 против 
6,78 0/0000), в республиках Марий Эл (1,65 против 
1,75 0/0000), Татарстан (0,97 против 1,10 0/0000) (в 1,3; 
1,2; 1,1 и 1,1 раза соответственно), Оренбургской 
(0,11 против 0,25 0/0000), Самарской (0,29 против 
0,34 0/0000) и Ульяновской (1,54 против 2,15 0/0000) об-
ластях (в 2,3; 1,17 и 1,4 раза соответственно).

В УФО в 2025 г. зарегистрировано 530 случа-
ев ИКБ, отмечено снижение заболеваемости ИКБ 
относительно СМП2013–2024 в целом в 1,51 раза за 
счет четырех субъектов: Свердловской области в 
2,0 раза (6,35 против 12,95 0/0000), Ямало-Ненецкого 
автономного округа (ЯНАО) в 2,0 раза (0,38 против 
0,75 0/0000), Курганской области в 1,3 раза (2,94 про-
тив 3,72 0/0000) и Челябинской области в 1,2 раза (2,33 
против 2,85 0/0000).

В двух субъектах УФО в 2025 г. отмечено превы-
шение СМП2013–2024: в Ханты-Мансийском автоном-
ном округе – Югре (ХМАО – Югра) в 2,2 раза (3,11 
против 1,41 0/0000) и Тюменской области в 1,1 раза 
(6,42 против 5,61 0/0000).
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В СФО в 2025 г. зарегистрировано 936 случаев 
ИКБ, показатель заболеваемости ниже СМП2013–2024 
как в целом по округу (в 1,15 раза), так и в шести 
субъектах: в Республике Тыва в 4,42 раза (4,73 про-
тив 20,88 0/0000), Республике Хакасия в 1,08 раза (8,54 
против 9,27 0/0000), Кемеровской области – Кузбассе в 
1,96 раза (4,06 против 7,96 0/0000), Новосибирской об
ласти в 1,45 раза (5,63 против 8,16 0/0000), Краснояр
ском крае в 1,14 раза (7,81 против 8,92 0/0000) и Томской 
области в 1,05 раза (12,10 против 12,70 0/0000). 

Напряженная эпидемиологическая ситуация 
по ИКБ наблюдается в четырех субъектах СФО, где 
заболеваемость ИКБ в 2025 г. превысила значения 
СМП2013–2024: в Республике Алтай в 1,24 раза (10,45 
против 8,40 0/0000), Алтайском крае в 1,53 раза (2,85 
против 1,87 0/0000), Иркутской области в 1,37 раза 
(6,88 против 5,03 0/0000) и Омской области в 1,91 раза 
(1,38 против 0,72 0/0000). 

В ДФО в 2025 г. зарегистрировано 263 случая 
ИКБ, инцидентность относительно СМП2013–2024 сни-
зилась как в целом по округу (табл. 1), так и в пяти 
субъектах: в Республике Бурятия в 1,07 раза (2,98 
против 3,21 0/0000), Приморском крае в 1,72 раза (4,27 
против 7,36 0/0000), Амурской области в 1,16 раза (0,67 
против 0,78 0/0000), Сахалинской области в 1,57 раза 
(5,03 против 7,92 0/0000), Хабаровском крае в 1,08 раза 
(3,21 против 3,47 0/0000) и Чукотском автономном 
округе (0 против 0,21 0/0000). 

Субъекты ДФО, инцидентность ИКБ в кото-
рых в 2025 г. превысила СМП2013–2024: Республика 
Саха – в 1,34 раза (0,30 против 0,17 0/0000), 
Забайкальский край – в 1,19 раза (8,03 против 
6,71 0/0000), Магаданская область – в 3,75 раза (0,75 
против 0,20 0/0000) и Еврейская автономная область – 
в 1,47 раза (2,76 против 1,88 0/0000). На территории 
Камчатского края с 2002 г. зарегистрировано 7 слу-
чаев ИКБ, в Магаданской области – 6 случаев.

В ЮФО в 2025 г. зарегистрировано 286 случа-
ев ИКБ, в сравнении с СМП2013–2024 отмечается пре-
вышение показателей инцидентности в 1,47 раза в 
целом по округу (см. табл. 1) и в большинстве субъ-
ектов: в Краснодарском крае в 1,6 раза (3,12 против 
2,00 0/0000), Республике Адыгея в 2,2 раза (2,00 про-
тив 0,91 0/0000), Волгоградской области в 3 раза (0,53 
против 0,18 0/0000), Астраханской области в 3,9 раза 
(0,32 против 0,08 0/0000), Республике Крым в 1,18 раза 
(2,73 против 2,32 0/0000) и г. Севастополе в 1,23 раза 
(2,14 против 1,74 0/0000). На территории Республики 
Калмыкия за последние 24 года зарегистрирован 
1 случай ИКБ (в 2007 г.).

В Ростовской области отмечено снижение инци-
дентности ИКБ относительно СМП2013–2024 в 1,2 раза 
(0,34 против 0,41 0/0000). 

В СКФО в 2025 г. зарегистрировано 120 случа-
ев ИКБ, 98 из которых выявлены в Ставропольском 
крае, 11 случаев – в Чеченской Республике, 5 – в Рес
публике Северная Осетия – Алания, 3 – в Республике 
Дагестан, 2 – в Карачаево-Черкесской Республике и 
1 случай – в Кабардино-Балкарской Республике. 

В целом по СКФО в 2025 г. показатель забо-
леваемости превысил СМП2013–2024 в 2,53 раза (1,17 
против 0,46 0/0000). Превышение показателей 2025 г. 
над СМП2013–2024 отмечено в следующих субъектах: 
в Ставропольском крае в 2,45 раза (3,40 против 
1,40 0/0000), Республике Северная Осетия – Алания 
в 10,19 раза (0,74 против 0,07 0/0000), Чеченской 
Республике в 2,81 раза (0,70 против 0,25 0/0000), 
Карачаево-Черкесской Республике в 4,96 раза (0,43 
против 0,09 0/0000), Республике Дагестан (0,09 против 
0,05 0/0000). В Республике Ингушетия случаи ИКБ за 
последние 16 лет отмечены только в 2020 и 2023 гг. 

Заболеваемость ИКБ в 2025 г., как и в предыду-
щие годы, увеличивалась в весенне-летне-осенний 
период, что совпадает с периодами повышения ак-
тивности клещей: I. persulcatus имеет пик активно-
сти весной и в начале лета, у I. ricinus два сезонных 
пика активности – весной и в конце лета – начале 
осени. В большинстве субъектов в связи с благопри-
ятными условиями климата и теплой зимой сроки 
начала сезонной активности клещей в 2025 г. нача-
лись на 1,0–1,5 декады раньше в сравнении с 2024 г. 
Начало сезонного подъема заболеваемости ИКБ в 
2025 г. зарегистрировано в апреле, а окончание – 
в октябре, с максимальной заболеваемостью в июле. 
Однако случаи ИКБ регистрировались на протяже-
нии всего года в связи с особенностями клиниче-
ского течения заболевания у ряда пациентов (инку-
бационный период до 60 дней, латентное течение с 
дебютом болезни в форме хронического поражения 
органов и систем).

В структуре заболевших ИКБ в 2025 г. пре-
обладали городские жители (85,2 % в среднем по 
стране). Удельный вес сельского населения варьи-
ровал от 27,6 % в ПФО до 8,7 % в ЦФО. В СФО 
этот показатель составил 27,1 %, в ЮФО – 24,5 %, 
ДФО – 24,0 %, УФО – 18,5 %, СКФО – 17,5 %, 
СЗФО – 13,2 %. Показатель заболеваемости ИКБ 
жителей сельских поселений в целом по стране со-
ставил 3,85 0/0000 (против 6,51 для всего населения), 
в ЦФО – 6,52 (против 13,36), СФО – 6,19 (против 
5,66), СЗФО – 5,35 (против 5,96), УФО – 4,48 (против 
4,32), ПФО – 4,13 (против 4,12), ДФО – 3,06 (про-
тив 3,34), ЮФО – 1,15 (против 1,72), СКФО – 0,42 
(против 1,17). Наибольшая заболеваемость ИКБ сре-
ди жителей сельских поселений в 2025 г. наблюда-
лась на территории Кировской (22,65 0/0000), Томской 
(19,66) областей, Пермского края (19,46), Липецкой 
(17,69), Костромской (11,9) областей, Удмуртской 
Республики (11,43), Вологодской области (10,83), 
Красноярского (10,13), Забайкальского (9,80) кра-
ев, Брянской (9,60), Рязанской (9,41) областей и 
Республики Алтай (8,89). 

Среди заболевших ИКБ в целом по России в 
2025 г. отмечено 61,9 % лиц женского пола, преоб-
ладание возрастных групп 40–64 лет (47,9 %) и лиц 
старше 65 лет (28,6 %) с наименьшим удельным ве-
сом детей до 17 лет (9,0 %). В социальной структуре 
заболевших ИКБ в 2025 г. наибольшую долю состав-
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ляли неработающие лица трудоспособного возрас-
та – 40,3 %, пенсионеры и инвалиды – 27,9 %, рабо-
тающие – 22,4 %. 

Показатели заболеваемости ИКБ среди детей до 
17 лет ниже, чем среди взрослых, и в целом по России 
составили 2,86 на 100 тыс. населения, в СФО – 4,81, 
ЦФО – 4,62, СЗФО – 3,52, УФО – 1,84, ПФО – 1,72, 
ДФО – 1,70, СКФО – 1,16, ЮФО – 1,11. Наибольшая 
заболеваемость среди детей отмечена на территори-
ях Кировской (13,57 на 100 тыс. населения), Томской 
(12,54), Липецкой (10,09) областей, Красноярского 
края (9,59), Республики Хакасия (8,85), Белгородской 
области (7,67), г. Москвы (7,12), г. Санкт-Петербурга 
(6,68) и Орловской области (6,44).

За 2025 г. на территории Российской Федерации 
от нападения клещей пострадал 545 271 человек, по
казатель обращаемости составил 373,13 на 100 тыс. на-
селения, что в 1,2 раза выше, чем в 2024 г., и в 1,1 раза 
выше, чем СМП2013–2024. В 2025 г. в общей структуре 
обращаемости населения по поводу укусов клещей 
территории расположились следующим образом: 
ПФО – 24,0 %, СФО – 20,2 %, ЦФО – 18,5 %, СЗФО – 
13,8 %, УФО – 13,1 %, ДФО – 5,1 %, ЮФО – 3,3 %, 
СКФО – 2,0 %. Увеличение количества обращений в 
2025 г. по сравнению с 2024 г. отмечено в 74 субъек-
тах России во всех федеральных округах, в 10 субъек
тах – либо незначительное снижение, либо отсутствие 
значимых изменений этого показателя. В Чукотском 
автономном округе случаев укусов клещей не заре-
гистрировано. В 2025 г. по сравнению со СМП2013–2024 
обращаемость населения по поводу присасывания 
клещей увеличилась в СЗФО (в 1,27 раза), ПФО 
(в 1,37), ДФО (в 1,15), ЦФО (в 1,09), СКФО (в 1,07). 
Обращаемость снизилась в ЮФО (в 1,14 раза), УФО 
(в 1,01), СФО (в 1,1). Следует отметить, что направ-
ленность изменений заболеваемости и обращаемо-
сти в СЗФО, ДФО и ЮФО не совпадают (см. табл. 1). 
Наибольшая обращаемость по поводу укусов кле-
щей в 2025 г. отмечена в Кировской (2706,43 0/0000) 
и Костромской (1782,11 0/0000) областях, Республике 
Алтай (1754,98 0/0000), Томской области (1637,65 0/0000), 
Удмуртской Республике (1432,44 0/0000), Вологодской 
(1409,93 0/0000) и Архангельской (1193,25 0/0000) обла-
стях, Пермском крае (1130,45 0/0000), Кемеровской об-
ласти – Кузбассе (1045,73 0/0000).

Обсуждая причины увеличения контактов насе-
ления с клещами, отметим, что при анализе материа-
лов формы федерального статистического наблюде-
ния № 18 «Сведения о санитарном состоянии субъек-
та Российской Федерации» за 2016–2024 гг.1 выявлена 
тенденция к увеличению доли заселенных иксодовы-
ми клещами как природных биотопов (на 0,2 % в год 
по РФ), так и природных биотопов в зонах отдыха (на 
0,7 % в год по РФ). По отдельным федеральным окру-
гам ввиду многолетней цикличности, обусловленной 
циклом биологического развития иксодовых клещей, 

наблюдаются разнонаправленные тенденции. В УФО 
отмечена тенденция к росту заселенности природ-
ных биотопов (+6,0 % в год) и природных биотопов 
в зонах отдыха (+13,0 % в год), в ПФО – тенденция 
к росту на 3,6 и 2,4 %, в СЗФО – тенденция к росту 
на 2,2 и 2,5 % соответственно. Вместе с тем в ДФО 
отмечается тенденция к снижению заселенности на 
1,1 и 8,5 %, в СФО – на 1,7 и 2,1 %, в СКФО – на 2,0 
и 4,3 % соответственно.

Изменения гидротермических условий (повы-
шение температуры и влажности) в последние деся-
тилетия отражаются на динамике всех компонентов 
паразитарных систем клещевых трансмиссивных 
инфекций, оказывая как прямое, так и опосредован-
ное влияние на показатель эпидемической напряжен-
ности в природных очагах. По данным многолетних 
климатических наблюдений с 1976 г., отмечается 
увеличение среднегодовой температуры на 0,5 °C за 
10 лет и увеличение суммы годовых осадков на 1,8 % 
за 10 лет [41]. Во всех федеральных округах, кроме 
ПФО, тенденция изменения климата способствует 
распространению переносчиков – клещей: СЗФО 
(+0,57 °C / 10 лет и +2,2 % / 10 лет соответственно), 
ЦФО (+0,59 °C и +0,4 %), ЮФО (+0,60 °C и +0,3 %), 
СКФО (+0,51 °C и +1,4 %), УФО (+0,51 °C и +1,6 %), 
СФО (+0,45 °C и +2,9 %), ДФО (+0,50 °C и +2,2 %). 
По оперативным данным за январь – октябрь 2025 г. 
на всей территории России средняя температура 
воздуха за декабрь – февраль была выше нормы 
преимущественно на 2–8 °С [42]. На азиатской тер-
ритории это была самая теплая зима в истории, на 
европейской – вторая самая теплая. Весна 2025 г. во-
шла в первую десятку самых теплых за весь период 
наблюдения. Лето 2025 г. стало шестым-восьмым са-
мым теплым в истории на всей территории России и 
вторым – на азиатской территории России. Сентябрь 
2025 г. вошел в первую десятку самых теплых сентя-
брей, а октябрь в целом характеризовался нормаль-
ной температурой. Не случайно в 2025 г. обращений 
по поводу присасывания клещей зарегистрировано 
на 18,4 % больше, чем в 2024 г., и на 7 % больше, 
чем среднемноголетнее количество за предыдущие 
10 лет.

Увеличение числа лиц, обратившихся в меди-
цинские организации после присасывания клещей, 
в 2025 г. могло быть связано не только с ростом чис-
ленности переносчиков в природных стациях и ран-
ним началом их сезонной активности, но и с увели-
чением контактов населения с природными очагами 
в связи с развитием туризма внутри страны, а также 
большей настороженностью людей, пострадавших 
от присасывания клещей, и увеличением доступно-
сти лабораторий, проводящих исследование присо-
савшихся клещей.

Индикация возбудителей ИКБ в переносчи-
ках. В эпидемический сезон 2025 г. на территории 
Российской Федерации методом ПЦР исследова-
но на 10 % больше клещей, чем в прошлом году, – 
458 267 экземпляров, из которых 361 431 снят с лю-

1Анализ начат с 2016 г., так как ранее количество исследуемых 
биотопов в некоторых федеральных округах не превышало нескольких 
десятков.
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дей, 96 836 – из объектов окружающей среды. ДНК 
возбудителей ИКБ обнаруживаются практически на 
всей территории страны, где осуществляется диагно-
стика. В связи с высокой обращаемостью населения 
по поводу присасывания клещей актуальным являет-
ся расширение лабораторной сети для организации 
экспресс-диагностики переносчиков на их инфици-
рованность возбудителями клещевых инфекций с 
целью экстренной профилактики (антибиотикопро-
филактики в отношении ИКБ), а также для доступ-
ности лабораторных исследований для населения. 
В 2025 г. экспресс-диагностику клещей на наличие 
маркеров возбудителей клещевых трансмиссивных 
инфекций проводили в 326 лабораториях 61 субъ-
екта Российской Федерации (число лабораторий, 
проводящих диагностику клещей, составило 509 в 
84 субъектах страны).

Молекулярно-генетический мониторинг явля-
ется важным разделом информационного обеспече-
ния эпидемиологического надзора. Этиологическая 
структура боррелий находит отражение в специ-
фичности органных поражений, что обусловливает 
полиморфизм клинической картины ИКБ в зави-
симости от генотипических характеристик возбу-
дителя. В 2024–2025 гг. в базу данных платформы 
VGARus были внесены результаты генотипирова-
ния образцов боррелий, полученных из клещей, со-
бранных на территориях 13 субъектов Российской 
Федерации: Калининградской, Липецкой, Курской, 
Нижегородской, Тамбовской, Иркутской, Омской, 
Кемеровской и Новосибирской областей, Забайкаль
кого, Приморского, Красноярского и Хабаровского 
краев. Из общего числа генотипированных в 2024–
2025 гг. боррелий 64,72 % относятся к B. garinii, 
27,64 % – B. afzelii, 1,53 % – B. bavariensis, 0,11 % – 
B. valaisiana, 6,00 % – B. miyamotoi. 

Профилактика ИКБ. В целом по Российской 
Федерации в 2025 г. акарицидные обработки выпол-
нены на 296 861,2 га, что на 15,8 % больше обрабо-
танной в 2024 г. площади и на 48,0 % больше сред-
немноголетнего значения. Вместе с тем более 70 % 
укусов клещей происходили в местах, не предусмо-
тренных планами акарицидных обработок: 35 % на-
падений клещей произошло на частных придомовых 
территориях, в том числе в сельской местности, на 
дачных участках и СНТ; 36 % – в природных биото-
пах (например, лесные заказники, тайга, сбор дико-
росов, охота, рыбалка, неорганизованный туризм).

Результаты обнаружения маркеров возбудителей 
ИКБ в клещах, снятых с людей после присасывания, 
позволяют определить показания к экстренной анти-
биотикопрофилактике, проведение которой рекомен-
дуется в течение трех суток с момента присасывания 
инфицированного переносчика.

Тенденции развития эпидемического процес-
са ИКБ в 2013–2025 гг. и прогноз на 2026 г. Для 
определения степени эпидемической значимости 
по ИКБ отдельных территорий внутри федеральных 
округов и сравнительной оценки характера измене-

ний показателей заболеваемости ИКБ в 2025 г. в раз-
личных регионах проведена дифференциация субъ-
ектов РФ по СМП2013–2024 (рисунок, А) и темпам при-
роста заболеваемости ИКБ за период 2013–2025 гг. 
(рисунок, В).

Высокий уровень эпидемиологического риска 
по ИКБ (СМП2013–2024 выше 12,9 0/0000) установлен для 
четырех субъектов: Вологодская область (СЗФО); 
Кировская область (ПФО); Свердловская область 
(УФО); Республика Тыва (СФО). Для трех субъектов 
этой категории характерен выраженный тренд к сни-
жению заболеваемости ИКБ: Вологодская область 
(Тсн.=11,41 %, R2=59,3 %, р=0,002); Республика Тыва 
(Тсн.=13,85 %, R2=77,03 %, р=0,0001); Свердловская 
область (Тсн.=5,70 %, R2=56,5 %, р=0,003). Для 
Кировской области (Тпр.=1,03 %) значимой линей-
ной тенденции к изменению не выявлено2. 

Уровень эпидемиологического риска по ИКБ 
выше среднего (СМП2013–2024 от 8,4 до 12,8 0/0000) отме-
чен для девяти регионов: Калужская и Костромская 
области, г. Москва (ЦФО); Калининградская область 
(СЗФО); Пермский край (ПФО); республики Алтай, 
Хакасия, Красноярский край, Томская область 
(СФО). 

Для пяти субъектов этой группы отмечают-
ся выраженные или умеренные темпы сниже-
ния заболеваемости ИКБ: Калининградская об-
ласть (Тсн.=9,12), Пермский край (Тсн.=3,97), 
Республика Хакасия (Тсн.=6,10 %), Красноярский 
край (Тсн.=1,58 %), Томская область (Тсн.=1,17 %). 
У двух субъектов тенденция к изменению отсутству-
ет: Костромская область (Тпр.=0,70 %), Республика 
Алтай (Тпр.=0,51 %). Для Калининградской области 
тренд статистически значим (R2=44,21 %, р=0,013). 
У двух субъектов отмечена выраженная тенден-
ция к росту заболеваемости ИКБ: Калужская об-
ласть (Тпр.=5,71 %, R2=19,21 %, р=0,13) и г. Москва 
(Тпр.=10,25 %, R2=69,65 %, р=0,0004).

Средний уровень эпидемиологического риска 
по ИКБ (СМП2013–2024 от 4,2 до 8,3 0/0000) характери-
зует 19 субъектов: Белгородская, Владимирская, 
Воронежская, Липецкая, Московская, Рязанская, 
Ярославская области (ЦФО); Республика Карелия, 
Новгородская область; г. Санкт-Петербург (СЗФО); 
Удмуртская Республика, Пензенская область (ПФО); 
Тюменская область (УФО); Иркутская область, 
Кемеровская область – Кузбасс, Новосибирская об-
ласть (СФО); Забайкальский край, Приморский край, 
Сахалинская область (ДФО).

Для четырех субъектов характерна выражен-
ная статистически значимая линейная тенденция 
к снижению заболеваемости: Республика Карелия 
(Тсн.=6,99, R2=41,4 %, р=0,018), Удмуртская 
Республика (Тсн.=6,88 %, R2=35,0 %, р=0,033), 
Кемеровская область – Кузбасс (Тсн.=5,96 %, 
R2=31,2 %, р=0,047), Новосибирская область 

2 Отсутствие статистической значимости означает недостаточную 
точность линейной регрессии для описания колебаний изучаемого по-
казателя в течение анализируемого периода.
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(Тсн.=6,09 %, R2=54,2 %, р=0,004). Для четырех 
субъектов этой категории отмечен умеренный темп 
снижения заболеваемости ИКБ, не достигший стати-
стической значимости: Владимирская (Тсн.=4,99 %), 
Ярославская (Тсн.=1,64) области, Приморский край 
(Тсн.=2,67 %), Сахалинская область (Тсн.=3,11 %). 
Для Белгородской области линейная тенденция к 

изменению уровня заболеваемости отсутствует 
(Тпр.=0,60).

Выраженный линейный тренд к росту заболевае-
мости ИКБ выявлен для Воронежской (Тпр.=15,67 %, 
R2=81,7 %, р˂0,001), Рязанской (Тпр.=11,28 %, 
R2=50,3 %, р=0,007), Липецкой (Тпр.=7,72 %, 
R2=15,8 %, р=0,18) областей. Умеренная тенденция 

Дифференциация субъектов Российской Федерации по среднемноголетнему уровню за период 2013–2024 гг. (А) и темпам прироста 
заболеваемости (В) иксодовыми клещевыми боррелиозами в 2013–2025 гг.

Differentiation of constituent entities of the Russian Federation by long-term average annual indicators for the period of 2013–2024 (A) and 
rates of increment in the incidence of Ixodidae tick-borne borreliosis (B) for the period of 2013–2025
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к росту, не достигшая статистической значимо-
сти, установлена для семи субъектов: Московская 
(Тпр.=4,00 %), Пензенская (Тпр.=4,63 %) области, 
г. Санкт-Петербург (Тпр.=2,53 %), Новгородская 
(Тпр.=1,5 %), Тюменская (Тпр.=1,66 %), Иркутская 
(Тпр.=2,06 %) области, Забайкальский край 
(Тпр.=2,05 %).

Уровень эпидемиологического риска по 
ИКБ ниже среднего (СМП2013–2024 от 1,6 до 
4,1 0/0000) установлен для 24 субъектов: Брянская, 
Ивановская, Курская, Орловская, Смоленская, 
Тамбовская, Тверская, Тульская области (ЦФО); 
Архангельская, Ленинградская, Псковская области 
(СЗФО); Республика Крым, Краснодарский край, 
г. Севастополь (ЮФО); республики Марий Эл, 
Мордовия, Нижегородская, Ульяновская области 
(ПФО); Курганская, Челябинская области (УФО); 
Алтайский край (СФО); Республика Бурятия, 
Хабаровский край, Еврейская автономная область 
(ДФО). 

Выраженные или умеренные темпы сниже-
ния заболеваемости ИКБ выявлены в 10 субъ-
ектах: Тамбовская (Тсн.=2,0 %), Архангельская 
(Тсн.=2,9 %), Ленинградская (Тсн.=7,38 %), 
Псковская (Тсн.=11,20 %) области, г. Севастополь 
(Тсн.=4,55 %), Республика Марий Эл (Тсн.=7,70 %), 
Ульяновская (Тсн.=5,31 %), Курганская (Тсн.=3,11 %), 
Челябинская (Тсн.=3,87 %) области, Хабаровский 
край (Тсн.=2,83 %). Статистическая значимость 
линейного тренда к снижению заболеваемости 
ИКБ в этой группе субъектов отмечена только для 
Республики Марий Эл (R2=39,1 %, р=0,022).

Выраженные статистически значимые темпы 
прироста заболеваемости ИКБ выявлены в шести 
субъектах: в Брянской (Тпр.=11,58 %, R2=63,9 %, 
р=0,001), Курской (Тпр.=10,24 %, R2=36,4 %, 
р=0,029), Орловской (Тпр.=26,55 %, R2=59,9 %, 
р=0,0019), Тверской (Тпр.=7,62 %, R2=30,9 %, 
р=0,048), Тульской (Тпр.=13,85 %, R2=40,47 %, 
р=0,019) областях, Республике Мордовия (Тпр.=9,5 %, 
R2=31,3 %, р=0,047). Близки к статистической зна-
чимости линейные тренды к росту заболеваемости 
ИКБ в Республике Бурятия (Тпр.=4,69 %, R2=24,8 %, 
р=0,08), Еврейской автономной области (Тпр.=7,23 %, 
R2=22,9 %, р=0,098). Умеренная линейная тенденция 
к росту, не достигшая статистической значимости, 
отмечена в шести субъектах: в Республике Крым 
(Тпр.=3,54 %), Краснодарском крае (Тпр.=4,05 %), 
Ивановской (Тпр.=3,2 %), Смоленской (Тпр.=1,93 %), 
Нижегородской (Тпр.=4,07 %) областях, Алтайском 
крае (Тпр.=3,83 %). 

Низкий уровень эпидемиологического ри-
ска по ИКБ (СМП2013–2024 от 0 до 1,5 0/0000) отмечен 
для 29 субъектов: Республика Коми, Ненецкий ав-
тономный округ, Мурманская область (СЗФО); 
Республика Адыгея, Волгоградская, Астраханская, 
Ростовская области, Республика Калмыкия (ЮФО); 
Республика Дагестан, Кабардино-Балкарская, 
Карачаево-Черкесская республики, республики 

Ингушетия, Северная Осетия – Алания, Чеченская 
Республика, Ставропольский край (СКФО); рес
публики Башкортостан, Татарстан, Чувашская 
Республика, Оренбургская, Самарская, Саратовская 
области (ПФО); ХМАО – Югра, ЯНАО (УФО); 
Омская область (СФО); Республика Саха (Якутия), 
Камчатский край, Чукотский автономный округ, 
Амурская, Магаданская области (ДФО).

Тенденция к росту наблюдается в 19 субъектах 
этой категории, к снижению – в двух, отсутствует 
тенденция – в четырех, а в четырех субъектах забо-
леваемость отсутствует или регистрируются единич-
ные случаи только в отдельные годы (Ненецкий ав-
тономный округ, Республика Калмыкия, Кабардино-
Балкарская Республика, Республика Ингушетия). 

Выраженная тенденция к росту отмечена в 
17 субъектах, в том числе в 9 – статистически значи-
мая: в Республике Коми (Тпр.=14,08 %, R2=45,4 %, 
р=0,011), Волгоградской (Тпр.=14,06 %, R2=59,3 %, 
р=0,002), Астраханской (Тпр.=32,0 %, R2=52,5 %, 
р=0,005) областях, Республике Северная Осетия –  
Алания (Тпр.=34,48 %, R2=59,8 %, р=0,002), Ставро
польском крае (Тпр.=8,87 %, R2=31,4 %, р=0,046), 
Чувашской Республике (Тпр.=11,57 %, R2=54,9 %, 
р=0,004), Саратовской области (Тпр.=18,4 %, 
R2=81,2 %, р˂0,001); ХМАО – Югре (Тпр.=13,04 %, 
R2=69,9 %, р˂0,001), Республике Саха (Якутия) 
(Тпр.=13,96 %, R2=43,0 %, р=0,015). Не достигли 
статистической значимости выраженные тренды 
роста заболеваемости ИКБ в 8 субъектах: в Мурман
ской области (Тпр.=7,29), республиках Адыгея 
(Тпр.=7,70 %), Дагестан (Тпр.=17,22 %), Карачаево-
Черкесской (Тпр.=11,85 %), Чеченской республиках 
(Тпр.=8,85 %), Самарской области (Тпр.=5,17 %), 
ЯНАО (Тпр.=8,40 %), Чукотском автономном окру-
ге (Тпр.=35,71 %). Умеренная незначимая тенденция 
к росту отмечена в двух субъектах: в Ростовской 
(Тпр.=2,83 %) и Омской (Тпр.=4,14 %) областях.

Отсутствие тренда к изменению показателей за-
болеваемости – в четырех регионах: в Республике 
Татарстан (Тпр.=0,70 %), Оренбургской области 
(Тсн.=0,04 %), Камчатском крае (Тсн.=0,53 %), 
Магаданской области (Тсн.=0,29 %). В Амурской об-
ласти – выраженный тренд к снижению (Тсн.=9,30 %), 
в Республике Башкортостан – умеренный тренд к 
снижению (Тсн.=1,15 %).

В целом по Российской Федерации в течение 
2013–2025 гг. отмечается умеренная тенденция к ро-
сту заболеваемости (Тпр.=2,24 %), темпы которой, 
однако, не достигли статистической значимости. 
Статистически значимая выраженная тенденция к ро-
сту заболеваемости отмечена для ЦФО (Тпр.=8,30 %, 
R2=59,8 %, р=0,002) и СКФО (Тпр.= 9,44 %, 
R2=31,2 %, р=0,047). Выраженный незначимый 
рост характерен для ЮФО (Тпр.=5,57 %, R2=20,8 %, 
р=0,12). В трех округах наблюдается умеренный 
линейный тренд к снижению: СЗФО (Тсн.=2,89 %), 
УФО (Тсн.=3,94 %), СФО (Тсн.=2,62 %). Для УФО 
линейный тренд к снижению заболеваемости стати-
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стически значим (R2=35,7 %, р=0,031). Отсутствие 
тенденции к изменению инцидентности ИКБ отме-
чено для ПФО (Тсн.=0,74 %) и ДФО (Тсн.= 0,66 %) 
(табл. 2). 

Относительно обращаемости населения по по-
воду присасывания клещей следует отметить, что 
только для ПФО отмечается статистически значимая 
умеренная линейная тенденция к росту (Тпр.=3,11 %, 
R2=52,9 %, р=0,003). Для остальных округов значи-
мой линейной тенденции не прослеживается.

Тенденцию к изменению интенсивности эпиде-
мического процесса ИКБ в каждом из федеральных 
округов, как правило, формируют несколько субъек-
тов с наибольшим вкладом в число случаев заболе-
вания. При этом направленность трендов заболевае-
мости и обращаемости населения с укусами клещей 
совпали только для ЦФО (табл. 2).

В ЦФО выраженный тренд к росту обуслов-
лен семью субъектами: г. Москва, Московская, 
Воронежская, Липецкая, Рязанская, Тульская и 
Калужская области, – на долю которых приходится 
подавляющее большинство всех случаев ИКБ в ЦФО 
(53,8; 11,5; 7,1; 4,2; 2,7; 2,6 и 2,4 % соответственно). 

Выраженный темп прироста инцидентности ИКБ 
выявлен в четырех субъектах с относительно не-
большим вкладом в заболеваемость ИКБ в ЦФО: 
в Брянской, Курской, Орловской и Тверской областях 
(2,3; 1,5; 2,3; 1,9 % соответственно). В Костромской 
области (1,3 % случаев в ЦФО) – высокие показате-
ли заболеваемости при отсутствии значимых тен-
денций к их изменению.

В СЗФО умеренная тенденция к снижению 
заболеваемости ИКБ обусловлена Вологодской, 
Калининградской, Архангельской, Ленинградской 
и Псковской областями, Республикой Карелия, на 
долю которых приходится 31,7 % всех случаев ИКБ 
в СЗФО, при том что в г. Санкт-Петербурге (57,6 % 
случаев в СЗФО) отмечен умеренный темп прироста 
инцидентности ИКБ.

В УФО умеренный темп снижения забо-
леваемости ИКБ обусловлен преимущественно 
Свердловской, Челябинской и Курганской областя-
ми, на долю которых приходится соответственно 
50,6; 14,9; 4,2 % всех случаев ИКБ в УФО. При этом 
в Тюменской области (19,6 % всех случаев УФО) на-
блюдается умеренный темп прироста, а в ХМАО –  

Таблица 2 / Table 2

Тенденции развития эпидемического процесса ИКБ и прогноз на 2026 г.
Trends in the epidemic process development of Ixodidae tick-borne borreliosis and forecast for 2026

Территории
Territories

Заболеваемость ИКБ
The incidence of Ixodidae tick-borne borreliosis

Обращаемость населения по поводу укусов клещей
The rate of seeking treatment regarding tick bites

Темп прироста в 
2013–2025 гг., %

Rate  
of increment in 
2013–2025, %

Линейный 
тренд

Linear trend

Прогноз на 2026 г.,  
на 100 тыс. населения 

(95% ДИ)
Forecast for 2026, 

 per 100 thousand of the 
population (95% CI)

Темп прироста в 
2013–2025 гг., %

Rate  
of increment in 
2013–2025, %

Линейный 
тренд

Linear trend

Прогноз на 2026 г.*,  
на 100 тыс. населения 

(95% ДИ)
Forecast for 2026,  

per 100 thousand of the 
population (95% CI)

Российская Федерация
Russian Federation

2,24 ↑
5,34

(3,38÷7,31)
0,73 ↔

363,60

(288,57÷438,8)

ЦФО
Central Federal District

8,30 ↑
11,45

(7,86÷15,04)
1,46 ↑

249,27

(127,14÷371,39)

СЗФО
North-Western Federal District

–2,89 ↓
4,31

(1,15÷7,46)
1,48 ↑

477,00

(328,32÷625-67)

УФО
Ural Federal District

–3,94 ↓
5,54

(3,27÷7,81)
0,82 ↔

612,42

(373,64÷851,19)

ПФО
Volga Federal District

–0,74 ↔
2,78

(0,78÷4,78)
3,11 ↑

406,05

(316,82÷495,27)

СФО
Siberian Federal District

–2,62 ↓
5,00

(2,78÷7,23)
–0,29 ↔

679,66

(553,77÷805,54)

ДФО
Far Eastern Federal District

–0,66 ↔
3,43

(1,54÷5,32)
1,44 ↑

357,08

(263,16÷451,00)

ЮФО
Southern Federal District

5,57 ↑
1,38

(0,49÷2,27)
–2,38 ↓

98,67

(40,96÷156,38)

СКФО
North-Caucasian Federal District

9,44 ↑
0,85

(0,34÷1,36)
–2,50 ↓

87,52

(49,70÷125,34)

Примечание :  * расчет в Excel 2016.

No te :  * calculations in Excel 2016 software.
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Югре (10,4 % всех случаев УФО) – выраженный 
темп прироста заболеваемости ИКБ.

В СФО умеренный темп снижения инци-
дентности ИКБ обусловлен Красноярским краем, 
Новосибирской, Томской и Кемеровской областя-
ми, республиками Хакасия и Тыва, на долю которых 
приходится 71,5 % всех случаев ИКБ в СФО (23,7; 
16,8; 13,5; 11,0; 4,8 и 1,7 % соответственно). При 
этом умеренные темпы прироста заболеваемости 
ИКБ отмечаются в Иркутской области и Алтайском 
крае (17,1 и 6,4 % всех случаев ИКБ в СФО соответ-
ственно).

В ПФО отсутствие линейного тренда изменения 
показателей заболеваемости ИКБ на протяжении ана-
лизируемого периода объясняется тем, что наличие 
темпов прироста в одних регионах компенсируется 
темпами снижения в других. Выраженная тенденция 
роста отмечается в Республике Мордовия, Чувашской 
Республике, Саратовской и Самарской областях (4,9; 
1,8; 1,3 и 0,8 % всех случаев ИКБ в ПФО соответ-
ственно). Умеренные темпы роста характерны для 
Нижегородской, Пензенской и Кировской областей 
(19,3; 6,3 и 19,9 % соответственно). Выраженные 
темпы снижения заболеваемости ИКБ отмечены 
в Удмуртской Республике, Республике Марий Эл, 
Ульяновской области, (6,7; 0,9; 1,5 % соответствен-
но). Умеренные темпы снижения наблюдаются в 
Пермской области и Республике Башкортостан (31,2 
и 1,9 % случаев ИКБ в ПФО соответственно).

В ДФО отсутствие линейного тренда изме-
нения показателей заболеваемости ИКБ на про-
тяжении анализируемого периода объясняется так 
же, как для ПФО. Умеренные темпы снижения ин-
цидентности ИКБ наблюдаются в Приморском и 
Хабаровском краях, Сахалинской области (29,3; 
15,6; 8,7 % всех случаев ИКБ в ДФО соответствен-
но); выраженные темпы снижения – в Амурской об-
ласти (1,9 %). Умеренные темпы прироста отмечены 
в Забайкальском крае, Республике Бурятия (30,0 и 
11,0 % соответственно); выраженные темпы приро-
ста – в Еврейской автономной области и Республике 
Саха (Якутия) (1,5 и 1,1 % всех случаев ИКБ в ДФО 
соответственно).

В ЮФО практически все субъекты характе-
ризуются умеренными или выраженными темпами 
прироста заболеваемости ИКБ, поэтому в целом по 
округу наблюдается выраженная тенденция к увели-
чению инцидентности. Исключение – г. Севастополь 
с умеренными темпами снижения заболеваемости 
ИКБ, однако на него приходится только 4,2 % всех 
случаев в ЮФО.

Аналогичная ситуация наблюдается в СКФО. 
Практически все субъекты характеризуются выра-
женными темпами прироста заболеваемости ИКБ, 
за исключением Кабардино-Балкарской Республики, 
где в 2025 г. зарегистрирован первый и единствен-
ный за все предшествующие годы случай ИКБ.

Таким образом, эпидемиологическая ситуация 
по иксодовым клещевым боррелиозам в Российской 

Федерации в 2025 г. продолжает оставаться напря-
женной. В 2013–2025 гг. сохраняются выявленные 
нами ранее [43] особенности тенденций эпидеми-
ческого процесса ИКБ на территориях различной 
степени эпидемиологического риска. В 8 из 13 субъ-
ектов со среднемноголетним уровнем заболевае-
мости выше 8,4 0/0000 выявлена тенденция к сниже-
нию, в 3 – относительная стабильность показателей 
инцидентности, а в г. Москве и Калужской области 
сохраняется вероятность дальнейшего роста заболе-
ваемости ИКБ. В 10 из 19 регионов с СМП от 4,2 до 
8,3 0/0000 отмечена тенденция к росту, а в 8 – к сниже-
нию заболеваемости. Тренд к росту заболеваемости 
выявлен в 14 из 24 субъектов со среднемноголетним 
уровнем заболеваемости от 1,6 до 4,1 0/0000 и в 19 из 
29 регионов с низким СМП (до 1,5 0/0000).

При условии сохранения существующих объе-
мов профилактических мероприятий и отсутствия 
аномальных природно-климатических явлений про-
гнозируемый показатель заболеваемости ИКБ в 
2026 г. для Российской Федерации в целом составит 
5,34 (3,38÷7,31) на 100 тыс. населения; для ЦФО – 
11,45 (7,86÷15,04); СЗФО – 4,31 (1,15÷7,46); ПФО – 
2,78 (0,78÷ 4,78); УФО – 5,54 (3,27÷7,81); СФО – 5,00 
(2,78÷7,23); ДФО – 3,43 (1,54÷5,32); ЮФО – 1,38 
(0,49÷2,27); СКФО – 0,85 (0,34÷1,36).

Анализ тенденций развития эпидемического 
процесса и расчеты вероятного уровня заболевае-
мости позволяют заключить, что для большинства 
федеральных округов уровень заболеваемости ИКБ 
в 2026 г. будет варьировать около доверительных ин-
тервалов среднемноголетних значений, за исключе-
нием ЦФО, ЮФО и СКФО, где возможен рост числа 
случаев ИКБ.

Эффективный контроль эпидемической си-
туации по ИКБ для таких регионов, как г. Москва, 
г. Санкт-Петербург, Московская, Воронежская, Ли
пецкая, Нижегородская, Костромская, Рязанская, 
Тульская, Калужская, Брянская, Кировская, Курская, 
Орловская, Тверская, Тюменская, Пензенская и 
Иркутская области, Алтайский и Забайкальский края, 
республики Бурятия и Мордовия, субъекты ЮФО и 
СКФО, возможен при условии увеличения объемов 
и повышения качества профилактических мероприя-
тий, включая гигиеническое воспитание и обучение 
населения, усиление зоолого-энтомологического мо-
ниторинга активности и структуры природных оча-
гов. Очевидна целесообразность увеличения площа-
дей акарицидных обработок за счет участков терри-
торий фактического нападения клещей. Необходимо 
расширение информационно-разъяснительной рабо-
ты с населением с привлечением СМИ: информиро-
вание о территориях, опасных в отношении клещей, 
и правилах поведения в таких местах, об использо-
вании средств индивидуальной защиты от нападения 
клещей (акарицидов в аэрозольных упаковках для 
обработки одежды, противоклещевых костюмов со 
специальной пропиткой), об опасности и основных 
симптомах болезни, целесообразности исследования 
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присосавшихся клещей для определения показаний 
к экстренной антибиотикопрофилактике. 
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Приведены результаты анализа эпидемиологической обстановки по сибирской язве в 2025 г. в мире, пред-
ставлены динамика заболевания сибирской язвой в период 2016–2025 гг. и прогноз заболеваемости на 2026 г. 
в Российской Федерации. В 2025 г. в России зарегистрирована одна вспышка сибирской язвы в Нижегородской 
области Приволжского федерального округа с заболеванием семи голов мелкого рогатого скота, инфицирования 
людей не последовало. За последнее десятилетие (2016–2025 гг.) в сравнении с предыдущим (2006–2015 гг.) ко-
личество учтенных вспышек сибиреязвенной инфекции сократилось в 2,7 раза, число заболевших людей снизи-
лось в 1,1 раза, а больных сельскохозяйственных животных увеличилось в 11,9 раза – за счет эпизоотии в Ямало-
Ненецком автономном округе Уральского федерального округа. Неблагополучная обстановка по сибирской язве 
отмечалась в четырех государствах ближнего зарубежья: в Казахстане, Кыргызстане, Таджикистане и Грузии. 
Наиболее напряженная эпизоотолого-эпидемиологическая ситуация зафиксирована в странах Азии и Африки с 
масштабными эпизоотиями среди диких животных в африканских национальных парках. Случаи заражения лю-
дей обусловлены контактом с больными животными при проведении вынужденного убоя, обработкой и приемом 
в пищу контаминированного мяса. Уровень заболеваемости животных и людей сибирской язвой в Российской 
Федерации в 2026 г. будет определен полнотой выполнения комплекса профилактических мероприятий и при 
максимальной реализации ограничится единичными случаями. Сохраняется потенциальный риск осложнения 
эпидемиологической обстановки, обусловленный возможностью завоза в Россию больных животных, животно-
водческой продукции из неблагополучных по сибирской язве стран, в первую очередь из Центральной Азии, 
в приграничные субъекты Российской Федерации. 
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Abstract. The results of assessment of the epidemiological situation on anthrax in the world in 2025 are provided; 
the dynamics of anthrax incidence in the period of 2016–2025 and the forecast for 2026 in the Russian Federation are 
presented. In 2025, one outbreak of anthrax was registered in Russia in the Nizhny Novgorod Region, with seven heads 
of small ruminants infected; there was no infection of humans. Over the last decade (2016–2025), compared to the pre-
vious one (2006–2015), the number of registered outbreaks of anthrax infection decreased by 2.7 times, the number of 
sick people – by 1.1 times, and the number of sick farm animals increased by 11.9 times – due to the epizootics in the 
Yamal-Nenets Autonomous District of the Ural Federal District. The unfavorable situation on anthrax was noted in four 
neighboring countries: Kazakhstan, Kyrgyzstan, Tajikistan and Georgia. The most intense epizootiological and epide-
miological situation has been recorded in Asian and African countries with large-scale epizootics among wild animals in 
African national parks. Human infection was caused by contact with sick animals during forced slaughter, processing and 
ingestion of contaminated meat. The incidence of anthrax in animals and humans in the Russian Federation in 2026 will 
be determined by the completeness of the complex of preventive measures and, if fully implemented, will be limited to 
sporadic cases. There remains a potential risk of complications in the epidemiological situation due to the possibility of 
importing sick animals and livestock products from countries affected by anthrax to Russia, primarily from Central Asia 
to the border regions of the Russian Federation. 

Key words: anthrax, Bacillus anthracis, outbreak, morbidity.
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Сибирская язва – острое особо опасное бактери-
альное зоонозное заболевание, характеризующееся 
повсеместным распространением. Постоянный риск 
осложнения эпизоотолого-эпидемиологической си-
туации по сибирской язве обусловлен существова-
нием возбудителя в окружающей среде в устойчивой 
к факторам воздействия споровой форме с образова-
нием стойких почвенных очагов инфекции.

Страны дальнего зарубежья. В соответствии 
с данными информационно-аналитического центра 
Федеральной службы по ветеринарному и фитоса-
нитарному надзору (Россельхознадзор), Всемирной 
организации по охране здоровья животных (OIE/
WAHIS), ресурса ProMED-mail и сообщениями до-
ступных средств массовой информации, в 2025 г. 
случаи заболевания сибирской язвой животных и 
людей регистрировались в ряде стран дальнего за-
рубежья [1–3].

В Европе вспышки инфекции среди сельскохо-
зяйственных животных (СХЖ) отмечены в Болгарии 
(1 голова мелкого рогатого скота – МРС), Боснии и 
Герцеговине (3 вспышки в двух субъектах конфе-
дерации – 12 голов крупного рогатого скота (КРС), 
2 МРС), Венгрии (1 очаг – 1 КРС), Греции (1 вспыш-
ка – 11 КРС), Испании (6 вспышек в двух провинци-
ях – 39 КРС), Румынии (1 очаг – 1 МРС), Франции 
(1 очаг – 1 КРС), Хорватии (38 вспышек в двух об-
ластях – 48 КРС, 8 МРС, 1 лошадь).

Очаги сибирской язвы среди КРС учтены в 
таких странах Северной и Южной Америки, как 
Канада (муниципалитет Пэйнтон № 470, провин-
ция Саскачеван), США (округ Бриско, штат Техас), 
Аргентина (сельская местность Себальос, район 
Чапануфу, провинция Ла-Пампа), Боливия (про-
винция Серкадо, департамент Тариха). В Колумбии, 
в департаменте Ла-Гуахира (муниципалитет 
Манауре), было объявлено чрезвычайное положе-
ние в связи со вспышкой сибирской язвы, начавшей-
ся в ноябре 2024 г. К марту 2025 г. число очагов воз-
росло до пяти и затронуло пять общин (Антасьоне, 
Ипашарайне, Катчуапе, Хасумана и Эль-Пахале), 
а количество павшего МРС достигло 51. В провин-
ции Каньете Перу отмечен падеж лошадей от сибир-
ской язвы. 

Эпизоотии сибирской язвы среди СХЖ реги-
стрировались в странах Азии: в Афганистане (в пе-
риод одной вспышки в первом полугодии предпо-
ложительно от сибирской язвы пало 13 884 СХЖ), 

Бангладеш (2 вспышки в двух округах – гибель бо-
лее 100 КРС и МРС), Вьетнаме (в двух коммунах 
одной провинции – 20 КРС, 16 буйволов), Индии 
(2 вспышки в двух штатах – 3 КРС и свыше 25 МРС), 
Индонезии (1 вспышка – около 20 КРС, 2 МРС), 
Таиланде (1 вспышка – 2 КРС).

В Африке эпизоотические очаги выявлены в 
Лесото (5 в пяти районах – 2 КРС, 3 МРС, 1 сви-
нья), Нигерии (2 в двух штатах – не менее 2 КРС), 
Намибии (1 очаг – 14 КРС), Эфиопии (2 в двух шта-
тах – свыше 245 СХЖ), Уганде (очаги в восьми окру-
гах – более 8 КРС).

По информации WAHIS, в штате Вараб Южного 
Судана закончилась крупная вспышка сибирской 
язвы среди СХЖ, начавшаяся в июле 2024 г., в про-
цессе которой (по состоянию на январь 2026 г.) пало 
247 животных (92 КРС, 155 МРС). В мае 2025 г. в 
Озерной провинции (округ Румбек) Южного Судана 
установлено 49 случаев заражения КРС (пала 21 го-
лова и 28 голов подверглись вынужденному убою), 
а в период с июля по август в штате Западный Бахр-
эль-Газаль (округ Вау) сибирской язвой заболело 
97 КРС, среди которых найдено 46 павших осо-
бей [4, 5].

В 2025 г. эпизоотии сибирской язвы также ре-
гистрировались среди диких животных. Так, на 
Африканском континенте, в заповеднике Карингани 
провинции Мапуту (Республика Мозамбик), в сен-
тябре зарегистрировано 40 подтвержденных слу-
чаев гибели диких животных как минимум десяти 
видов, включая африканского лесного слона (1), 
водяного козла дефасса (2), гиппопотама (1), импа-
лу (1), льва (1), ньялу (1), равнинную зебру (1), чер-
ного гну (1), африканского буйвола (9) и большого 
куду (22) [6].

С марта по май 2025 г. на территориях Луберо 
(районы Кибахари, Кихангиро, Кьявиньонге, Чаника) 
и Рутшуру (Витшумби, Кагези, Лулимби, Ньякакома), 
находящихся в окрестностях озера Эдуард и затра-
гивающих Национальный парк Вирунга (провин-
ция Северное Киву, Демократическая Республика 
Конго), от сибирской язвы погибли 63 гиппопотама 
и 30 африканских буйволов [7].

На территории Республики Чад, в провинции 
Восточное Майо-Кеби (департамент Монт-д’Илли, 
префектура Йуэ, коммуна Йуэ), обнаружены гиппо-
потамы, предположительно павшие от сибирской 
язвы.
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В Национальном парке Крюгера (провин-
ции Мпумаланга и Лимпопо) Южно-Африканской 
Республики основными пострадавшими от сибир-
ской язвы видами в 2025 г. явились куду и буйво-
лы [8].

В Северной Америке очаг сибирской язвы с забо-
леванием одного дикого бизона был зафиксирован в 
августе в Канаде (Северо-Западные территории) [9].

В 2025 г. эпизоотическое неблагополучие по 
сибирской язве стало причиной заболеваний людей, 
в том числе массовых, преимущественно в странах 
Африки и Азии [1–3, 10].

Африка. В Лесото (община Ха Моньолло, округ 
Таба-Цека) в октябре зарегистрировано восемь слу-
чаев гастроинтестинальной формы сибирской язвы, 
четыре из которых – среди детей, с летальным ис-
ходом у одного ребенка [11].

Заболевание сибирской язвой в Эфиопии в 
апреле (регион народов юго-запада Эфиопии, зона 
Западный Омо, община Кока Кебеле, район Сури) 
привело к смерти семи человек.

С февраля по апрель вспышки сибирской язвы 
с заболеванием людей имели место в нескольких 
округах Кении.

В Демократической Республике Конго, в про-
винции Северное Киву, зарегистрировано 17 пред-
полагаемых случаев заболевания сибирской язвой 
людей с одним летальным исходом [12].

Согласно данным регионального бюро ВОЗ для 
стран Африки (WHO Africa), в Южном Судане в 
2025 г. сибирской язвой заболело 216 человек (штаты 
Западный Бахр-эль-Газаль – 177 человек и Вараб –  
39) с двумя смертельными исходами. С начала 
вспышки, возникшей еще в 2024 г., в общей слож-
ности зафиксировано 395 случаев заболевания, из 
которых пять – летальные [13].

В Уганде во время вспышки, имевшей начало 
в октябре 2024 г., выявлено 97 случаев заболевания 
людей без указания клинических форм с тремя смер-
тельными исходами в восьми округах (Казо – 40 чело-
век, Бушени – 25, Ибанда – 11, Кабале – 8, Бухведжу –  
6, Шима – 4, Квин – 2, Кирухура – 1) [14]. В период с 
2017 по 2024 г. в Уганде зафиксировано 39 вспышек 
сибиреязвенной инфекции с заболеванием свыше 
1100 человек (35 летальных исходов) [15].

Азия. В регионе Рангпур (Бангладеш) в процес-
се вспышки сибирской язвы в период с августа по 
октябрь 2025 г. заболели 73 человека с двумя леталь-
ными исходами. Случаи заболевания людей также 
зарегистрированы в июне в регионе Раджшахи.

Несколько предположительных случаев инфи-
цирования людей с тремя летальными исходами по-
сле употребления в пищу мяса павшего МРС выяв-
лено в штате Западная Бенгалия Индии [16].

В Таиланде (провинция Мукдахан, регион Исан) 
у пяти человек, участвовавших в убое больных жи-
вотных (КРС), зафиксирована кожная форма болезни 
с одним летальным исходом в результате осложне-
ния течения заболевания. В провинции Сакэу (ре-

гион Пхаклан) учтен случай заражения сибирской 
язвой человека, употреблявшего в пищу сырое мясо 
КРС [17, 18].

В Индонезии (регентство Гунунг Кидул, осо-
бый регион Джокьякарта) у трех жителей получены 
положительные результаты исследований клиниче-
ского материала на наличие возбудителя сибирской 
язвы.

Сибирская язва диагностирована у двух чело-
век, контактировавших с зараженным мясом СХЖ и 
употреблявших его в пищу в провинции Кохгилуйе 
и Бойерахмед Ирана [19].

Один случай заболевания кожной формы сибир-
ской язвы отмечен в Центральной Монголии (аймак 
Архангай) [20].

Европа. В Румынии (г. Бухарест) два человека 
были госпитализированы с подозрением на сибир-
скую язву. Оба имели контакт с бараниной и употреб
ляли ее в пищу.

В октябре сибирская язва была обнаружена в за-
мороженном образце мяса КРС, убой которого про-
изведен на домашней бойне Шаркадского района 
Венгрии. У лиц, принимавших участие в убое КРС, 
выявлены симптомы сибиреязвенной инфекции [21].

Южная Америка. В Перу (провинция Каньете) 
зафиксировано шесть случаев кожной формы сибир-
ской язвы у людей, имевших контакт с больными ло-
шадьми [22]. 

Страны ближнего зарубежья. Неблагополуч
ная эпизоотолого-эпидемиологическая ситуация по 
сибирской язве сложилась и в некоторых государ-
ствах ближнего зарубежья.

Согласно сведениям СМИ со ссылкой на ин-
формацию Министерства здравоохранения и соци-
альной защиты населения Республики Таджикистан, 
в первом полугодии 2025 г. выявлен 41 случай за-
болевания людей сибирской язвой. В июне – июле в 
Хатлонской области зарегистрирована вспышка с во-
влечением в процесс около десяти голов КРС и пяти 
человек. Пять случаев заболевания людей сибирской 
язвой зафиксировано в начале августа в Аштском 
(3 человека) и Гафуровском (2) районах Согдийской 
области [23].

По информации Комитета санитарно-эпиде
миологического контроля Министерства здраво-
охранения Республики Казахстан, в 2025 г. зареги-
стрирован 21 случай заболевания сибирской язвой 
в Акмолинской, Жамбылской, Карагандинской, 
Туркестанской областях и г. Шымкенте [24]. 
В Акмолинской области (Атбасарский район, села 
Магдалиновка и Новомариновка) с июня по июль вы-
явлено заболевание сибирской язвой 10 голов КРС и 
13 человек, у восьми из которых диагноз подтверж-
ден лабораторно, а у пяти установлен на основании 
характерной клинической картины кожной формы 
болезни. Источником инфекции для скота стало 
находящееся вблизи сибиреязвенное захоронение. 
Три случая заболевания людей отмечены в июле в 
г. Шымкенте после проведения вынужденного убоя 
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больного скота (КРС и МРС) в Туркестанской об-
ласти [25]. В октябре на территории Толебийского 
района Туркестанской области после вынужденного 
убоя больного КРС и разделки мяса сибирской язвой 
заболел работник частного убойного пункта.

В Джалал-Абадской области Кыргызстана в ре-
зультате контакта с мясом, полученным при забое 
больного животного, заболел один человек [26].

В июне сибирская язва зарегистрирована у 
двух голов КРС в Грузии (Аджарская Автономная 
Республика, Кобулетский муниципалитет, п. Очха
мури) [27].

В Российской Федерации в 2025 г. зареги-
стрирована всего одна вспышка сибирской язвы. 
Эпизоотический очаг инфекции с падежом семи 
голов МРС (козы), неучтенных и, соответственно, 
невакцинированных против сибирской язвы, выяв-
лен в личном подсобном хозяйстве на территории 
с. Кекино Воротынского района Нижегородской 
области. Заражения людей не последовало [28]. 
Данный населенный пункт является неблагополуч-
ным по сибирской язве, ранее вспышки инфекции 
здесь отмечались в 1922, 1930, 1935 гг., а последняя –  
в 1942 г. [29]. Четырехкратная активность стацио-
нарно неблагополучного по сибирской язве пункта 
свидетельствует о наличии на его территории си-
биреязвенных почвенных очагов, включая неучтен-
ные стихийные захоронения павших животных. 
В ФКУЗ Ставропольский противочумный институт 
Роспотребнадзора (Референс-центр по мониторин-
гу за возбудителем сибирской язвы) из фрагмента 
уха МРС выделена и идентифицирована типич-
ная вирулентная культура Bacillus anthracis, при-
надлежащая к основной генетической линии «В», 
canSNP-генотипу В.Br.001/002, филогенетической 
ветви B.Br.018 и имеющая наиболее близкое род-
ство со штаммами B. anthracis, изолированными во 
время вспышки сибирской язвы в Омской области 
(Тюкалинский район, 2010 г.) [30].

В 2025 г. план первичной вакцинации против 
сибирской язвы контингентов риска заражения в 71 
из 74 субъектов Российской Федерации фактически 
осуществлен на 93,5 %. Всего первичной вакцина-
цией охвачено 8735 человек в 75 регионах России с 
учетом внеплановой специфической иммунизации 
530 человек в 32 субъектах, в связи с чем формаль-
но план выполнен на 106,5 % от запланированных 
объемов.

План вакцинации полностью реализован в 
16 субъектах: в республиках Ингушетия, Крым, 
Мордовия и Татарстан, Пермском крае, Астра
ханской, Брянской, Ивановской, Курской, Липецкой, 
Новосибирской, Псковской, Самарской, Смоленской 
и Ульяновской областях, а также в городе федераль-
ного значения (г.ф.з.) Санкт-Петербурге.

План вакцинации реализован более чем на 100 % 
в 32 субъектах, в пяти из них объемы превышены бо-
лее чем на 200 %. В 12 субъектах вакцинация осу-
ществлена более чем на 80 % плана. Первичная им-

мунизация выполнена менее чем на 80 % в 10 субъ-
ектах.

При наличии планов вакцинация не проводилась 
в четырех субъектах: в Республике Северная Осетия – 
Алания и Карачаево-Черкесской Республике, Архан
гельской области и Еврейской автономной обла
сти. Вакцинация не планировалась и не прово-
дилась в девяти субъектах: в Республике Адыгея, 
Камчатском крае, Калининградской, Магаданской, 
Мурманской и Сахалинской областях, г.ф.з. Москве 
и г.ф.з. Севастополе, Чукотском автономном округе.

План ревакцинации против сибирской язвы в 
2025 г. фактически реализован на 91,3 %, формаль-
но – на 93,8 % в связи с иммунизацией сверх пла-
на 883 человек в 21 субъекте. Всего ревакцинацией 
охвачено 33 232 человека (при плане иммунизиро-
вать 35 426 человек) в 71 из 72 субъектов, в которых 
планировалось проведение ревакцинации.

Ревакцинация в полном объеме состоялась в 
14 субъектах: в республиках Алтай, Ингушетия, 
Крым и Мордовия, Алтайском и Пермском кра-
ях, Астраханской, Брянской, Курганской, Курской, 
Самарской и Смоленской областях, г.ф.з. Москве и 
г.ф.з. Санкт-Петербурге.

Свыше 100 % плана ревакцинацией охвачен 
21 субъект. Ревакцинация в объеме более 80 % пла-
на выполнена в 24 субъектах, в объеме менее 80 % –  
в 11 субъектах.

Ревакцинация была запланирована, но не прове-
дена в Хабаровском крае, не планировалась и не осу-
ществлялась в 14 субъектах (республики Карелия и 
Северная Осетия – Алания, Карачаево-Черкесская и 
Чеченская республики, Камчатский и Красноярский 
края, Архангельская, Калининградская, Мурманская, 
Псковская и Сахалинская области, г.ф.з. Севастополь, 
Еврейская автономная область и Чукотский автоном-
ный округ).

В 2026 г. планируется охватить плановой вак-
цинацией против сибирской язвы 7522 человека 
(7257 взрослых и 265 детей) в 70 субъектах, ре-
вакцинацией – 33 940 человек (33 482 взрослых и 
458 детей) в 74 субъектах России.

Согласно информации Департамента ветерина-
рии Минсельхоза России, в 2025 г. объемы вакци-
нации против сибирской язвы животных составили 
44 048,116 тыс. головообработок (г/о), среди которых 
21 620,921 тыс. г/о КРС, 19 582,807 тыс. г/о МРС, 
1099,365 тыс. г/о оленей, 1090,549 тыс. г/о лошадей, 
649,159 тыс. г/о свиней, 4,433 тыс. г/о верблюдов, 
0,312 тыс. г/о лам, 0,134 тыс. г/о ослов, 0,008 тыс. г/о  
яков, 0,002 тыс. г/о пони, а также 0,256 тыс. г/о зоо-
парковых животных и 0,001 тыс. г/о цирковых жи-
вотных, 0,169 тыс. г/о диких животных.

В 2026 г. запланировано охватить вакцинацией 
23 270 тыс. голов восприимчивых видов животных. 

Динамика эпизоотолого-эпидемиологической 
ситуации по сибирской язве в Российской 
Федерации в 2016–2025 гг. В Российской Федерации 
с 2016 по 2025 г. зарегистрирована 21 вспышка си-
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бирской язвы среди 2693 СХЖ и 75 человек в 
11 субъектах шести федеральных округов [31, 32]: 
Уральского (УФО), Центрального (ЦФО), Южного 
(ЮФО), Северо-Кавказского (СКФО), Сибирского 
(СФО) и Приволжского (ПФО) (рисунок).

В сравнении с предыдущим десятилетием 
(2006–2015 гг.) количество учтенных вспышек си-
бирской язвы сократилось в 2,7 раза, число заболев-
ших людей снизилось в 1,1 раза, а заболевших СХЖ 
увеличилось в 11,9 раза (за счет эпизоотии в Ямало-
Ненецком автономном округе в 2016 г.). 

В течение анализируемого десятилетнего перио
да, за исключением 2016, 2017 и 2023 гг., ежегодно 
выявлялись очаги сибирской язвы с заболеванием 
1–7 СХЖ, 2–5 человек. В 2016 г. на территории УФО 
(Ямальский и Тазовский районы Ямало-Ненецкого 
автономного округа) произошла крупнейшая за по-
следние десятилетия вспышка сибиреязвенной ин-
фекции с заражением 2657 северных оленей и во-
влечением в эпидемический процесс 36 человек 
с одним летальным исходом. В 2017 г. случаев за-
болевания животных и людей не фиксировалось, 
а в 2023 г. имело место осложнение эпизоотолого-
эпидемиологической ситуации с регистрацией 
14 случаев заболевания СХЖ и 19 человек в процес-
се семи вспышек сибирской язвы в пяти субъектах 
ЦФО, ПФО и СФО.

В ЦФО в 2016, 2023 и 2024 гг. в целом зареги-
стрировано семь вспышек данной инфекции (13 КРС, 
1 МРС, 15 человек). В 2016 г. один сибиреязвенный 
очаг был выявлен в Чернянском районе Белгородской 
области (1 КРС). В 2023 г. сибирская язва проявля-
лась в трех областях ЦФО: в Тамбовской (Бондарский 
район – 1 КРС), Рязанской (Захаровский район – 
6 КРС, 1 человек) и Воронежской (Панинский рай-
он – 1 КРС, 1 человек; Богучарский район – 2 КРС, 
9 человек; Новоусманский район – 1 КРС, 1 человек). 

В 2024 г. вспышка сибирской язвы зафиксирована в 
Поворинском районе Воронежской области (1 КРС, 
1 МРС, 3 человека).

В двух субъектах СКФО с 2018 по 2022 г. за-
регистрировано семь вспышек: пять в трех райо
нах Республики Дагестан (Новолакском – 1, 
Унцукульском – 1, Карабудахкентском – 3) с заболе-
ванием 5 КРС и 12 человек и две в Изобильненском 
районе Ставропольского края (2 КРС, 2 человека).

В СФО в 2018, 2021 и 2023 гг. выявлено три 
вспышки инфекции в Барун-Хемчикском районе 
Республики Тыва – всего заболело 6 СХЖ (4 КРС, 
2 лошади) и 8 человек.

В ПФО сибирская язва отмечалась в 2023 г. в 
Чувашской Республике – Чувашии (Цивильский рай-
он – 1 КРС, 2 человека) и в 2025 г. в Нижегородской 
области (Воротынский район – 7 МРС). 

В ЮФО эпизоотический очаг сибирской язвы 
зафиксирован в 2016 г. в Волгоградской области 
(Нехаевский район – 1 КРС). 

Таким образом, согласно данным доступных 
источников, в 2025 г. вспышки сибирской язвы ре-
гистрировались в 37 государствах четырех конти-
нентов, в 18 из которых – как среди животных, так 
и среди людей (выявлено как минимум 528 случа-
ев заболевания людей с 20 летальными исходами). 
В силу недостаточных объемов диагностических 
исследований, неполной статистики, наличия лишь 
фрагментарных данных о вспышках сложно оценить 
истинную распространенность сибирской язвы в 
мире, особенно в странах Африки и Азии, где тра-
диционно отмечается наиболее неблагополучная 
эпизоотолого-эпидемиологическая ситуация по си-
бирской язве. Очаги сибиреязвенной инфекции за-
фиксированы в таких странах ближнего зарубежья, 
как Казахстан, Кыргызстан, Таджикистан и Грузия. 
Заболевания людей связаны с непосредственным 

Количество зарегистрированных случаев заболевания сибирской язвой животных и людей в Российской Федерации с 2016 по 
2025 г.

The number of reported cases of anthrax in animals and humans in the Russian Federation between 2016 and 2025



39

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2026; 2 			      Reviews

контактом с больными и павшими животными, зара-
женными продуктами убоя, употреблением в пищу 
блюд из полученного мяса. 

В Российской Федерации в 2025 г. зарегистри-
рован один эпизоотический очаг с вовлечением семи 
голов МРС в Нижегородской области без эпидемиче-
ских осложнений.

Анализ показал, что эпизоотолого-эпидемиоло
гическая ситуация по сибирской язве в России в пери-
од 2016–2025 гг. обусловлена реализацией основных 
эпизоотолого-эпидемиологических рисков: нали-
чием значительного количества старых неучтенных 
сибиреязвенных захоронений с неизвестной лока-
лизацией, являющихся почвенными очагами сибир-
ской язвы, на фоне неполного учета и охвата вакци-
нацией СХЖ, недостаточного охвата иммунизацией 
лиц профессионального риска заражения. Основной 
причиной заражения людей оставался убой боль-
ных животных без ветеринарного осмотра, контакт 
с сырьем и продукцией животноводства, в том числе 
реализуемой без ветеринарной экспертизы в точках 
несанкционированной торговли.

Прогноз ситуации по сибирской язве в Рос
сийской Федерации на 2026 г. Уровень заболеваемо-
сти животных и людей сибирской язвой в Российской 
Федерации в 2026 г. будет определен полнотой вы-
полнения комплекса профилактических мероприя-
тий, регламентированных ветеринарными правила-
ми по борьбе с сибирской язвой (утверждены при-
казом Минсельхоза России от 23.09.2021 № 648) и 
СанПиН 3.3686-21 «Санитарно-эпидемиологические 
требования по профилактике инфекционных бо-
лезней» (глава XI; утверждены постановлением 
Главного государственного санитарного врача РФ 
от 28.01.2021 № 4), и при максимальной реализации 
ограничится единичными случаями. Сохраняется 
потенциальный риск осложнения эпидемиологи-
ческой обстановки, обусловленный возможностью 
завоза в Россию больных животных, животноводче-
ской продукции из неблагополучных по сибирской 
язве стран, в первую очередь из Центральной Азии, 
в приграничные субъекты Российской Федерации.
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Цель обзора – описать эпидемиологическую ситуацию (ЭС) по геморрагической лихорадке с почечным син-
дромом (ГЛПС) в мире, провести сравнительный анализ ЭС по ГЛПС за 2000–2025 гг. в субъектах и федеральных 
округах Российской Федерации и дать прогноз заболеваемости на 2026 г. ГЛПС остается широко распространен-
ным заболеванием в странах Западно-Тихоокеанского региона, Юго-Восточной Азии и Европы. В Российской 
Федерации основное количество заболевших ГЛПС регистрируется в Приволжском федеральном округе (ПФО), 
на долю которого приходится более 80 % всех случаев. В 2025 г. в Российской Федерации выявлено 4912 больных 
ГЛПС, что на 31 % выше, чем в предшествовавшем году (3396). Показатель заболеваемости (3,36 на 100 тыс. насе-
ления) ниже среднемноголетнего уровня за период 2013–2024 гг., без учета 2020, 2021 гг. (5,06). Зарегистрировано 
12 летальных исходов (летальность – 0,24 %, смертность – 0,01 на 100 тыс. населения). Наиболее активно эпиде-
мический процесс протекал на территории 11 субъектов ПФО: Республика Башкортостан, Удмуртская Республика, 
Кировская, Самарская, Пензенская, Нижегородская, Оренбургская, Ульяновская области, республики Марий Эл, 
Мордовия, Татарстан. В обзоре представлены результаты эпизоотологического мониторинга. С целью прогнози-
рования и дифференциации территорий по уровню заболеваемости проведено эпидемиологическое районирова-
ние субъектов РФ по величине показателя потенциальной эпидемической опасности на 2026 г. Выделены 6 групп 
территорий: с крайне высоким прогностическим риском, высоким, выше среднего, средним, низким и минималь-
ным. К группе территорий с крайне высоким прогностическим риском заражения ГЛПС отнесены 6 субъектов: 
республики Башкортостан, Мордовия, Татарстан, Удмуртская, Чувашская республики, Ярославская область.
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Epidemiological Situation on Hemorrhagic Fever with Renal Syndrome in 2025 in the World 
and in the Russian Federation, Incidence Forecast for 2026
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Abstract. The aim of this review is to describe the global epidemiological situation on hemorrhagic fever with re-
nal syndrome (HFRS), provide a comparative analysis of the epidemiological situation on HFRS for 2000–2025 in the 
constituent entities and federal districts of the Russian Federation, and outline an incidence forecast for 2026. HFRS 
remains a widespread disease in the Western Pacific Region, Southeast Asia, and Europe. In the Russian Federation, 
the majority of HFRS cases are registered in the Volga Federal District, which accounts for over 80 % of all cases. In 
2025, 4,912 cases of HFRS were diagnosed in the Russian Federation, a 31 % increase as compared to the previous year 
(3,396). The incidence rate (3.36 per 100,000 population) was below the long-term average for the period of 2013–2024, 
excluding 2020 and 2021 (5.06). There were 12 deaths (lethality rate – 0.24 %, mortality – 0.01 per 100,000 population). 
The epidemiological process was most active in the territory of 11 entities of the Volga Federal District: the Republic of 
Bashkortostan, the Udmurt Republic, Kirov, Samara, Penza, Nizhny Novgorod, Orenburg, Ulyanovsk Regions, the Mari El  
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Хантавирусная инфекция – одна из наиболее 
широко распространенных природно-очаговых ин-
фекционных болезней, встречающаяся на всех кон-
тинентах. Болезнь проявляется в виде двух клини-
ческих синдромов: с повреждением тканей почек 
(геморрагическая лихорадка с почечным синдромом, 
ГЛПС) и легочной ткани (хантавирусный пульмо-
нальный синдром, ХПС). ГЛПС регистрируют по-
всеместно, тогда как распространение ХПС до на-
стоящего времени ограничено двумя американскими 
континентами. Согласно данным официальной от-
четности и информации, полученной из открытых 
источников, в 2025 г. проявления эпидемического 
процесса хантавирусной инфекции отмечены в де-
сятках стран мира. 

Заболеваемость ГЛПС в ряде государств 
Евросоюза и ассоциированных стран в 2025 г. харак-
теризуется регистрацией случаев в Германии (55 слу-
чаев), Норвегии (34), Словении (7), Австрии (6), 
Венгрии (3) и Словакии (2), согласно данным нацио-
нальных служб здравоохранения [1–6]. В странах на 
постсоветском пространстве информация о регистра-
ции ГЛПС имеется в Республике Беларусь (1 случай 
заболевания в Хойникском районе Гомельской об-
ласти); на Украине в 2025 г. сообщалось о регистра-
ции 160 случаев ГЛПС в Сумской, Харьковской и 
Черниговской областях; в Республике Казахстан, 
по данным СМИ, зарегистрировано 22 случая забо-
левания в Западно-Казахстанской области, включая 
Уральск [7–9]. 

В Американском регионе в 2025 г., согласно 
бюллетеню PAHO (Epidemiological Alert Hantavirus 
Pulmonary Syndrome in the Americas Region, 
19 December 2025), зарегистрировано 253 случая 
ГЛПС в 8 странах: 

– в США зарегистрировано 20 случаев заболева-
ния (2 – с летальным исходом), в штатах Аризона (12), 
Колорадо (5), Вашингтон (2) и Оклахома (1);

– в Аргентине – 77 случаев заболевания (23 – 
с летальным исходом). На центральный регион при-
ходится 62 % всех случаев заражения (48 сл.), на 
северо-западный – 25 % (19), на южный – 10 % (7) и 
северо-восточный – 3 % (3); 

– в Бразилии – 20 случаев заболевания (11 – 
с летальным исходом), в штатах Мараньяо (1), 
Минас-Жерайс (5), Мату-Гросу (2), Пара (1), Рио-
Гранде-ду-Сул (3) и Санта-Катарина (6); в 2 случаях 
информация о месте заражения не получена;

– в Боливии – 48 случаев заболевания (11 – с ле-
тальным исходом), в департаментах Ла-Пас (27), 
Тариха (15), Бени (3) и Санта-Крус (3);

– в Чили – 35 случаев заболевания (7 – с леталь-
ным исходом), в регионах Лос-Риос (7), Нюбле (5), 
О’Хиггинс (4), Араукания (4), Мауле (3), Биобио (3), 
Лос-Лагос (3), Айсен (3), Метрополитана (1), 2 слу-
чая не установлены; 

– в Панаме – 18 случаев заболевания, в департа-
ментах Лос-Сантос (15), Эррера (2) и Кокле (1);

– в Парагвае – 27 случаев заболевания (6 – с ле-
тальным исходом), в департаментах Бокерон (26) и 
Президенте-Хайес (1);

– в Уругвае – 8 случаев заболевания (1 – с ле-
тальным исходом), в департаментах Монтевидео (1), 
Канелонес (2), Лавальеха (1), Рио-Негро (1), Роча (1) 
и Сориано (2) [10].

В Западно-Тихоокеанском регионе известно о 
регистрации 849 случаев ГЛПС. В Китае, по данным 
отчета об инфекционных заболеваниях, подлежащих 
регистрации на национальном уровне, в 2025 г. вы-
явлено 617 случаев заболевания ГЛПС (6 летальных 
исходов) [11]. При этом включены только зареги-
стрированные случаи в 31 административном окру-
ге материковой части Китая, тогда как данные по 
специальным административным районам Гонконг, 
Макао и Тайвань не включены в отчет и не представ-
лены в открытых источниках. На территории Южной 

Republic, the Republic of Mordovia, and the Republic of Tatarstan. The review presents the results of epizootiological 
monitoring. For the purpose of forecasting and differentiating the areas by the level of incidence, epidemiological zoning 
of the entities of the Russian Federation was carried out based on the value of the potential epidemic risk indicator. Six 
groups of territories have been identified: those with an extremely high predicted risk, those with high, with above-ave
rage, average, low, and with minimal risk. Six regions are classified as having an extremely high prognostic risk of HFRS 
infection, including the Republic of Bashkortostan, the Republic of Mordovia, the Republic of Tatarstan, the Udmurt 
Republic, the Chuvash Republic, and the Yaroslavl Region.

Key words: hemorrhagic fever with renal syndrome, serological monitoring, epizootiological monitoring, morbidity 
forecast, preventive measures.
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Кореи, по данным отчета Центров по контролю и 
профилактике заболеваний (PHWR), зарегистриро-
вано 232 случая заболевания ГЛПС [12]. 

В странах Юго-Восточной Азии известна 
информация о регистрации 8 случаев заболева-
ния в Индонезии, в департаментах Джокьякарта, 
Западная Ява, Восточная Нуса-Тенгара и Северный 
Сулавеси [13].

Резервуарными хозяевами возбудителей ГЛПС 
являются грызуны и насекомоядные, которые стано-
вятся хроническими носителями и выделяют вирус 
во внешнюю среду со слюной, мочой, экскремента-
ми. Основным механизмом заражения человека яв-
ляется аспирационный (аэрогенный) с реализацией 
воздушно-капельного и воздушно-пылевого пути, 
при котором возбудитель, содержащийся в выделе-
ниях зверьков, в виде аэрозоля или пылевого облака 
попадает через верхние дыхательные пути в легкие 
человека [14].

Видовой состав возбудителей ГЛПС разно
образен. На территории европейской части России 
ГЛПС вызывают вирус Пуумала (Orthohantavirus 
puumalaense) и два генетических варианта орто-
хантавируса Добрава-Белград (Orthohantavirus 
dobravaense) – вирусы Куркино и Сочи. Природными 
резервуарами для вируса Пуумала является рыжая 
полевка (Myodes glareolus), для вируса Куркино – за-
падный подвид полевой мыши (Apodemus agrarius 
agrarius), для вируса Сочи – кавказская лесная мышь 
(Sylvaemus ponticus). В Западной Сибири заболе-
вания ГЛПС вызывают ортохантавирусы Пуумала 
(резервуар – рыжая полевка, Myodes glareolus) 
и Куркино (резервуар – западный подвид полевой 
мыши, Apodemus agrarius agrarius). Кроме этого, 
циркулирует непатогенный генетический вариант 
вируса Пуумала – ортохантавирус Хоккайдо, резерву-
ар – красно-серая полевка (Clethrionomys rufocanus). 
В дальневосточных регионах Российской Федерации 
ГЛПС вызывают вирус Хантаан (Orthohantavirus 
hantanense) и его геновариант – вирус Амур, а также 
вирус Сеул (Orthohantavirus seoulense). Природными 
резервуарами для вируса Хантаан является вос-
точный подвид полевой мыши (Apodemus agrarius 
mantchuricus), для вируса Амур – восточноазиатская 
мышь (Apodemus peninsulae), для вируса Сеул – се-
рая крыса (Rattus norvegicus) [15–17].

В Российской Федерации ГЛПС занимает одно 
из первых мест по количеству заболевших среди 
природно-очаговых инфекций. С начала регистра-
ции ГЛПС (1978 г.) случаи заболевания выявляются 
ежегодно. За последние 25 лет отмечается лишь не-
значительная тенденция к снижению уровня заболе-
ваемости. За период 2015–2025 гг. в стране зареги-
стрировано более 55 тыс. заболевших, показатель на 
100 тыс. населения находился в диапазоне 2,3–9,5. 
В целом по Российской Федерации для ГЛПС ха-
рактерны циклические подъемы заболеваемости 
каждые 4–5 лет (рис. 1), тогда как для отдельных 
регионов цикличность может быть иной, например 

каждые 2–3 года [18]. Циклические подъемы забо-
леваемости в значительной мере связаны с числен-
ностью и инфицированностью ортохантавирусами 
основных носителей ГЛПС в природных очагах – 
мелких млекопитающих, в первую очередь рыжей 
полевки, резервуарного хозяина ортохантавируса 
Пуумала – наиболее распространенного возбудите-
ля ГЛПС на территории европейской части России. 
Распределение заболеваемости ГЛПС на территории 
страны крайне неравномерно. Наиболее активные 
природные лесные очаги ГЛПС, состоящие из широ-
колиственных и мелколиственных пород деревьев и 
обладающие высокими показателями кормности и ре-
мизности для мелких млекопитающих, располагают-
ся в Приволжском федеральном округе (ПФО) [19]. 
В связи с этим на долю ПФО приходится основное 
количество заболевших – более 80 % от всех заре-
гистрированных в стране случаев (рис. 1). На долю 
Центрального федерального округа (ЦФО) прихо-
дится в среднем 10–15 % заболевших, а на осталь-
ные федеральные округа – суммарно не более 5 %. 

За последние 25 лет в Российской Федерации 
наблюдается снижение заболеваемости ГЛПС, мак-
симальный показатель на 100 тыс. населения отме-
чен в 2019 г. (9,53), минимальный – в 2024 г. (2,32), 
без учета заболеваемости в 2020 и 2021 гг. ГЛПС 
характеризуется неравномерным распределением 
на территории страны. Наиболее активные при-
родные очаги ГЛПС располагаются в европейской 
части России и на Дальнем Востоке [20–22]. В ев-
ропейской части России природные очаги ГЛПС  
обусловливают наиболее высокий уровень заболевае
мости населения ПФО и ЦФО, невысокий уровень 
отмечается в Северо-Западном (СЗФО), Уральском 
(УФО), Дальневосточном (ДФО) и Южном (ЮФО) 
федеральных округах. Почти свободными от ГЛПС 
остаются Северо-Кавказский (СКФО) и Сибирский 
(СФО) федеральные округа. Неравномерность 
распределения заболеваемости ГЛПС на террито-
рии России обусловлена прежде всего природно-
климатическими факторами, особенностями ланд-
шафтов регионов, создающих благоприятные усло-
вия для сохранения популяции мелких млекопи-
тающих – носителей и переносчиков возбудителей 
ГЛПС. Антропогенные и социально-экономические 
факторы также играют определенную роль в заболе-
ваемости населения. 

Цель обзора – описать эпидемиологическую 
ситуацию в мире, провести сравнительный анализ 
эпидемиологической ситуации по геморрагиче-
ской лихорадке с почечным синдромом (ГЛПС) за 
2000–2025 гг. в субъектах и федеральных округах 
Российской Федерации и дать прогноз заболеваемо-
сти на 2026 г.

Ретроспективный эпидемиологический анализ 
заболеваемости ГЛПС проведен с использованием 
данных государственной статистической отчетности 
«Сведения об инфекционных и паразитарных забо-
леваниях (форма № 2) за 2000–2025 гг. Использована 
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информация Референс-центра по мониторингу за 
ГЛПС Казанского научно-исследовательского инсти
тута эпидемиологии и микробиологии. Прогноз про-
веден на основании дифференциации субъектов РФ 
с разным уровнем эпидемиологического риска про-
явлений ГЛПС, использован расчет показателя по-
тенциальной эпидемической опасности (ПЭО), ко-
торый рассчитывали формально-территориальным 
способом для каждого субъекта [23]. Выбор подхода 
к районированию основан на ретроспективном ана-
лизе комплекса эпидемиологических и эпизоотоло-
гических данных, характеризующих эпидемический 
процесс ГЛПС. Заболеваемость ГЛПС выражена в 
относительных единицах в расчете на 100 тыс. на-
селения (0/0000). Применялись стандартные методы 
вариационной статистики (расчет среднего значения 
и величины его ошибки) с использованием програм-
мы Excel.

Эпидемиологическая ситуация в 2025 г. 
В 59 субъектах Российской Федерации в 2025 г. 
зарегистрировано 4912 случаев ГЛПС (3,36 на 
100 тыс. населения), среднемноголетний уровень 
(2013–2024 гг., без учета 2020 и 2021 гг.) – 5,10 на 
100 тыс. населения (рис. 1). В 2025 г. на территории 
РФ по сравнению с показателями 2024 г. отмечался 
рост заболеваемости ГЛПС на 31 %, однако он был в 
1,5 раза ниже среднемноголетнего уровня.

Наибольшее число случаев ГЛПС зарегистри-
ровано в ПФО – 4082 (83,1 % от всех случаев по 
стране), в ЦФО – 536 (10,9 %), СЗФО – 111 (2,2 %), 
УФО – 98 (1,9 %), ДФО – 65 (1,3 %), ЮФО – 14 
(0,28 %), СКФО – 1 (0,02 %), СФО – 5 (0,1 %). 
Наиболее активно эпидемический процесс про-
текал в субъектах ПФО: в Удмуртской Республике 
(39,6 0/0000), Ульяновской области (20,3 0/0000), 
Республике Башкортостан (18,0 0/0000), Пензенской 
(17,7 0/0000), Кировской (16,8 0/0000) областях, респуб
ликах Марий Эл (13,9 0/0000) и Татарстан (13,4 0/0000). 
Рост инцидентности в 2 раза и более по сравне-
нию с 2024 г. отмечен на территории Республики 
Башкортостан, Пермского края, Самарской области, 
Удмуртской Республики и Ульяновской области.

В отдельных субъектах, напротив, отмечалось 
снижение заболеваемости: в Белгородской (с 1,47 до 
0,21 0/0000), Брянской (с 4,9 до 3,9 0/0000), Воронежской 
(с 0,61 до 0,04 0/0000), Курской (с 1,69 до 0,49 0/0000), 
Липецкой (с 0,54 до 0,18 0/0000), Рязанской (с 3,778 
до 2,31 0/0000), Вологодской (с 3,63 до 1,87 0/0000) об-
ластях, Республике Карелия (с 1,16 до 0,19 0/0000), 
Амурской области (с 1,07 до 0,66 0/0000) и Еврейской 
автономной области (с 4,1 до 2,7 0/0000).

Подъем заболеваемости ГЛПС в стране начался 
в мае-июне и достиг своего максимума в ноябре, со-
ставив 19,5 % от всей заболеваемости за год. В струк-
туре заболеваемости преобладало взрослое населе-
ние в возрасте 30–59 лет (2,2 на 100 тыс. населения). 
Среди детей в возрасте 0–17 лет включительно отме-
чено 242 случая заболевания (0,81 на 100 тыс. насе-
ления), или 4,9 % от всех случаев ГЛПС. Среди забо-

левших преобладало городское население (63,5 %). 
Доля мужского населения составила 67,4 %.

Среди больных ГЛПС в социальной структуре 
наибольший удельный вес составляют неработаю-
щие граждане и пенсионеры, показатель на 100 тыс. 
населения составил 0,92 и 0,56 соответственно. 
Большая часть выявленных больных заразилась в 
очагах по месту постоянного проживания, лишь 382 
(7,7 %) человека заразились на других территориях. 

В структуре клинических проявлений заболева-
ния с тяжелой степенью составили 3,3 %, со сред-
ней степенью тяжести – 93,5 %, с легкой степенью –  
3,2 %. Зарегистрировано 12 летальных исходов; ле-
тальность составила 0,24 %, смертность – 0,01 на 
100 тыс. населения.

Отмечен неоднородный характер распределения 
заболеваемости ГЛПС по территории Российской 
Федерации: при анализе результатов статистиче-
ской обработки данных в 2025 г. определены четыре 
группы территорий, отличающиеся по уровню забо-
леваемости ГЛПС: заболеваемость отсутствует (1), 
низкий уровень (2), средний уровень (3), высокий 
уровень (4) (рис. 2).

Первая группа территорий, в которых заболе-
ваемость отсутствует, состоит из 30 субъектов РФ 
(34 – в 2024 г.), из них по 1 субъекту в СЗФО и УФО, 
по 6 субъектов в СКФО, СФО, ДФО и 10 субъектов 
в ЮФО.

Ко второй группе, с низким уровнем заболе-
ваемости (0,01 до 0,99 на 100 тыс. населения), от-
несены 26 субъектов РФ (18 – в 2024 г.): г. Санкт-
Петербург, г. Москва, Иркутская, Воронежская, 
Новосибирская, Волгоградская, Белгородская, Мос
ковская, Липецкая, Ленинградская, Мурманская, 
Архангельская, Свердловская, Курская, Тюменская, 
Псковская, Смоленская, Амурская и Тверская области, 
Краснодарский, Красноярский и Забайкальский края, 
республики Карелия, Кабардино-Балкария, Тыва, 
Ханты-Мансийский автономный округ (ХМАО). 

К третьей группе, со средним уровнем заболевае
мости (от 1,01 до 9,99 на 100 тыс. населения), отне-
сены 20 субъектов РФ (31 – в 2024 г.): Челябинская, 
Тамбовская, Вологодская, Владимирская, Новго
родская, Рязанская, Калужская, Ярославская, Иванов
ская, Брянская, Саратовская, Тульская и Орловская 
области, Пермский, Хабаровский и Приморский 
края, Ямало-Ненецкий (ЯНАО) и Ненецкий авто-
номные округа, Еврейская автономная область, 
Республика Коми.

К четвертой группе территорий, с высоким 
уровнем заболеваемости, отнесены 13 субъектов 
(6 – в 2024 г.) со значением интенсивного показате-
ля заболеваемости выше 10 на 100 тыс. населения: 
Костромская, Оренбургская, Самарская, Нижего
родская, Кировская, Пензенская и Ульяновская об-
ласти, республики Мордовия, Чувашия, Татарстан, 
Марий Эл, Башкортостан и Удмуртия.

По информации центров гигиены и эпидемио
логии, противочумных станций, научно-исследо
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вательских учреждений Роспотребнадзора и других 
организаций, в 2025 г. исследовано 45 827 особей 
млекопитающих (40 507 – в 2024 г.). Более полови-

ны проб – в ПФО (29,6 %), ЦФО (24,2 %) и ДФО 
(13,5 %) (рис. 3). Инфицированные млекопитающие 
выявлены в 60 субъектах РФ (в 58 – в 2024 г.).

Рис. 2. Ранжирование территории 
Российской Федерации по уровню 
заболеваемости ГЛПС в 2025 г.:
1 – заболеваемость отсутствует; 2 – низ-
кий уровень; 3 – средний уровень; 4 – вы-
сокий уровень

Fig. 2. Ranking of the territory of the 
Russian Federation by the incidence of 
HFRS in 2025: 
1 – no incidence; 2 – low level; 3 – medium 
level; 4 – high level

Рис. 3. Структура исследованных млекопитающих в Российской Федерации в 2025 г. Выделены виды – резервуарные хозяева патоген-
ных для человека ортохантавирусов. Обыкновенная полевка, неопределенная до вида, Microtus arvalis и Microtus rossiaemeridionalis. 
Прочие 33 вида: лесная соня, крупнозубая бурозубка, обыкновенный хомяк, уссурийская белозубка, длиннохвостая (кавказская) бело-
зубка, кавказская бурозубка, лесная мышовка, бурозубка Волнухина, алтайская мышовка, даурская пищуха, длиннохвостый суслик, 
белогрудый еж, крошечная бурозубка, тушканчик-прыгун, обыкновенная белка, плоскочерепная полевка, берингийский суслик, пол-
чок, малоазийская полевка, крысовидный хомячок, ондатра, ласка, монгольский хомячок, тамарисковая песчанка, кавказский крот, 
черная крыса, европейский еж, лесной (черный) хорь, заяц-русак, обыкновенная лисица, американская норка, даурский суслик, обык-
новенный слепыш

Fig. 3. Structure of studied mammals in the Russian Federation in 2025. Species that are reservoir hosts of human pathogenic orthohantaviruses 
are outlined. Common vole, not identified to the species, Microtus arvalis and Microtus rossiaemeridionalis. Other 33 species: Dryomys ni
tedula, Sorex daphaenodon, Cricetus cricetus, Crocidura lasiura, Crocidura gueldenstaedtii, Sorex satunini, Sicista betulina, Sorex volnuchini, 
Sicista napaea, Ochotona dauurica, Urocitellus undulatus, Erinaceus roumanicus, Sorex minutissimus, Allactaga sibirica, Sciurus vulgaris, 
Alticola strelzowi, Urocitellus parryii, Glis glis, Chionomys roberti, Tscherskia triton, Ondatra zibethicus, Mustela nivalis, Allocricetulus 
curtatus, Meriones tamariscinus, Talpa caucasica, Rattus rattus, Erinaceus europaeus, Mustela putorius, Lepus europaeus, Vulpes vulpes, 
Neovison vison, Spermophilus dauricus, Spalax microphthalmus
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Видовой состав исследованных млекопитаю-
щих и выявленных среди них инфицированных осо-
бей разнообразен (рис. 3, 4). Исследован материал от 
71 представителя млекопитающих (от 72 – в 2024 г.). 
Основную долю (23,7 %) составляла рыжая полев-
ка – резервуарный хозяин ортохантавируса Пуумала 
в европейской части России (24,7 % – в 2024 г.). 
Также исследовали материал от полевой мыши 
(14,1 %) – резервуарного хозяина ортохантавируса 
Куркино в европейских природных очагах и вируса 
Хантаан – в дальневосточных (14,6 % – в 2024 г.); 
кавказской мыши (0,3 %) – резервуар вируса Сочи 
в очагах Причерноморья (0,5 % – в 2024 г.); восточ-
ноазиатской мыши (1,7 %) – вирус Амур (1,6 % – 
в 2024 г.) и серой крысы (2,0 %) – вирус Сеул (1,5 % – 
в 2024 г.) в очагах Дальнего Востока.

Инфицированные ортохантавирусами особи 
выявлены среди 25 представителей млекопитающих 
(24 – в 2024 г.), в том числе видов – резервуарных хо-
зяев патогенных для человека возбудителей ГЛПС. 
В структуре инфицированных млекопитающих на 
долю рыжей полевки приходится 53,6 % от всех вы-
явленных проб в Российской Федерации (47,6 % – 
в 2024 г.), полевой мыши – 11,5 % (13,6 % – в 2024 г.), 
также единичные особи – ортохантавирусоносители 
выявлены при исследовании материала от кавказской 
и восточноазиатской мышей, серой крысы (рис. 4).

Кроме перечисленных выше резервуарных хозя-
ев ортохантавирусов инфицированные пробы выяв-
лены среди других млекопитающих, на долю которых 
приходится 28,5 % (33,8 % – в 2024 г.), в том числе 
выявлено 4,6 % (4,9 % – в 2024 г.) инфицированных 
проб от обыкновенной и восточноевропейской поле-
вок (обыкновенная полевка, неопределенная до вида, 
Microtus arvalis и Microtus rossiaemeridionalis) – ре-

зервуарных хозяев ортохантавируса Тула, патоген-
ность которого для человека в настоящее время не 
доказана.

В 2025 г. в Российской Федерации выявлено 
4,5 % инфицированных млекопитающих от иссле-
дованных (4,1 % – в 2024 г.). Среди выявленных 
ортохантавирусоносителей у рыжей полевки доля 
инфицированных проб составила 10,3 % (7,8 % – 
в 2024 г.), полевой мыши – 3,7 % (3,8 % – в 2023 г.), 
восточноазиатской мыши – 7,9 % (4,3 % – в 2023 г.).

На базе Референс-центра по мониторингу за 
ГЛПС проведено фрагментарное секвенирование 
на платформе Oxford Nanopore изолятов ортоханта-
вирусов, выделенных в 2025 г. из образцов легких 
грызунов. Во всех образцах определен геновариант 
Пуумала, за исключением образца, полученного от 
A. flavicollis из Ульяновской области, где был опреде-
лен геновариант Добрава. Анализ нуклеотидных по-
следовательностей ортохантавирусов, размещенных 
в базе данных VGARus, и данных Референс-центра 
показал, что на территории Российской Федерации 
преобладает генотип Пуумала, который представлен 
в основном русской генетической линией и в мень-
шей степени финской генетической линией. В значи-
тельно меньшей степени подтверждается циркуляция 
вируса геноварианта Добрава в отдельных регио
нах европейской части России. Филогенетический 
анализ изученных нуклеотидных последовательно-
стей S- и M- и L-сегментов генома ортохантавируса 
Пуумула выявил процесс реассортации в изученных 
вирусных геномах ортохантавирусов, циркулирую-
щих у переносчиков. 

Прогноз заболеваемости. Ранее нами указы-
вался ожидаемый высокий уровень заболеваемости 
ГЛПС в 2025 г. в ряде субъектов ПФО. Фактическая 

Рис. 4. Структура инфицированных ортохантавирусами млекопитающих в Российской Федерации в 2025 г. Выделены виды – основ-
ные резервуарные хозяева патогенных для человека ортохантавирусов. Обыкновенная полевка, неопределенная до вида, Microtus 
arvalis и Microtus rossiaemeridionalis

Fig. 4. The structure of mammals infected with hantaviruses in the Russian Federation in 2025. Species that are reservoir hosts of human patho-
genic orthohantaviruses are outlined. Common vole, not identified to the species, Microtus arvalis and Microtus rossiaemeridionalis
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инцидентность в данных субъектах полностью 
оправдалась, на основании чего можно сделать вы-
вод о верном прогностическом подходе и дальней-
шем его использовании в прогнозе на 2026 г. 

На большинстве территорий европейской ча-
сти страны, в особенности в ПФО и ЦФО, в 2026 г. 
прогнозируется сохранение неблагополучной эпиде-
миологической ситуации по ГЛПС. В СЗФО, УФО и 
ДФО сохранятся условия для возникновения спора-
дических случаев ГЛПС. Не исключены спорадиче-
ские случаи заболевания на отдельных территориях 
ЮФО, СКФО и СФО.

С целью выявления территорий высокой эпиде-
мической опасности по ГЛПС проведено эпидемиоло-
гическое дифференцирование субъектов Российской 
Федерации по величине показателя потенциальной 
эпидемической опасности (ПЭО), который рассчи-
тывали формально-территориальным способом для 
каждого субъекта. Выбор подхода к районированию 
основан на ретроспективном анализе комплекса эпи-
демиологических и эпизоотологических данных, 
характеризующих эпидемический процесс ГЛПС: 
среднемноголетних показателей заболеваемости, 
среднемноголетних относительных показателей ко-
личества инфицированных носителей, рассчитывае-
мых как произведение процента попадания мелких 
млекопитающих и их инфицированности. На осно-
вании балльной оценки определена величина ПЭО 
и проведена дифференциация субъектов по степени 
потенциального риска заражения ГЛПС. При этом 
выделены шесть групп территорий: с крайне высо-
ким прогностическим риском, высоким, выше сред-
него, средним, низким и минимальным (рис. 5).

В 2026 г. к группе территорий с крайне высо-
ким прогностическим риском заражения ГЛПС 
отнесены 6 субъектов: республики Башкортостан, 
Мордовия, Татарстан, Удмуртия и Чувашия, Яро
славская область.

К группе территорий с высоким уровнем про-
гностического риска заражения отнесены 12 субъ-
ектов: Курская, Рязанская, Тульская, Кировская, 
Нижегородская, Оренбургская, Самарская, Сара
товская и Ульяновская области, Республика 
Марий Эл, Хабаровский край, Еврейская автоном-
ная область.

К группе территорий с уровнем прогностиче-
ского риска заражения «выше среднего» отнесе-
ны 8 субъектов: Брянская, Калужская, Костромская, 
Московская, Вологодская и Пензенская области, 
г. Санкт-Петербург и Забайкальский край.

К группе территорий со средним уровнем про-
гностического риска заражения отнесены 16 субъ-
ектов: г. Москва, Владимирская, Воронежская, 
Ивановская, Орловская, Смоленская, Тамбовская, 
Тверская, Челябинская, Ленинградская и Новгород
ская области, республики Карелия и Коми, Пермский 
и Приморский края, ХМАО.

К группе территорий с низким риском за-
ражения ГЛПС отнесено 11 субъектов Российской 
Федерации: Белгородская, Липецкая, Архангельская, 
Калининградская, Мурманская, Псковская, Сверд
ловская, Курганская, Амурская и Сахалинская обла-
сти, ЯНАО.

К группе с минимальным риском заражения 
ГЛПС отнесено 36 субъектов РФ: г. Севастополь, 
Ненецкий и Чукотский автономные округа, республи-
ки Адыгея, Калмыкия, Крым, Дагестан, Ингушетия, 
Кабардино-Балкария, Карачаево-Черкесия, Север
ная Осетия – Алания, Алтай, Тыва, Хакасия, 
Бурятия и Саха (Якутия), Чеченская Республика, 
Краснодарский, Ставропольский, Красноярский, 
Алтайский и Камчатский края, Астраханская, 
Волгоградская, Ростовская, Тюменская, Иркутская, 
Кемеровская, Новосибирская, Омская, Томская, 
Магаданская, Херсонская и Запорожская области, 
Донецкая и Луганская народные республики.

Рис. 5. Прогностические риски зараже-
ния ГЛПС на территории Российской 
Федерации в 2026 г.: 
1 – минимальный; 2 – низкий; 3 – средний;  
4 – выше среднего; 5 – высокий; 6 – крайне вы-
сокий 

Fig. 5. Predictive risks of HFRS infection in 
the Russian Federation in 2026: 
1 – minimal; 2 – low;  3 – average; 4 – above ave
rage;  5 – high; 6 – extremely high



50

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 2								        ОБЗОРЫ

Прогнозируемые уровни заболеваемости при 
ГЛПС существенно зависят от целого ряда факторов: 
биотических – кормность, ремизность территорий 
обитания мелких млекопитающих; абиотических – 
температура воздуха, осадки, высота снежного по-
крова; антропогенных – освоение лесных территорий 
под строительство жилых зданий, дорог, трубопро-
водов и т.п.; социально-экономических – посещение 
населением лесных природных очагов с различными 
целями [24–26]. Точность прогноза будет зависеть 
от этих факторов: при отсутствии их существенных 
колебаний прогнозируемые уровни заболеваемости 
будут более надежными.

Геморрагическая лихорадка с почечным синдро-
мом продолжает оставаться серьезной проблемой 
для здравоохранения страны вследствие ее широкой 
распространенности, значительной вовлеченности 
населения в эпидемический процесс и тяжести кли-
нических проявлений болезни. В связи с этим боль-
шое значение приобретает модернизация системы 
эпидемиологического надзора с помощью современ-
ных технологий, позволяющих проводить качествен-
ный эпидемиологический анализ складывающейся 
эпидемиологической ситуации, учитывать в полной 
мере все факторы, в той или иной степени влияю-
щие на уровень заболеваемости, и прогнозировать 
эпидемическую ситуацию с учетом времени и места 
возможного осложнения ситуации для проведения 
соответствующих заблаговременных профилактиче-
ских мероприятий. Таким образом, сложившаяся си-
туация требует принятия безотлагательных систем-
ных мер, включая разработку новых методических 
документов по неспецифической профилактике, за-
вершение регистрации и внедрение отечественных 
вакцин, усиление кадрового потенциала (зоологи, 
инфекционисты, врачи ОВП), организацию регу-
лярной переподготовки специалистов медицинской 
сети, а также обеспечение полноценного зоолого-
эпидемиологического мониторинга с использовани-
ем молекулярно-генетических методов.
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Цель работы – организация лабораторной диагностики сибирской язвы с использованием мобильной ла-
боратории, в том числе для верификации клинического диагноза «сибирская язва» в Республике Таджикистан. 
Материалы и методы. Исследовано 17 проб клинического материала, 1 проба мяса крупного рогатого ско-
та (КРС) с применением молекулярно-генетических (ПЦР, секвенирование) и бактериологического методов. 
Чувствительность выделенных культур Bacillus anthracis к антибактериальным препаратам определяли диско-
диффузионным методом. Результаты и обсуждение. Сложная эпидемиологическая и эпизоотологическая ситуа-
ция по сибирской язве в Республике Таджикистан обусловливает необходимость совершенствования эпидемио-
логического надзора за этой болезнью. До настоящего времени постановка диагноза «сибирская язва» в респуб
лике основывается на клинической картине, без обязательного лабораторного подтверждения. В 2024–2025 гг. 
при консультативно-практической поддержке российских специалистов диагностические исследования биоло-
гического материала на наличие возбудителя сибирской язвы были организованы в мобильных лабораториях, 
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сибиреязвенного микроба не выделена. В 2025 г. при исследовании 12 проб, отобранных до начала лечения от 
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их чувствительность к антибактериальным препаратам и принадлежность к филогенетической группе A.Br.047. 
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Abstract. The aim of the work was to organize laboratory diagnostics of anthrax using a mobile laboratory, including 
for the verification of the clinical diagnosis of anthrax in the Republic of Tajikistan. Materials and methods. 17 cli
nical samples and one sample of beef were analyzed using molecular-genetic (PCR, sequencing) and bacteriological  



54

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 2						      Оригинальные статьи

На протяжении последних трех лет в Республике 
Таджикистан сохраняется напряженная эпидемио-
логическая ситуация по сибирской язве. Несмотря 
на проводимый комплекс противоэпидемических и 
профилактических мероприятий, заболеваемость 
этой инфекцией продолжает регистрироваться сре-
ди населения эндемичных территорий. Основным 
источником возбудителя сибирской язвы остаются 
сельскохозяйственные животные, преимущественно 
крупный (КРС) и мелкий (МРС) рогатый скот [1–3]. 
Периодически возникающие вспышки заболевания 
сибирской язвой среди сельскохозяйственных жи-
вотных и случаи заражения людей обусловлены на-
личием большого количества стационарно неблаго-
получных пунктов и неучтенных скотомогильников, 
активной перегонкой скота без ветеринарного сопро-
вождения, а также несоблюдением санитарных норм 
при убое скота и переработке продуктов животно-
водства в частных хозяйствах [3, 4].

Применение комплексной системы противоси-
биреязвенных мероприятий в Советском Союзе спо-
собствовало значительному снижению заболеваемо-
сти сибирской язвой среди людей и животных, сведя 
ее к спорадическим случаям. Распад СССР в 1990 г. 
повлек за собой ряд изменений в системе сельско-
го хозяйства и ветеринарного контроля, следствием 
которых стал рост заболеваемости сибирской язвой. 

В частности, возникновение индивидуальных фер-
мерских хозяйств, развитие негосударственного сек-
тора в реализации сельскохозяйственной продукции, 
ослабление санитарно-эпидемиологического и вете-
ринарного надзора, а также дефицит системных ме-
роприятий по санации неблагополучных по сибир-
ской язве территорий способствовали ухудшению 
эпидемиологической обстановки, в первую очередь 
в тех регионах, где активно развивалось животно-
водство [5].

В настоящее время очаги сибирской язвы 
регистрируются практически во всех районах 
Республики Таджикистан [1]. Существенные из-
менения социально-экономических условий жизни 
населения, увеличение поголовья КРС и МРС, не-
контролируемый забой животных, а также недоста-
точная эффективность диагностики и профилактики 
заболевания формируют предпосылки для сохране-
ния и активизации эпизоотического и эпидемическо-
го процессов.

По результатам проведенного нами ретроспек-
тивного анализа эпизоотической ситуации по сибир-
ской язве на основании данных Комитета по про-
довольственной безопасности при Правительстве 
Республики Таджикистан за период с 1937 по 2024 г. 
установлено, что в республике насчитывается 
1277 неблагополучных пунктов и 2088 эпизоотиче-

methods. The susceptibility of isolated Bacillus anthracis cultures to antibacterial agents was determined applying the 
disk diffusion method. Results and discussion. The complex epidemiological and epizootiological situation on anthrax 
in the Republic of Tajikistan necessitates the improvement of epidemiological surveillance of this disease. The diagno-
sis of anthrax in the Republic is still based on the clinical presentation, without mandatory laboratory confirmation. In 
2024–2025, with the advisory and practical support of Russian specialists, diagnostic tests for the presence of the anthrax 
pathogen were conducted in mobile laboratories set up at the premises of medical facilities. In 2024, when 5 samples 
of clinical material from patients who were treated with antibacterial drugs were examined, no B. anthracis DNA was 
detected, and no culture of the anthrax microbe was isolated. In 2025, when studying 12 samples taken before treatment 
from 7 patients and 1 sample of cattle meat collected from the focus of infection, DNA of B. anthracis was detected in 
all cases. Cultures of the anthrax pathogen were isolated and identified; their sensitivity to antibacterial drugs and ap-
purtenance to the phylogenetic group A.Br.047 were determined. The obtained results allowed for confirming the clinical 
diagnosis of anthrax, to prescribe adequate etiotropic therapy, and to promptly carry out anti-epidemic measures. The 
effectiveness of using mobile laboratories for prompt diagnosis of anthrax has been demonstrated, specifically under 
conditions of limited infrastructure, remote areas, and a shortage of specialized stationary laboratories.

Key words: anthrax, Republic of Tajikistan, laboratory diagnostics, mobile laboratory.
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ских очагов, в которых заболело и пало 2952 живот-
ных различных видов. В структуре заболеваемости 
доминировали КРС и МРС. При этом 20,4 % случаев 
приходилось на общественный сектор животновод-
ства, тогда как в 79,6 % заболевание регистрировали 
среди животных, содержащихся в личных подсоб-
ных хозяйствах населения [6]. 

По данным Министерства здравоохранения и 
социальной защиты населения Республики Таджи
кистан, в 2023 г. зафиксировано 80 случаев сибир-
ской язвы у людей, что на 90 % превышает показа-
тель предыдущего года. В 2024 г. наблюдался даль-
нейший рост заболеваемости – число заболевших 
составило 102 человека. По состоянию на 1 июля 
2025 г. в республике выявлен 41 случай сибирской 
язвы [7]. Наиболее часто сибирская язва у людей 
проявлялась в кожной форме (90,8 % случаев) и ре-
гистрировалась в сельской местности, тогда как сре-
ди городского населения заболеваемость оставалась 
невысокой.

Следует отметить, что до настоящего времени 
диагноз «сибирская язва» в Республике Таджикистан 
ставится на основании клинических и эпидемио-
логических данных, без лабораторного подтверж-
дения. Однако в научной литературе упоминаются 
«антраксоподобные» заболевания людей и живот-
ных, вызванные вирулентными штаммами Bacillus 
cereus s.s. [8, 9]. Штаммы B. cereus, продуцирующие 
токсины, аналогичные токсинам B. anthracis, были 
причиной респираторных инфекций, напоминаю-
щих сибирскую язву [10–14]. В 2013 г. во Флориде 
(США) описан случай кожной инфекции у человека, 
которая напоминала струп при сибирской язве. В ре-
зультате проведенного исследования получен изолят 
B. cereus BcFL2013 [14, 15]. Данные факты подчер-
кивают важность лабораторной верификации клини-
ческого диагноза «сибирская язва», служат весомым 
аргументом в пользу его обязательного лабораторно-
го подтверждения.

Проведенный анализ показал, что эпидемиоло
гическая и эпизоотологическая ситуация по сибир-
ской язве в стране остается стабильно неблагопо-
лучной и для ее улучшения необходимы совершен-
ствование эпидемиологического надзора и лабора-
торной диагностики этой инфекционной болезни в 
Республике Таджикистан, применение современных 
алгоритмов исследования материала от людей и жи-
вотных с использованием мобильных лабораторий. 

Цель работы – организация лабораторной диа-
гностики сибирской язвы с использованием мобиль-
ной лаборатории, в том числе для верификации кли-
нического диагноза «сибирская язва» в Республике 
Таджикистан.

Материалы и методы

Исследования осуществляли при совмест-
ном участии специалистов Республиканского цен-
тра по борьбе с карантинными заболеваниями 

Министерства здравоохранения и социальной за-
щиты населения (далее – МЗ и СЗН) Республики 
Таджикистан, специалистов ФКУН Российский про-
тивочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора 
и ФКУЗ Ставропольский противочумный институт 
Роспотребнадзора.

Работу проводили в соответствии с нормативно-
методическими документами, действующими в 
Российской Федерации и Республике Таджикистан и 
регламентирующими порядок проведения лаборатор-
ной диагностики сибирской язвы: МУК 4.2.2413-08 
«Лабораторная диагностика и обнаружение возбуди-
теля сибирской язвы», ДТ 3.1.5.046-23 «Руководство 
по мониторингу и лабораторной диагностике сибир-
ской язвы», МУК 4.2.2495-09 «Определение чув-
ствительности возбудителей опасных бактериальных 
инфекций (чума, сибирская язва, холера, туляремия, 
бруцеллез, сап, мелиоидоз) к антибактериальным 
препаратам». 

Материалом для исследования являлись 17 проб 
клинического материала (отделяемое карбункулов, 
струпья) и 1 проба мяса КРС после вынужденного 
убоя.

Отбор проб клинического материала для иссле-
дования осуществляли медицинские работники ин-
фекционных отделений ГУ «Городская клиническая 
больница инфекционных заболеваний» МЗ и СЗН 
Республики Таджикистан (г. Душанбе), Областной 
клинической больницы имени Б. Вохидова (г. Бохтар) 
и Клинической больницы (г. Рудаки) в присут-
ствии специалистов Республиканского центра по 
борьбе с карантинными заболеваниями МЗ и СЗН 
Республики Таджикистан, ФКУН Российский про-
тивочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора 
и ФКУЗ Ставропольский противочумный институт 
Роспотребнадзора.

Отбор проб мяса КРС выполняли специалисты 
управления ветеринарии Комитета по продоволь-
ственной безопасности при Правительстве Респуб
лики Таджикистан. Доставку проб клинического ма-
териала и животного происхождения осуществляли 
в течение двух часов после забора материала.

В работе использовали следующие диагности-
ческие препараты и питательные среды: 

– набор реагентов для выявления ДНК Bacillus 
anthracis в биологическом материале и объектах 
окружающей среды методом полимеразной цепной 
реакции (ПЦР) с гибридизационно-флуоресцентной 
детекцией в режиме реального времени «АмплиСенс 
Bacillus anthracis-FRT» (ЦНИИ Эпидемиологии, 
Россия);

– комплект реагентов для выделения ДНК из 
клинического материала «ДНК-сорб-В» (ЦНИИ 
Эпидемиологии, Россия); 

– «Питательный агар для культивирования 
микроорганизмов, готовый к применению (Мясо-
пептонный агар)» (ГНЦ ПМБ, Россия);

– «Питательный бульон для культивирования 
микроорганизмов, готовый к применению (Бульон 
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Хоттингера)» (Ставропольский противочумный  
институт, Россия);

– дифференциально-диагностическая среда с 
фенолфталеин фосфатом натрия; питательный агар 
с добавлением 5% дефибринированной лошадиной 
крови (Кровяной агар); желточная среда (лаборатор-
ного приготовления); 

– «Бактериофаг диагностический сибиреязвен-
ный Гамма А-26 жидкий» (Ставропольский противо-
чумный институт, Россия).

Для определения чувствительности к анти-
бактериальным препаратам (АБП) использовали 
«Питательную среду для определения чувствитель-
ности микроорганизмов к антибактериальным пре-
паратам, сухую (агар Мюллера – Хинтон II)» (ГНЦ 
ПМБ, Россия) и диски с АБП Liofilсhem srl (Италия), 
Bioanalyse (Турция), Himedia (Индия). 

Постановку ПЦР осуществляли на амплифика-
торе Rotor-Gene Q (QiagenHilden, Германия).

Для экстракции геномной ДНК из бактери-
альных культур B. anthracis использовался набор 
QIAMP DNA Mini Kit 250 (QIAGEN, Германия). 
Измерение концентрации выделенной ДНК произво-
дилось на приборе Qubit 4 Fluorometer (Thermo FS, 
США) с использованием набора Qubit dsDNA HS 
(Thermo FS, США). Секвенирование нуклеиновых 
кислот проводилось на платформе MinION (ONT, 
Великобритания) с проточной ячейкой FLO-MIN 114 
(ONT, Великобритания) и с использованием прото-
кола Rapid Barcoding Kit 96 (SQK-RBK110.96, ONT, 
Великобритания) по инструкции производителя.

Для сборки полученных прочтений использова-
ли программу Flye 2.9.4 [16]. Визуализировали сбор-
ку в программе Bandage [17].

SNP-calling полученных геномных сборок вы-
полняли с помощью пакета программ Snippy v4.6.0 
(https://github.com/tseemann/snippy), используя рефе-
ренс Ames_Ancestor (NC_007530). На основании по-
лученной SNP-матрицы построена дендрограмма с 
использованием программы fasttree для определения 
филогруппы полученных геномных сборок. Для ви-
зуализации дендрограммы использовалась програм-
ма FigTree v1.4.4.

Результаты и обсуждение

В Республике Таджикистан в клинической прак-
тике до настоящего времени диагноз «сибирская 
язва» устанавливается преимущественно на основа-
нии характерной клинической картины заболевания, 
без обязательного лабораторного подтверждения. 
Указанное обстоятельство затрудняет верификацию 
случаев заболевания и обеспечение полноценно-
го эпидемиологического надзора. В связи с этим в 
2024 г. специалистами ФКУН Российский противо-
чумный институт «Микроб» Роспотребнадзора 
оказана консультативно-методическая и практиче-
ская помощь учреждениям МЗ и СЗН Республики 

Таджикистан по вопросам организации и прове-
дения лабораторной диагностики сибирской язвы  
в республике.

Лабораторную диагностику инфекционных 
болезней, обусловленных микроорганизмами 
III–IV групп патогенности, в республике осущест
вляют лаборатории государственных медицинских 
организаций и центров государственного сани
тарно-эпидемиологического надзора Республики 
Таджикистан, частные клиники и лаборатории. 
Индикацию и идентификацию возбудителей осо-
бо опасных инфекционных болезней обеспечивают 
Республиканский центр государственного сани
тарно-эпидемиологического надзора Республики 
Таджикистан и ГУ «Республиканский центр по 
борьбе с карантинными заболеваниями» МЗ и СЗН 
Республики Таджикистан. Однако в настоящее вре-
мя из-за отсутствия необходимых условий для про-
ведения подготовки проб на сибирскую язву на базе 
стационарных лабораторий принято решение об 
использовании мобильной лаборатории на базе ав-
томобиля ГАЗ, ранее переданной в дар Республике 
Таджикистан Российской Федерацией. Для реализа-
ции бактериологических исследований мобильная 
лаборатория была доукомплектована необходимым 
оборудованием, определено место ее дислокации. 
Признано целесообразным размещение мобильной 
лаборатории на территории Городской клинической 
больницы инфекционных заболеваний, что позво-
лило минимизировать временные затраты на транс-
портирование клинического материала к месту ис-
следования, снизить риск его деградации и ускорить 
получение лабораторного заключения, обеспечить 
биологическую безопасность при уничтожении ме-
дицинских отходов.

Перед началом работ на базе мобильной лабо-
ратории проведено практическое обучение специа
листов Республиканского центра методам лабора-
торной диагностики сибирской язвы, соблюдению 
требований биологической безопасности при работе 
с материалом, содержащим (подозрительным на со-
держание) B. anthracis. Для выполнения бактериоло-
гического анализа рассмотрены порядок подготовки 
проб и посева клинического материала на питатель-
ные среды, проведение бактериоскопии, выделения 
и идентификации культур B. аnthracis; для проведе-
ния молекулярно-генетических исследований – спо-
собы подготовки и обеззараживания проб материала, 
выделения нуклеиновых кислот, постановки ПЦР и 
интерпретация результатов.

В ходе совместной работы в 2024 г. исследовано 
пять проб клинического материала (отделяемое кар-
бункулов, струпья) от пяти пациентов с диагнозом 
«сибирская язва, кожная форма», установленным 
на основании характерной клинической картины и 
наличия эпидемиологического анамнеза – раздел-
ка или переработка сырого мяса и мясопродуктов. 
Локализация кожных аффектов у пациентов отмече-
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на на кистях и пальцах рук. В большинстве случаев 
заболевание связано с профессиональной деятельно-
стью заболевших людей.

При использовании бактериологического мето-
да и метода ПЦР во всех пробах ДНК B. anthracis и 
возбудитель сибирской язвы не обнаружены. Следует 
отметить, что в трех случаях забор материала осу-
ществляли на фоне уже проводимой антибактери-
альной терапии (больные в стадии выздоровления), 
что, по-видимому, стало причиной отрицательных 
результатов лабораторных исследований. В одном 
случае в пробе от больного выделена культура 
микроорганизма, по результатам идентификации  
которой методом ПЦР принадлежность к B. anthracis 
не установлена. Дальнейшая идентификация не про-
водилась. 

В 2025 г. работа по организации лабораторной  
диагностики сибирской язвы в Республике Таджи
кистан и интеграции ее результатов в клиническую 
практику продолжена. Специалистами ФКУН Рос
сийский противочумный институт «Микроб» Рос
потребнадзора и ФКУЗ Ставропольский противо-
чумный институт Роспотребнадзора совместно со 
специалистами ГУ «Республиканский центр по 
борьбе с карантинными заболеваниями» осущест-
влен выезд в города Рудаки и Бохтар, где были заре-
гистрированы больные с подозрением на сибирскую 
язву. Со специалистами инфекционных отделений 
ГУ «Городская клиническая больница инфекционных 
заболеваний» МЗ и СЗН Республики Таджикистан 
(г. Душанбе), Областной клинической больницы 
им. Б. Вохидова (г. Бохтар) и Клинической больницы 
(г. Рудаки) обсуждены и отработаны правила забора, 
упаковки и транспортирования проб, произведен за-
бор биологического материала от больных. Для вы-
полнения исследований отобрано 12 проб (отделяе-
мое карбункулов) от 7 пациентов. Во всех случаях 
кожные аффекты также были локализованы на руках 

(на предплечье и/или пальцах). Забор клинического 
материала осуществляли до начала специфической 
антибактериальной терапии, непосредственно при 
поступлении больного в стационар. Кроме того, 
в ходе эпидемиологического расследования в одном 
из очагов инфекции были отобраны пробы мяса ко-
ровы, которое хранилось в холодильнике по месту 
жительства одной из заболевших.

В 2025 г. мобильная лаборатория была раз-
вернута на территории Центра государственного 
санитарно-эпидемиологического надзора г. Душанбе 
МЗ и СЗН Республики Таджикистан. В стационарной 
лаборатории организованы рабочие места для про-
ведения молекулярно-генетических исследований 
(этапы выделения ДНК, амплификации, секвени-
рования). В мобильной лаборатории осуществляли 
бактериологический анализ, первичную подготовку 
и обеззараживание проб для ПЦР.

По результатам проведенных исследований 
ДНК возбудителя сибирской язвы выявлена во всех 
12 пробах клинического материала и пробе мяса 
КРС. Из двух проб клинического материала от одно-
го человека и пробы мяса (разные очаги инфекции) 
выделены культуры B. аnthracis. Проведена иден-
тификация культур и определение их чувствитель-
ности к антибактериальным препаратам. В бульоне 
Хоттингера (рН 7,2) после 24 часов инкубации при 
температуре плюс 37 °С наблюдался рост в виде «ко-
мочка ваты», трудно разбивающегося при встряхива-
нии, бульон оставался прозрачным; на чашках Петри 
с питательным агаром сформировались крупные ше-
роховатые матовые сухие серые колонии в R-форме с 
неровными краями и отходящими от них волнисты-
ми отростками; выделенные культуры B. anthracis не 
обладали гемолитической, лецитиназной и фосфа-
тазной активностью, лизировались бактериофагом 
диагностическим сибиреязвенным «Гамма А-26» 
(рис. 1). 

Рис. 1. Результаты исследования проб биологического материала от людей и КРС бактериологическим методом:
А – колонии B. anthracis на мясо-пептонном агаре; B – культура B. anthracis на кровяном агаре; C – проба с сибиреязвенным бактериофагом

Fig. 1. Results of the study of biological material samples from humans and cattle using the bacteriological method:
A – colonies of B. anthracis on meat-peptone agar; B – culture of B. anthracis on blood agar; C – test with anthrax bacteriophage
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При исследовании выделенных культур с ис-
пользованием ПЦР выявлены гены pagA (плазмида 
pXO1) и capA (плазмида pXO2), характерные для 
B. anthracis. Чувствительность выделенных штаммов 
к АБП определяли с помощью диско-диффузионного 
метода. Показано, что штаммы чувствительны к 
антибактериальным препаратам различных групп, 
в том числе рекомендованным для лечения сибир-
ской язвы у людей (таблица).

По результатам исследований ГУ «Республи
канский центр по борьбе с карантинными заболева-
ниями» МЗ и СЗН Республики Таджикистан выданы 
протоколы. Полученные результаты позволили про-
вести этиотропное лечение заболевших людей.

С целью углубленного изучения генетических 
свойств выделенных штаммов B. anthracis Tajikistan 
2025 B_A_M и Tajikistan 2025 B_A_6 осуществлено 
их полногеномное секвенирование. Общая длина сбо-
рок секвенированных геномов составила 5 507 638 
и 5 507 639 п.н. с глубиной прочтения 81 и 85 соот-
ветственно, геномы содержали последовательности 
хромосомы и обеих плазмид. По происхождению 
штаммы близки друг другу, на полный геном отли-
чие составило 23 SNP. В контигах плазмид у обоих 
штаммов обнаружены последовательности ключе-
вых генов вирулентности, ответственных за синтез 
токсина (pagA, cya, lef, gerX) и капсулы (capBCA). 

Филогенетический анализ полученных последова-
тельностей в сравнении с 58 последовательностями 
B. anthracis из базы NCBI GenBank, относящихся к 
различным филогенетическим линиям [18], позво-
лил установить их принадлежность к филогенетиче-
ской группе A.Br.047 (рис. 2).

Циркуляция штаммов сибиреязвенного микро-
ба данной филогенетической группы широко рас-
пространена географически, A.Br.047 доминирует 
в Пакистане и Афганистане; встречается на западе 
КНР [19–23]. По данным филогенетического ана-
лиза (рис. 2), наиболее генетически близкими к ис-
следуемым штаммам B. anthracis Tajikistan 2025 
B_A_M и Tajikistan 2025 B_A_6 являются штаммы 
B. anthracis K1129 (Пакистан, 1995 г.) и B. anthracis 
SK-102 (Пакистан, 1976 г.).

Таджикистан непосредственно граничит с 
Афганистаном и западными территориями КНР, что 
обусловливает наиболее вероятное доминирование 
филогенетической группы A.Br.047 сибиреязвенно-
го микроба и на территории республики. Возможно, 
штаммы данной филогруппы распространялись в 
Европу и Северную Америку через инфицирован-
ную спорами шерсть, что подтверждается их обнару-
жением в рамках эпидемиологического мониторинга 
на перерабатывающих предприятиях в некоторых 
странах этих регионов [23–25].

Результаты определения чувствительности выделенных штаммов B. anthracis к АБП
Results of determining the sensitivity of isolated B. anthracis strains to antibiotics

Антибактериальный препарат
Antibacterial drug

Пограничные значения диаметров  
зон подавления роста (мм)*

Threshold values of growth inhibition zone 
diameters (mm)* Изолят

Isolate

Полученные результаты
Obtained results

Чувствительный (S)
Sensitive

Резистентный (R)
Resistant

Диаметр зон  
подавления роста (мм)
Growth inhibition zone 

diameter (mm)

Чувствительность
Sensitivity

Ампициллин
Ampicillin

≥ 27 ≤ 16

от больного
from patient

33 S

из мяса
from meat

27 S

Доксициклин
Doxycycline

≥ 23 ≤ 16

от больного
from patient

36 S

из мяса
from meat

33 S

Ципрофлоксацин
Ciprofloxacin

≥ 17 ≤ 15

от больного
from patient

35 S

из мяса
from meat

33 S

Меропенем
Meropenem

≥ 26 ≤ 15

от больного
from patient

40 S

из мяса
from meat

32 S

Гентамицин
Gentamicin

≥ 23 ≤ 16

от больного
from patient

28 S

из мяса
from meat

37 S

Примечание :  * в соответствии с МУК 4.2.2495-09.

No te :  * in accordance with Methodological Regulations 4.2.2495-09.



59

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2026; 2 		        Original articles

Геномные последовательности выделенных 
штаммов были депонированы в национальной 
(VGARus: micr029752, micr029655) и междуна-
родной (NCBI GenBank: JBSXXK000000000.1, 
JBYOGA000000000) базах данных.

Таким образом, результаты исследований свиде-
тельствуют о важности и необходимости лаборатор-
ного подтверждения диагноза «сибирская язва» в ме-
дицинских организациях Республики Таджикистан 
с целью назначения этиотропной терапии и свое
временного проведения комплекса противоэпиде-
мических мероприятий. В условиях ограниченной 
инфраструктуры, удаленности территорий, наличия 
дефицита стационарных лабораторий, имеющих 
возможность проводить исследования с материалом, 
зараженным микроорганизмами II группы патоген-
ности, для организации лабораторной диагностики 
сибирской язвы как при исследовании клинического 
материала, так и проб объектов окружающей среды 
использование мобильных лабораторий является 
перспективным и позволяет своевременно выявлять 
и локализовать очаги сибиреязвенной инфекции. 
Это является ключевым фактором в обеспечении 
эпидемиологической безопасности и снижении ри-
ска распространения сибирской язвы на террито-

рии страны. Дальнейшее развитие лабораторной 
базы, совершенствование лабораторной диагности-
ки сибирской язвы и методического обеспечения, 
организация подготовки квалифицированных спе-
циалистов будут способствовать устойчивому функ-
ционированию системы эпидемиологического над-
зора за этой инфекционной болезнью в Республике 
Таджикистан.

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

Финансирование. Исследования проводились 
в рамках выполнения распоряжений Правительства 
Российской Федерации от 18 апреля 2023 г. № 973-р 
и от 18 ноября 2022 г. № 3518-р.

Биоэтика. Все стадии исследования соот-
ветствовали международным этическим нормам и 
нормативным документам, а также одобрены соот-
ветствующими комитетами. От пациента получено 
информированное согласие.

Благодарности. Авторский коллектив выража-
ет благодарность за помощь в сборе образцов биоло-
гического материала руководителям и сотрудникам 
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Рис. 2. Кластеризация штаммов B. anthracis по коровым SNP полного генома

Fig. 2. Clustering of B. anthracis strains by core SNPs of the whole genome
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Уточнение систематического положения представителя рода Escherichia,  
выделенного из почвы
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Цель работы – изучение фенотипических и генетических свойств Escherichia marmotae и филогенетических 
взаимоотношений с ранее описанными штаммами данного вида. Материалы и методы. Культуры микроорга-
низмов выращивали на агаре LB при 37 °С. Определяли биохимическую (API 20 E), каталазную, оксидазную 
и гемолитическую активность. Оценку чувствительности к антимикробным препаратам проводили диско-
диффузионным методом. Подтверждение видовой идентификации осуществляли методом MALDI-TOF MS.  
На платформе MGI выполняли полногеномное секвенирование и последующий SNP-анализ. Результаты и об-
суждение. Исследуемый штамм имеет следующие характеристики: грамотрицательные короткие слабоподвиж-
ные палочки; на среде Эндо формирует мелкие, ярко-малиновые с металлическим блеском колонии, на кровя-
ном агаре – γ-гемолиз; оксидазоотрицательный, каталазоположительный. В геноме присутствует ряд важных 
маркеров, определяющих патогенность: сидерофоры, фактор вирулентности virK, фимбрии I типа, yad-фимбрии, 
амилоидные белки curli, гены системы секреции 3-го типа. Выявлена фенотипическая резистентность к цефик-
симу, имипенему, гентамицину, тобрамицину, амикацину. Генетически штамм наиболее близок к изоляту, выде-
ленному в Китае в 2012 г., и не имеет близкого родства со штаммами, выделенными на территории РФ в 2021 г. 
Филогеномный анализ штаммов E. marmotae показал дисперсную структуру изолятов различного происхожде-
ния, без четких закономерностей относительно географического происхождения или принадлежности к опреде-
ленным видам животных. Таким образом, штаммы вида E. marmotae являются практически неотличимыми по 
фенотипическим признакам от Escherichia coli. Надежная идентификация штаммов E. marmotae возможна с по-
мощью MALDI-TOF MS, секвенирования 16S рРНК или полного генома. 
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Clarification of the Systematic Position of a Representative of the Genus Escherichia  
Isolated from Soil
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Abstract. The aim of the work was to investigate the phenotypic and genetic properties of Escherichia marmotae and 
its phylogenetic relationships with previously described strains of this species. Materials and methods. Microorganism 
cultures were grown on LB agar at 37 °C. Biochemical (API 20 E), catalase, oxidase, and hemolytic activities were de-
termined. Antibiotic susceptibility was assessed using the disk diffusion method. Species identification was established 
applying the MALDI-TOF MS method. Whole genome sequencing was performed on the MGI platform with subsequent 
SNP analysis. Results and discussion. The strain under study has the following characteristics: gram-negative short, 
weakly motile rods; small, bright crimson colonies with a metallic sheen are formed on Endo medium, on blood agar – 
γ-hemolysis; oxidase-negative, catalase-positive. The genome contains a number of important markers that determine 
pathogenicity: siderophores, the virulence factor virK, type I fimbriae, yad fimbriae, curli amyloid proteins, and type III 
secretion system genes. Phenotypic resistance to cefixime, imipenem, gentamicin, tobramycin, and amikacin has been 
identified. Genetically, the strain is most closely related to the isolate obtained in China in 2012 and is not closely related 
to strains isolated in the Russian Federation in 2021. Phylogenomic analysis of E. marmotae strains revealed a dispersed 
structure of isolates of various origins, with no clear patterns regarding geographic origin or affiliation with specific 
animal species. Thus, strains of the E. marmotae species are virtually indistinguishable from Escherichia coli based on 
phenotypic characteristics. Reliable identification of E. marmotae strains is possible using MALDI-TOF MS, 16S rRNA 
sequencing, or whole genome sequencing.
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Род Escherichia является одним из клинически 
значимых, относится к семейству Enterobacteriaceae 
и включает следующие виды: Escherichia coli, E. her-
manii, E. vulneris, E. fergusonii, E. albertii, E. marmo-
tae, E. ruysiae [1, 2]. Представители данного рода 
представлены как непатогенными штаммами (E. coli 
K-12, E. coli ATCC 25922, E. coli Nissle 1917, E. coli 
ATCC 700728), так и изолятами с различным патоген-
ным потенциалом для человека и животных (ETEC, 
EPEC, EAgEC, EIEC, EHEC, AIEC, APEC, E. ferguso-
nii, E. albertii) [3–5]. 

В 2015 г. был описан новый вид E. marmotae, вы-
деленный из фекалий гималайского сурка (Marmota 
himalayana) на Цинхай-Тибетском нагорье (Китай) 
в ходе национального надзора за чумой [6], кото-
рый изначально относили к «криптической кладе 
Escherichia V» (Escherichia cryptic clade V») и счита-
ли микроорганизмами с низким патогенным потен-
циалом [1, 7, 8]. В 2020 г. сообщается, что E. marmo-
tae выделена из фекалий коров [9], в 2022 г. – от здо-
ровых кур на птицеводческой ферме на юго-востоке 
Англии [10]. Также в международной базе данных 
GenBank имеется информация о депонированных 
последовательностях изолятов, выделенных из диа-
фрагмы кабана, наружного слухового прохода и моло-
ка собак, а также из образцов пресной воды ниже по 
течению от очистных сооружений в Великобритании. 
В 2022 г. норвежские исследователи описали четыре 
случая инфекции у людей, вызванных E. marmotae, 
которые были определены как внебольничные случаи 
заражения, в 2025 г. чешские ученые опубликовали 
данные о случае выделения у 64-летнего мужчины, 
проходившего химиотерапию по поводу рака моче-
выводящих путей, который был госпитализирован с 
фебрильной нейтропенией [1, 11].

На территории Российской Федерации штам-
мы E. marmotae были выделены в 2021 г. в Ниже
городской области от рыжей полевки (Myodes 
glareolus) [12] и в Архангельской области (о. Гукера) 
из фекалий песца (Vulpes lagopus) [13]. 

Уже описанные штаммы E. marmotae несут в 
геноме маркеры факторов патогенности, такие как 
термостабильный энтеротоксин astA, иерсинеозный 
эффектор системы секреции 3-го типа (T3SS), а так-
же общие для патогенных эшерихий гены [8, 12, 14]. 
Наличие обширного набора различных генов пато-
генности, а также возможность вызывать инфекции 
у человека позволяют рассматривать данный вид как 
новый патоген, требующий углубленного изучения и 
пристального внимания. Стоит отметить, что особен-
ности циркуляции, экологии, геномного разнообра-
зия штаммов E. marmotae изучены недостаточно. 

В фонде Государственной коллекции патоген-
ных бактерий ФКУН Российский противочумный 
институт «Микроб» Роспотребнадзора хранятся 
штаммы эшерихий, выделенные из различных ис-
точников в достаточно широкий временной проме-
жуток (1917–2000 гг.) и идентифицированные с по-
мощью классических микробиологических методов. 
При актуализации паспортных данных штаммов и 
применении современных методов исследования и 
анализа в коллекции был выявлен штамм E. marmo-
tae, идентифицированный изначально как E. coli.

Таким образом, целью данной работы было 
изучение фенотипических и генетических свойств 
Escherichia marmotae и филогенетических взаимо-
отношений с ранее описанными штаммами данного 
вида. 

Материалы и методы

Бактериологические методы. Культура 
хранилась в лиофилизированном состоянии в 
Государственной коллекции патогенных бакте-
рий ФКУН Российский противочумный институт 
«Микроб» Роспотребнадзора. Штамм культивирова-
ли на агаре LB (HiMedia, Индия), рН 7,2, среде Эндо 
(ФБУН ГНЦ ПМБ Роспотребнадзора, Россия) при 
температуре 37 °С в течение 24 часов. Биохимические 
свойства определяли с использованием тестов ми-
крообъемной идентификации API 20 E (BioMérieux, 
Франция) в соответствии с инструкцией произво-
дителя. Учет результатов выполняли с помощью 
сервиса APIWEBTM [15]. Каталазную активность 
определяли с использованием 3% перекиси водоро-
да, оксидазная активность оценивалась с помощью 
тест-полосок OXItest (Erba LaChema, Чехия).

Гемолитическую активность оценивали на ага-
ре LB (HiMedia, Индия) с добавлением 5% дефибри-
нированной бараньей крови. Штаммы культивирова-
ли при 37 °С с последующей оценкой гемолиза (аль-
фа-, бета-, гамма-гемолиз) через 24 и 48 часов.

Оценку антибиотикочувствительности про-
водили диско-диффузионным методом согласно 
МУК 4.2.1890-04 «Определение чувствительно-
сти микроорганизмов к антибактериальным пре-
паратам». В работе использовали диски (HiMedia 
Laboratories Pvt. Ltd, Индия; Liofilсhem srl, Италия), 
содержащие следующие антибиотики: ампициллин 
(20 мкг), амоксициллин/клавуланат (20/10 мкг), це-
фазолин (30 мкг), цефаклор (30 мкг), цефуроксим 
(30 мкг), цефокситин (30 мкг), цефоперазон (75 мкг), 
цефотаксим (30 мкг), цефтриаксон (30 мкг), цефта-
зидим (30 мкг), цефиксим (5 мкг), цефепим (30 мкг), 
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азтреонам (30 мкг), имипенем (10 мкг), меропенем 
(10 мкг), канамицин (30 мкг), гентамицин (10 мкг), 
тобрамицин (10 мкг), нетилмицин (30 мкг), амика-
цин (30 мкг), налидиксовая кислота (30 мкг), норф-
локсацин (10 мкг), пефлоксацин (5 мкг), офлокса-
цин (5 мкг), ципрофлоксацин (5 мкг), ломефлокса-
цин (10 мкг), левофлоксацин (5 мкг), тетрациклин 
(30 мкг), доксициклин (30 мкг), хлорамфеникол 
(30 мкг), ко-тримоксазол (1,25/23,75 мкг). 

MALDI-TOF MS. Видовую идентификацию ми-
кроорганизмов выполняли с использованием систе-
мы MALDI Biotyper (Bruker, Германия). Подготовку 
образцов осуществляли согласно руководству поль-
зователя [16]. 

Молекулярно-генетические методы. Выделе
ние и очистку геномной ДНК проводили из бакте-
риальной суспензии с использованием коммерче-
ского набора EasyPure®Genomic DNA Kit (TransGen 
Biotech Co. Ltd, Китай) в соответствии с инструк-
цией производителя. Предварительно исследуемый 
материал обрабатывали согласно МУ 1.3.2569-09 
«Организация работы лабораторий, использующих 
методы амплификации нуклеиновых кислот при ра-
боте с материалом, содержащим микроорганизмы 
I–IV групп патогенности». 

Полногеномное секвенирование исследуе-
мых штаммов осуществляли на платформе MGI 
(DNBSEQ-G50RS, Китай) с использованием набо-
ров для пробоподготовки (MGIEasy FS DNA Library 
Prep Set) и секвенирования ДНК (DNBSEQ-G50 
High-throughput Sequencing Set, PE150). Контроль 
качества полученных прочтений проводили в про-
грамме fastp v.0.24.0 [17], de novo сборку осущест-
вляли с помощью алгоритма unicycler v.0.4.7 [18]. 
Аннотирование полученных контигов выполняли 
с использованием ресурса RAST [19]. Поиск генов, 
связанных с антибиотикорезистентностью, прово-
дили с помощью биоинформационной базы данных 
генов резистентности The Comprehensive Antibiotic 
Resistance Database [20]. 

Филогенетический анализ. Последовательно
сти геномов исследуемых штаммов выравнивали с 
помощью программы snippy [21], в качестве рефе-
ренса использовали штамм HT073016. Полученные 
коровые SNP применяли для построения филогене-
тического дерева, для этого использовали алгоритм 
iqtree [22]. Дерево визуализировали с помощью 
онлайн-сервиса iTOL [23].

Результаты и обсуждение

Исследуемый штамм E. coli М-597 был выбран 
для исследования при проведении периодической 
ревизии коллекционных штаммов, хранящихся в 
Государственной коллекции патогенных бактерий 
Российского противочумного института «Микроб», 
с целью уточнения их систематического положения, 
биохимических свойств, а также генетических ха-
рактеристик. Согласно паспортным данным штамм 

был изолирован из почвы норы даурского суслика в 
Забайкальском крае вблизи села Соктуй-Милозан в 
1979 г. и отнесен к виду E. coli. 

При исследовании описаны следующие свой-
ства. Клетки отрицательно окрашивались по Граму, 
были слабо подвижны. На агаре LB культура форми-
ровала небольшие выпуклые колонии бежевого цве-
та, на среде Эндо – мелкие малиновые с металличе-
ским блеском колонии, на кровяном агаре отмечался 
гамма-гемолиз. Штамм проявлял положительную ка-
талазную и отрицательную оксидазную активность. 
По биохимическому профилю штамм соотносился 
с видом E. coli (профиль идентичности – 99,9 %). 
Следующие биохимические реакции были положи-
тельными: β-галактозидаза, лизиндекарбоксилаза, 
продукция индола, лактоза, глюкоза (оксиление и 
фермантация), маннит, сорбит, рамноза, мелибио-
за, арабиноза, продукция NO2. Аргинингидролаза, 
орнитиндекарбоксилаза, утилизация цитрата, про-
дукция сероводорода, уреаза, триптофандезаминаза, 
реакция Фогеса – Проскауэра, разжижение желати-
на, инозит, сахароза, амигдалин были отрицатель-
ными. MALDI-TOF-масс-спектрометрия опреде-
лила данный штамм также как E. coli (score 2,20). 
Секвенирование полного генома позволило со 100% 
вероятностью отнести исследуемый штамм к виду 
E. marmotae.

В структуре генома исследуемого штамма были 
обнаружены детерминанты, привлекающие внима-
ние к нему как к потенциальному патогену:

– гены сидерофоров энтеро- и аэробактинового 
оперонов, которые являются одним из компонентов 
вирулентности различных патогенных микроорга-
низмов человека, животных и растений [12, 13];

– ген термостабильного энтеротоксина (EAST-1) 
astA, продукт которого активирует аденилатциклазу, 
вызывает повышение уровня цГМФ и способствует 
последующему развитию водянистой диареи [6, 13];

– ген cvpA, продукт которого связан с секреци-
ей колицина V и необходим для успешной колони-
зации кишечника. Данный генетический маркер об-
наружен в геноме различных кишечных патогенов 
(EHEC, E. fergusonii, E. albertii, E. ruysiae, V. chole
rae, V. parahaemolyticus). У энтерогеморрагических 
кишечных палочек белок CvpA необходим для устой-
чивости к дезоксихолату желчных кислот [24]; 

– генетический маркер фактора вирулентно-
сти virK, который впервые был идентифицирован в 
штаммах Shigella flexneri как фактор, необходимый 
для эффективного взаимодействия с клетками хозяи-
на. Гомологи данного гена позже были обнаружены 
у Salmonella enterica subsp. enterica ser. Typhimurium, 
Campylobacter jejuni. В штаммах E. coli белок VirK 
отвечает за цитотоксические эффекты [25]; 

– оперон фимбрий I типа (fimBEICDFGH), яв-
ляется ключевым фактором UPEC и необходим для 
адгезии к клеткам эпителия мочевыводящих путей. 
Также гены фимбрий участвуют в прогрессировании 
и ускорении инфекционного процесса [26]. Гены 
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Yad-фимбрий, которые, как и фимбрии I типа, чаще 
определяются у UPEC, участвуют в связывании с 
клетками мочевого пузыря и ЖКТ, образовании био-
пленок. Yad-фимбрии модулируют экспрессию раз-
личных генов, включая гены системы секреции 3-го 
типа (T3SS) и шига-токсин EHEC. Фимбриальные 
адгезины ECP связаны с развитием биопленки на 
ранней стадии инфекционного процесса. Пили 
IV типа – поверхностные клеточные структуры, от-
ветственные у многих кишечных патогенов за при-
крепление к эпителиальным клеткам различных вну-
тренних органов. Также пили способствуют аутоаг-
грегации через контакт пили-пили и играют важную 
роль в формировании биопленок [27]; 

– гены ворсинок амилоидо-подобного белка 
(curli) (csgGFEDBAC) экспрессируют белки, кото-
рые связывают белки межклеточного матрикса (фиб
ронектин и ламинин), облегчают внутриклеточное 
проникновений бактерий. Являются одним из важ-
ных факторов формирования биопленок и основным 
белковым компонентом внеклеточного матрикса 
[12, 26]. 

Отмечено наличие генов, входящих в системы 
секреции 3-го и 6-го типов (T3SS и T6SS), ответ-

ственных за формирование пор в клетках хозяина и 
апоптоз, синтез эффекторных белков соответствен-
но [14]. 

Генетические особенности исследуемого штам-
ма E. marmotae M-597 не исключают наличия суще-
ственного патогенного потенциала, связанного с на-
личием различных факторов патогенности, инвазии, 
адгезии. Полученные данные соотносятся с литера-
турными источниками [11, 12, 14] в том, что E. mar-
motae может быть внекишечным и потенциально ин-
вазивным патогеном (как, например, экстраинтести-
нальные кишечные палочки, ExPEC), требующим 
особого внимания и пристального изучения. 

Антибиотикочувствительность. Чувстви
тельность исследуемого штамма изучена по отноше
нию к 20 антибиотикам различных групп. Резис
тентность выявлена к цефиксиму (цефалоспорины), 
имипенему (карбипинемы), гентамицину, тобра-
мицину, амикацину (аминогликозиды) (табл. 1). 
Фенотипическая устойчивость к исследуемым 
антибиотикам, возможно, связана с наличием сле-
дующих генов: marA, kpnF, kpnE, tolC, acrA, acrB, 
H-NS, acrS, acrF, ampC, soxS, soxR (резистетность к 
цефалоспоринам); marA, tolC, soxS (резистенстность 

Таблица 1 / Table 1
Результаты антибиотикочувствительности штамма E. marmotae M-597

Antibiotic susceptibility test results for E. marmotae strain M-597

Класс антибиотиков
Antibiotic class

Антибиотики
Antibiotics

Диаметр зон подавления роста, мм
Diameter of growth inhibition zones, mm

Интерпретация 
Interpretation

1 2 3 4

Пенициллины
Penicillins

Ампициллин / Ampicillin 21 Ч / S
Амоксициллин/клавуланат

Amoxicillin/clavulanate
17 П / I

Цефалоспорины
Cephalosporins

Цефазолин / Cefazolin 17 П / I
Цефаклор / Cefaclor 15 П / I

Цефуроксим / Cefuroxime 23 Ч / S
Цефокситин / Cefoxitin 16 П / I

Цефоперазон / Cefoperazone 25 Ч / S
Цефотаксим / Cefotaxime 25 Ч / S
Цефтриаксон / Ceftriaxone 27 Ч / S
Цефтазидим / Ceftazidime 23 Ч / S

Цефиксим / Cefixime 11 Р / R
Цефепим / Cefepime 27 Ч / S

Монобактамы
Monobactams

Азтреонам / Aztreons 25 Ч / S

Карбапенемы
Karbapenems

Имипенем / Imipenem 6 Р / R
Меропенем / Meropenem 22 Ч / S

Аминогликозиды
Aminoglycosides

Канамицин / Kanamycin 15 П / I
Гентамицин / Gentamicin 11 Р / R
Тобрамицин / Tobramycin 11 Р / R

Нетилмицин / Netilmicin 17 Ч / S
Амикацин / Amikacin 14 Р / R

Хинолоны
Quinolones

Налидиксовая кислота / Nalidixic acid 23
Ч / S

Фторхинолоны
Flourpquinolones

Норфлоксацин / Norfloxacin 25 Ч / S
Пефлоксацин / Pefloxacin 22 Ч / S
Офлоксацин / Ofloxacin 26 Ч / S

Ципрофлоксацин / Ciprofloxacin 30 Ч / S
Ломефлоксацин / Lomefloxacin 22 Ч / S
Левофлоксацин / Levofloxacin 25 Ч / S



66

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 2						      Оригинальные статьи

к карбапенемам); acrD, kpnF, kpnE, kdpE, tolC, baeR 
(резистенсность к аминогликозидам); marA, CRP, 
tolC, acrA, acrB, H-NS, acrE, acrF, mdtE, mdtF, ampC, 
soxS, soxR (резистентность к пенициллинам). У ра-
нее описанных штаммов E. marmotae, выделенных 
на территории РФ, также отмечалась резистентность 
к ампициллину, гентамицину (16guk) и тобрамицину 
(М-12). 

Филогенетический анализ. Геном E. marmotae 
М-597 имеет наибольшее сходство с геномом штамма 
HT073016, выделенного в Китае (Цинхай-Тибетское 
нагорье) в 2012 г. из фекалий монгольского сурка 
(табл. 2, рисунок). 

С учетом того факта, что штамм М-597 был вы-
делен в Забайкальском крае, имеющем общие грани-
цы с Китаем и Монголией, можно сделать предполо-
жение, что штаммы данных территорий достаточно 
близки в генетическом плане. При этом нет близкого 
родства со штаммами, выделенными на территории 
Российской Федерации в 2021 г. (16guk и М-12). 
Среди штаммов, изолированных в разных странах, не 
прослеживается закономерностей в формировании 
групп по географической приуроченности или при-
надлежности к отдельным видам животных-хозяев. 
Отмечена филогенетическая гетерогенность и среди 
штаммов, выделенных от людей, что также не позво-

Таблица 2 / Table 2
Штаммы E. marmotae, использованные в исследовании

Strains of E. marmotae used for the study

Штамм
Strain

Место, год выделения
Site, year of isolation

Источник
Source

Номер доступа
Access number

1 2 3 4

HT073016
Китай / China

2012
Фекалии / Feces of Marmotae himalayana GCF_000807695.1

М-12 Российская Федерация / Russian Federation
2021

Легкие / Lungs of Myodes glareolus GCA_029102925.1
16guk Фекалии / Feces of Vulpes lagopus JAXOTS000000000

YF8
Австралия / Australia

2001
Ректальный мазок собаки / Rectal swab of a dog GCA_029962465.1

HUSEmarmC1

Норвегия / Norway
2021

Спондилодисцит / Spondylodiscitis GCF_916400015.1
HUSEmarmC2

Моча / Urine
GCF_916397085.1

HUSEmarmC3 GCF_916398445.1
HUSEmarmC4а Кровь / Blood GCF_916401145.1
HUSEmarmC4b Гной / Pus GCF_916401445.1

CNCTC 8131
Чехия / Czech Republic

2022
Кровь / Blood GCA_037055335.1

UMB2500_14
США / USA

н/д / n/d
Человек / Human GCA_011751205.1

12_Esco_HA-NL
Нидерланды / Netherlands

2012
Ректальный мазок / Rectal swab GCA_002573245.1

EC245
Италия / Italy

2017
Диафрагма кабана / Wild boar diaphragm

GCA_014330995.1
EC237 GCF_014331035.1
EC115 GCF_014331505.1

1374a
Австралия / Australia 

2018
Двухполосный зуек / Charadrius bicinctus GCF_014332865.1

UoL_22
Великобритания / United Kingdom

2018
Моча кошки / Cat urine GCF_014878825.1

E690
Испания / Spain 

2016
Ректальный мазок / Rectal swab GCF_013363435.1

RHB42-C09 Великобритания / United Kingdom
2017

Фекалии овец / Sheep feces
GCF_013636045.1

RHB24-C12 GCF_013636235.1
C8-5

Великобритания / United Kingdom
2018

Фекалии цыплят / Chiken feces
GCF_019841255.1

C15-3 GCF_019840275.1
C5-10 GCF_019841305.1

Окончание табл. 1 / Ending of the table 1
1 2 2 4

Тетрациклин
Teteracyclins

Тетрациклин / Tetracycline 20 Ч / S
Доксициклин / Doxycycline 23 Ч / S

Амфениколы
Amphenicols

Хлорамфеникол / Chloramphenicol 25 Ч / S

Сульфаниламиды
Sulfonamides

Ко-тримоксазол / Co-trimoxazole 26 Ч / S

Примечание :  Ч – чувствительный, Р – резистентный, П – промежуточная чувствительность.

No te :  S – sensitive, R – resistant, I – intermediate sensitivity. 
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Филогенетическое дерево взаимоотношений различных изолятов E. marmotae, построенное на основе коровых SNP. Исследуемый 
штамм M-597 – в красной рамке

Phylogenetic tree of relationships between different E. marmotae isolates, constructed based on core SNPs. The studied strain M-597 is in the 
red frame

Окончание табл. 2 / Ending of the table 2
1 2 3 4

SC342
США / USA

2005

Вода / Water GCA_003358435.1
SC341 Вода / Water GCA_003358465.1
SC337 Вода / Water GCA_003358535.1

21-MO00593
Германия / Germany

2020
Кабан / Wild boar

GCA_031194835.1

21-MO00410
Германия / Germany

2016
GCA_031194645.1

RHBSTW-00814
Великобритания / United Kingdom

2017

Вода / Water GCA_013732895.1
RHBSTW-00777 Вода / Water GCA_013745515.1
RHBSTW-00605 Вода / Water GCA_013746655.1

895B
Франция / France

2018
Ректальный мазок / Rectal swab GCA_900499915.1

H1-003-0086-C-F
Франция / France

н/д / n/d
Кровь / Blood GCA_902709585.2

М-597
СССР / USSR

1979
Почва норы даурского суслика

Soil of the Daurian ground squirrel burrow
micr029357*

Примечания :  * номер доступа в VGARUS; н/д – нет данных.

No te s :  * the access number in VGARUS; n/d – no data. 
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ляет определить линию возбудителя, ответственно-
го за клинические случаи. В целом можно сказать, 
что филогеномный анализ штаммов E. marmotae по-
казал дисперсную филогенетическую структуру сре-
ди изолятов разного происхождения. 

Вид E. marmotae является фенотипически неот-
личимым от штаммов E. coli, и можно предположить, 
что существует значительное количество неверифи-
цированных случаев инфекции у людей, связанных 
с данным микроорганизмом. Надежная идентифи-
кация штаммов E. marmotae возможна с помощью 
MALDI-TOF MS, но соответствующие спектры 
могут отсутствовать в коммерческих базах данных. 
Также достоверно определить видовую принадлеж-
ность E. marmotae можно с помощью секвенирова-
ния 16S рРНК или полногеномного секвенирования. 

Благодаря детальным исследованиям с исполь-
зованием высокодискриминационных методов обна-
ружения/типирования делаются попытки установить 
геномные особенности и функции вида E. marmotae 
и, что еще важнее, понять контекст, в котором изо-
ляты данного вида распространяются не только как 
комменсалы, но и как потенциальные оппортунисти-
ческие патогены. 

Таким образом, изучение экологии, географи-
ческого распространения, особенностей геномного 
разнообразия и филогенетических связей с другими 
представителями рода Escherichia, а также совер-
шенствование методов индикации/идентификации 
помогут развитию мониторинга за новым потенци-
альным возбудителем.
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В 2024 г. на территории Иркутской области зарегистрированы и этиологически расшифрованы два случая за-
воза из Таиланда внебольничных пневмоний (ВБП), в том числе впервые установленного в Российской Федерации 
острого мелиоидоза, который завершился летальным исходом. Во втором случае от больного ВБП выделена 
культура Acinetobacter radioresistens. Цель работы – индикация и видовая идентификация возбудителей вне-
больничных пневмоний в биологическом материале от больных, прибывших из Таиланда в Иркутскую область. 
Материалы и методы. Изучены культура микроорганизма, выделенная из аутоптата печени пациентки, пред-
варительно идентифицированная методом масс-спектрометрии как возбудитель рода Burkholderia, клинический 
материал (кровь, мазок из зева, мокрота, моча) от больного с подозрением на мелиоидоз. Исследования прове-
дены бактериологическим, бактериоскопическим, молекулярно-генетическим, протеометрическим, серологиче-
скими методами лабораторной диагностики. Результаты и обсуждение. В первом завозном случае от больной с 
посмертным клиническим диагнозом внебольничной двухсторонней пневмонии выделена культура Burkholderia 
pseudomallei, экспресс-индикация возбудителя мелиоидоза проведена методами MALDI-TOF MS и ПЦР. С целью 
углубленной идентификации выделенная культура изучена спектром методов лабораторной диагностики мелиои-
доза. Определена чувствительность выделенного штамма к антибактериальным препаратам. Во втором завозном 
случае ВБП в клиническом материале больного возбудитель мелиоидоза и его ДНК не обнаружены. Из пробы мочи 
больного выделена культура, идентифицированная методом масс-спектрометрии как Acinetobacter radioresistens. 
В связи с ростом числа завозных случаев экзотических для РФ инфекций, в том числе мелиоидоза, с целью уста-
новления этиологического диагноза, коррекции лечения необходимо повышать настороженность медицинского 
персонала, включать мелиоидоз в дифференциальную диагностику ВБП у лиц с «анамнезом путешественника», 
поддерживать готовность специализированных лабораторий, усилить информационно-разъяснительную работу 
среди лиц, выезжающих в эндемичные регионы, а также обеспечить эффективное межведомственное взаимодей-
ствие в рамках санитарной охраны территории России. 
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Abstract. In 2024, two cases of community-acquired pneumonia (CAP) imported from Thailand were registered and 
etiologically deciphered in the Irkutsk Region, including the first case of acute melioidosis resulting in death, which 
was diagnosed for the first time in the Russian Federation. In the second case, Acinetobacter radioresistens was isolated 
from a patient with CAP. The aim of the work was to conduct indication and species identification of pathogens cau
sing community-acquired pneumonia, obtained from biological material from patients who had arrived from Thailand 
to the Irkutsk Region. Materials and methods. The culture of a microorganism isolated from a liver sample of a patient 
with the fatal outcome, preliminarily identified by mass spectrometry as a causative agent of the genus Burkholderia 
and clinical material (blood, throat swab, sputum, urine) from a patient with suspected melioidosis were studied. The 
research was performed using bacteriological, bacterioscopic, molecular-genetic, proteomic, and serological methods of 
laboratory diagnostics. Results and discussion. In the first imported case, a culture of Burkholderia pseudomallei was 
isolated from a patient with a postmortem clinical diagnosis of community-acquired bipartite pneumonia; rapid identifi-
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К традиционно эндемичным по многим тро-
пическим инфекциям (сап, мелиоидоз, лихорадки 
чикунгунья, Зика, денге, Западного Нила, японский 
энцефалит и т.д.) относятся страны субрегиона 
Большого Меконга и Малайского архипелага Юго-
Восточной Азии, Карибского бассейна, Западной 
и Центральной Африки, Центральной и Южной 
Америки, Индостана, Китай, Австралия и Папуа – 
Новая Гвинея [1, 2]. Климатические изменения, уве-
личение объемов международной торговли и туриз-
ма приводят к расширению ареала этих болезней и 
способствуют выявлению случаев инфекций в ранее 
считавшихся свободными от них странах Африки, 
Южной Америки, Европы, Ближнего Востока и 
США. Завоз экзотических инфекций в Российскую 
Федерацию в виде внебольничных пневмоний про-
исходит с ростом туристического потока в Азиатско-
Тихоокеанский регион. Ряд нозологий включен в 
перечень инфекционных болезней, требующих про-
ведения мероприятий по санитарной охране терри-
тории РФ.

Официальные сведения о мелиоидозе за по-
следнее десятилетие в эндемичных регионах не со-
ответствуют реальной картине из-за отсутствия обя-
зательного уведомления о выявлении заболевания. 
В Таиланде ежегодно регистрируется более 2,5 тыс. 
лабораторно подтвержденных случаев мелиоидоза. 
Заболевание чаще протекает в острой или молние-
носной форме, реже в хронической. Инкубационный 
период составляет в среднем 10–12 дней, но в от-
дельных случаях может достигать десятилетия. 
Клинические проявления болезни различны: от ло-
кализованной инфекции, абсцессов различных орга-
нов (печени, селезенки, почек, простаты, головного 
мозга) до септических состояний. На северо-востоке 

страны возбудитель Burkholderia pseudomallei явля-
ется второй по распространенности причиной вне-
больничной пневмонии (19,3 %), он обладает есте-
ственной резистентностью к ряду антибиотиков (пе-
нициллинам, аминогликозидам, макролидам и др.). 
[3, 4]. При септической форме мелиоидоза леталь-
ность достигает 70–90 %, своевременная диагности-
ка и лечение снижают вероятность смертельного ис-
хода болезни до 10–40 %. Сложность установления 
диагноза, высокая летальность, длительные дорого-
стоящие лечение и реабилитация, отсутствие специ-
фической вакцинопрофилактики наносят огромный 
экономический ущерб [5, 6].

Возбудитель мелиоидоза обитает в окружаю-
щей среде, почве и воде, организмах простейших, 
позвоночных животных, растениях и грибах, на вы-
живание и распространение которых напрямую ока-
зывают влияние атмосферные осадки и температура. 
Заражение человека происходит преимущественно 
контактным путем через поврежденную кожу или 
слизистые оболочки с инфицированными водой или 
почвой, аэрогенным или аспирационным путем и 
при употреблении контаминированных продуктов 
[7–10]. В сезон дождей (июль – октябрь), во время 
экстремальных погодных явлений (тайфуны, навод
нения, цунами) наблюдаются вспышки внебольнич-
ных пневмоний.

Внебольничная пневмония остается глобальной 
медико-социальной проблемой из-за своей распро-
страненности, высокого риска осложнений и смерти, 
а также растущей устойчивости возбудителей к анти-
биотикам. Внебольничную пневмонию и бактерие
мию кроме Burkholderia pseudomallei, Streptococcus 
pneumoniae, Mycoplasma pneumoniae, Haemophilus 
influenzae также могут вызвать грамотрицательные 

cation of the causative agent of melioidosis was carried out using MALDI-TOF MS and PCR methods. For the purpose 
of in-depth identification, the isolated culture was studied by a range of laboratory diagnostic methods for melioidosis. 
The sensitivity of the isolated B. pseudomallei strain to some first- and second-line antibacterial drugs was established, 
and its species resistance to penicillins, aminoglycosides, and macrolides was confirmed. In the second imported case 
of community-acquired pneumonia, the causative agent of melioidosis and its DNA were not found in the patient’s 
clinical material. A culture was isolated from the patient’s urine sample, which was identified by mass spectrometry 
as Acinetobacter radioresistens. In view of the growing number of imported cases of exotic infections in the Russian 
Federation, including melioidosis, it is necessary to increase the alertness of medical personnel, incorporate melioidosis 
in the differential diagnostics of community-acquired pneumonia in people with a “traveler’s history”, maintain the 
readiness of specialized laboratories, strengthen awareness-raising among the population traveling to regions endemic 
for dangerous infectious diseases, and ensure effective interdepartmental cooperation within the framework of sanitary 
protection of the territory of Russia in order to establish an etiological diagnosis of community-acquired pneumonia and 
correct treatment scheme.

Key words: melioidosis, Burkholderia pseudomallei, Acinetobacter radioresistens, imported case.
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неферментирующие аэробные коккобациллы вида 
Acinetobacter radioresistens [11]. Микроорганизм 
A. radioresistens встречается повсеместно – в почве, 
воде, а также у животных и на коже человека, в боль-
ничной среде [12, 13].

В России ранее официально подтвержденные 
случаи острого мелиоидоза не регистрировались, 
данных о случаях внебольничных пневмоний, вы-
званных A. radioresistens, нет. В настоящее время 
важными задачами здравоохранения являются повы-
шение настороженности медицинских работников в 
отношении внебольничных пневмоний, вызванных 
экзотическими инфекциями, включение мелиоидо-
за в дифференциальную диагностику у пациентов с 
лихорадкой и внебольничными пневмониями, в эпи-
демиологическом анамнезе которых отмечено пре-
бывание на эндемичных территориях. 

Цель работы – индикация и видовая иденти-
фикация возбудителей внебольничных пневмоний в 
клиническом материале от больных, прибывших из 
Таиланда в Иркутскую область. 

Материалы и методы

Изучены культура микроорганизма, выделен-
ная из аутоптата печени пациентки, предварительно 
идентифицированная методом масс-спектрометрии 
как возбудитель рода Burkholderia, клинический 
материал (кровь, мазок из зева, мокрота, моча) от 
больного с подозрением на мелиоидоз. От родителей 
обоих несовершеннолетних пациентов получено ин-
формированное согласие на проведение лаборатор-
ных исследований клинического материала.

Лабораторные исследования проведены бакте-
риологическим (посевы на агар Мюллера – Хинтон 
с кровью, триптиказо-соевый агар с глицерином – 
ТСА, агар Luria), бактериоскопическим (световая 
иммерсионная микроскопия мазков, окрашенных 
по Граму), молекулярно-генетическим (выявление 
видоспецифичных ДНК-мишеней методом ПЦР с 
набором реагентов «ОМ-скрин-Бру/сап/мелиоидоз-
РВ» [ООО «НПФ Синтол», Россия] для выявления 
ДНК возбудителей бруцеллеза, сапа и мелиоидо-
за), протеометрическим (масс-спектрометрическое 
профилирование клеточных белков [МALDI-TOF 
MC]), серологическими (МФА с иммуноглобулина-
ми диагностическими флуоресцирующими мелиои-
дозными моноклональными [ФКУЗ Волгоградский 
научно-исследовательский противочумный инсти-
тут, Россия], РНГА с диагностикумом эритроцитар-
ным сапным и мелиоидозным иммуноглобулиновым 
[ФКУЗ Волгоградский научно-исследовательский 
противочумный институт, Россия]) методами ла-
бораторной диагностики согласно МУ 4.2.3744-22 
«Лабораторная диагностика мелиоидоза и сапа. 
Организация и проведение в лабораториях различ-
ного уровня».

Антибиотикочувствительность выделенного 
штамма рода Burkholderia определена диско-диф

фузным методом с расширенным набором дис-
ков НД-ПМП к 18 антибактериальным препаратам 
(ФБУН НИИ эпидемиологии и микробиологии име-
ни Пастера, Россия). Pезультаты интерпретирова-
ны на агаре Мюллера – Хинтон (Muller–Hinton), 
pH 7,3±0,2 (HiMedia Laboratories Pvt. Ltd, Индия)
по критериям значений диаметров зон подавления 
роста (мм) согласно требованиям МУК 4.2.1890-04 
«Определение чувствительности микроорганизмов 
к антибактериальным препаратам».

Результаты и обсуждение

В городскую детскую больницу № 1 г. Ангарска 
Иркутской области 15 июня 2024 г. в 01:00 по скорой 
помощи поступила пациентка С., 12 лет, с подозре-
нием на острый аппендицит. Жалобы при обраще-
нии: выраженная слабость, сонливость, фебрильная 
лихорадка до 40 °С, одышка, тошнота, рвота, отсут-
ствие аппетита, боли в груди и брюшной полости.

В приемном отделении детской больницы вы-
полнена рентгенография грудной клетки: в легких 
больной просматривались инфильтративные тени 
с обеих сторон, очагово-сливные в средне-нижних 
отделах справа. Пациентка переведена в отделение 
анестезиологии и реанимации (ОАР), при поступле-
нии общее состояние тяжелое, одышка смешанного 
характера, ЧД 53/мин, ЧСС 121 уд/мин, артериаль-
ная гипотензия (87/33 мм рт. ст.), диурез снижен. 
В анамнезе контакты с инфекционными больны-
ми, хронические заболевания, травмы и перелива-
ния крови отрицают, аллергоанамнез не отягощен. 
Установлен предварительный диагноз «Сепсис неу-
точненный, септический шок. Внебольничная двух-
сторонняя пневмония (возбудитель не установлен), 
ДН II степени». 

В эпидемиологическом анамнезе пациент-
ки – туристическая поездка с пятью родственника-
ми с 30 мая по 13 июня в Таиланд с пребыванием в 
г. Паттайя и поездками на острова Ко Куд и Ко Чанг. 
Во время поездки отмечались частые укусы кома-
ров, туристы контактировали со слонами (экскурсия 
на слоновью ферму) и черепахами. Со слов матери, 
первые симптомы заболевания появились 12 июня с 
подъема температуры тела до фебрильных показате-
лей (38–39 °С), которые сбивали жаропонижающими 
препаратами. 14 июня по окончании тура вечерним 
рейсом группа вернулась из Таиланда в Россию. По 
прибытии в г. Ангарск обратились за медицинской 
помощью.

15 июня пациентка пребывала в сознании, 
в контакт вступала соответственно возрасту, в ме-
сте и времени ориентирована, на вопросы отвечала 
с задержкой, предъявляла жалобы на общую сла-
бость, боли в грудной клетке, верхних отделах жи-
вота, усиливающиеся при вдохе, одышку. Дыхание 
спонтанное, тахипноэ с ЧД 24/мин, ЧСС 111 уд/мин,  
АД 99/58 мм рт. ст. Перистальтика кишечника ослаб
лена, диурез по катетеру снижен. В течение дня от-
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мечалось нарастание вялости и адинамичности.  
На контрольной рентгенограмме грудной клетки от-
мечены инфильтративные тени с обеих сторон, спра-
ва очагово-сливные в средне-нижних отделах, УЗИ 
органов брюшной полости показало признаки паре-
за кишечника. В результатах общего анализа крови 
отмечены признаки острой воспалительной реакции 
и гемоконцентрации: эритроциты – 4,23·1012, лейко-
циты – с 7,92·109 до 2,68·109, гемоглобин – 123 г/л, 
нейтрофилы – 47,3 %, лимфоциты – 42,1 %, моно-
циты – 10,3 %, эозинофилы – 0,3 %, гематокрит – 
34,3 %, тромбоциты – 103·109. Биохимические иссле-
дования крови показали острое повреждение почек: 
СКФ – 39,43 мл/мин, билирубин – 23,79 мкмоль/л, 
креатинин крови – 169,31 мкмоль/л, мочевина кро-
ви – 13,1 ммоль/л, белок крови – 52,79 г/л, каль-
ций крови – 1,98 ммоль/л, АЛТ – 85,14 ед/л, АСТ – 
141,91 ед/л, С-реактивный белок – 131,32 мг/л. 
Антистрептолизин-О – 407,05 МЕ/мл. 

В медицинской организации проведена симпто-
матическая, дезинтоксикационная, антимикробная 
(цефотаксим, амикацин, кларитромицин, ванко-
мицин, меропенем) и противовирусная (виферон)  
терапия. 

При исследовании клинического материала на 
респираторные вирусы (грипп, парагрипп, корона-
вирусы, новая коронавирусная инфекция, РС-вирус), 
малярию, легионеллез, группу кишечных инфекций 
и Salmonella typhi методом ПЦР получены отрица-
тельные результаты.

После 16:30 у больной продолжали нарастать 
респираторные расстройства (тахипноэ до 60/мин), 
акроцианоз и цианоз, десатурация (на фоне респира-
торной терапии SpO2 снизилась до 60 %). На повтор-
ной контрольной рентгенографии грудной клетки 
обнаружена резкая отрицательная динамика в виде 
субтотального двустороннего инфильтративного по-
ражения легких. Из-за прогрессировавшего ухудше-
ния состояния пациентка переведена на аппаратную 
вентиляцию легких.

К 18:00 того же дня состояние больной критиче-
ское и нестабильное, кома II–III степени. При осмо-
тре кожные покровы цианотичные, на ощупь сухо-
ватые и холодные, акроцианоз. Видимые слизистые 
бледно-цианотичные, ЧСС до 90 уд/мин, наблюда-
лось снижение АД до 87/45 мм рт. ст., перистальтика 
кишечника не выслушивалась, анурия.

В 18:55 произошла остановка сердечной дея-
тельности, зафиксирована асистолия, АД не опреде-

лялось, пульсация на общей сонной артерии отсут-
ствовала, десатурация до 0 %. В течение 35 мин ме-
дицинским персоналом ОАР безуспешно проведен 
комплекс сердечно-легочной реанимации. В 19:30 
зафиксирована смерть в результате прогрессирова-
ния основного заболевания. 

Для подтверждения инфекционной природы 
заболевания, установления этиологического аген-
та посмертного клинического диагноза «Сепсис, 
тяжелое течение, рефрактерный септический шок. 
Внебольничная двухсторонняя пневмония, неуточ
ненной этиологии, тяжелая, ДН III степени, осложнен-
ная синдромом полиорганной недостаточности» и из-
учения патогенеза с согласия родственников произве-
дено патологоанатомическое вскрытие умершей и ау-
топсийный материал направлен на исследование в ла-
бораторию ООО «ЮНИЛАБ-Иркутск». Из фрагмен-
та печени бактериологическим методом изолирована 
культура микроорганизма, которая 21 июня направ-
лена для углубленного изучения в ФКУЗ Иркутский 
научно-исследовательский противочумный институт 
Роспотребнадзора (ИркутскНИПЧИ). 

На агаре среды Мюллера – Хинтон с кровью 
отмечен сплошной рост в виде круглых мелких ко-
лоний диаметром 1–2 мм с металлическим блеском 
(рис. 1, А). При бактериоскопии мазков просматри-
вались грамотрицательные биполярные тонкие па-
лочки в виде «английской булавки» и коккобациллы 
размерами 0,8–1,6 нм (рис. 1, В). 

При бактериологических исследованиях в пере-
севах на среду ТСА просматривались светлые мелкие 
колонии с ровными краями и бугристой поверхно-
стью, на полужидком питательном агаре обнаруже-
ны признаки подвижности. Отмечена высокая био-
химическая активность выделенной культуры при 
окислении глюкозы и ферментировании аргинина на 
первые сутки инкубации. 

Выделенная культура чувствительна к антибак-
териальным препаратам (диаметр, мм) первого ряда, 
таким как доксициклин (25) и цефтазидим (22); 
второго – цефтриаксон (20), а также к тетрацикли-
ну (22) и антибиотику широкого спектра действия 
карбоксипенициллинового ряда – тикарцилли-
ну (22). Определена видовая резистентность штамма 
В. pseudomallei к β-лактамам (ампициллин – нечув-
ствительна, н/ч), аминогликозидам (амикацин (н/ч) 
и гентамицин (7)), макролидам (эритромицин – н/ч), 
а также препаратам других групп – норфлоксаци-
ну (8), линезолиду, фурадонину и ванкомицину (н/ч). 

Рис. 1. Культура B. pseudomallei, выде-
ленная из фрагмента печени больной С.: 
А – характер роста на агаре Мюллера – Хинтон 
с кровью; В – окраска по Граму, иммерсион-
ная микроскопия

Fig. 1. Culture of B. pseudomallei isolated 
from a fragment of the liver of patient S.:
A – growth pattern on Muller–Hinton agar with 
blood; B – Gram staining, immersion micro
scopy
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Умеренная чувствительность отмечалась к препа-
ратам первого и второго ряда: триметоприму (15), 
имипенему (15), ципрофлоксацину (18), амоксицил
лину/клавуланату (15).

При люминесцентной микроскопии МФА с им-
муноглобулинами диагностическими флуоресци
рующими мелиоидозными моноклональными – 
специфическое свечение на +++. 

По результатам MALDI-TOF MS культура иден-
тифицирована до вида Burkholderia pseudomallei – 

возбудитель мелиоидоза (рис. 2). Среднее значение  
индекса совпадения (Score Value) с референтными 
штаммами из коллекции, включенными в базу дан-
ных Bruker MALDI Biotyper, составило 2.308, что 
свидетельствует о высокой достоверности видовой 
идентификации.

Методом ПЦР выявлена специфическая после-
довательность ДНК возбудителя мелиоидоза (рис. 3), 
увеличение концентрации специфических фрагмен-
тов наблюдалось с 21-го цикла.

Рис. 2. Масс-спектрометрические профили белков культуры B. pseudomallei, выделенной из фрагмента печени больной С.

Fig. 2. Mass spectrometric protein profiles of B. pseudomallei culture isolated from a liver fragment of patient S.

Рис. 3. Положительный резуль-
тат ПЦР-РВ на обнаружение 
ДНК возбудителя мелиоидоза 
из фрагмента печени боль-
ной С.

Fig. 3. Positive result of PCR-RT 
on detection of melioidosis agent 
DNA in a fragment of liver of 
patient S.
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В течение 21 дня за лицами, контактными с 
больной, членами семьи и попутчиками (пять чело-
век) установлено медицинское наблюдение. При ис-
следовании клинического материала от контактных 
лиц результаты на мелиоидоз отрицательные. 

В соответствии с приказом Роспотребнадзора от 
01.12.2017 № 1116 «О совершенствовании системы 
мониторинга, лабораторной диагностики инфекци-
онных и паразитарных болезней и индикации ПБА в 
Российской Федерации» выделенная и исследованная 
культура с паспортом передана для дальнейшего углуб
ленного изучения в референс-центр по мелиоидозу – 
ФКУЗ Волгоградский научно-исследовательский про
тивочумный институт Роспотребнадзора.

Второй завозной случай внебольничной пнев-
монии произошел в декабре 2024 г. В институт из 
Иркутской областной инфекционной клинической 
больницы (ОГБУЗ «ИОИКБ») поступили пробы 
клинического материала больного К., 15 лет, с пред-
варительным диагнозом «Сап, мелиоидоз? Острый 
менингит? Сопутствующая внебольничная право-
сторонняя нижнедолевая пневмония, нетяжелая».

В эпидемиологическом анамнезе – пребывание 
заболевшего с семьей на острове Пхукет (Таиланд) с 
14 ноября по 14 декабря. Со слов матери, 1 декабря 
у подростка заболело горло, обнаружены признаки 
«ангины», лечились самостоятельно до видимого 
выздоровления: полоскания горла раствором фура-
цилина. Днем 4 декабря отмечен факт употребления 
небутилированной воды; вечером у пациента по-
высилась температура до 37,8 °С, появилось недо-
могание, общая слабость и малопродуктивный ка-
шель. С 7 декабря температура тела повысилась до 
38,9 °С, обратились в госпиталь, на приеме врачом 
назначен перорально амоксициллин. При рентгено-
графии грудной клетки 11 декабря обнаружены при-
знаки правосторонней нижнедолевой пневмонии, 
после чего принято решение о смене антибиотика на 
левофлоксацин. На фоне лечения самочувствие под-
ростка улучшилось. На 7-е сутки болезни, в ночь с 13 
на 14 декабря появились выраженная головная боль, 
тошнота, отмечена трехкратная рвота. По окончании 
срока туристической поездки, 14 декабря семья вер-
нулась прямым авиарейсом в г. Иркутск и обратилась 
за медицинской помощью в ОГБУЗ «ИОИКБ», где с 
учетом клинической картины болезни отобраны и 
направлены в ИркутскНИПЧИ пробы крови, мазка 

из зева, мокроты (методом «кашлевых пластинок» с 
посевом на питательный агар), мочи на обнаружение 
возбудителей сапа и мелиоидоза. 

Материал больного К. исследован спектром ла-
бораторных методов – возбудители сапа и мелиоидо-
за и/или их ДНК не обнаружены. В посевах мазка из 
зева и мокроте – единичные грамположительные и 
грамотрицательные палочки и кокки, в МФА специ-
фического свечения нет. В крови микрофлора не вы-
явлена. Из пробы мочи на средах Мюллера – Хинтон, 
триптиказо-соевом агаре, Мак-Конки, мясопептон-
ном агаре и агаре Хоттингера с 5% глицерином через 
24 часа инкубации выросли колонии Staphylococcus 
epidermidis диаметром 1–2 мм с ровными краями, 
в бульоне Хоттингера – помутнение. Через 48 ч – бу-
льон мутный, на агарах Мак-Конки и Хоттингера с 
5% глицерином наблюдался вторичный рост мелких 
росинчатых колоний (рис. 4, А). В мазках – грам
отрицательные бактериальные клетки размерами  
1–2 × 2–3 мкм (рис. 4, В).

В результате видовой идентификации колоний 
вторичного роста на питательных средах и бульонных 
посевов мочи методом масс-спектрометрии опреде-
лен микроорганизм вида Acinetobacter radioresistens 
(Score Value 2,024–2,355) – неферментирующие аэ-
робные грамотрицательные коккобациллы. 

На основании результатов лабораторных иссле-
дований Центра индикации ИркутскНИПЧИ скор-
ректирована схема лечения. Пациент выздоровел. На 
медицинском наблюдении в течение 10 дней нахо-
дились контактные лица с больным внебольничной 
пневмонией, результаты исследований на мелиои-
доз – отрицательные.

Таким образом, в 2024 г. в Иркутской области 
зарегистрированы завозные из Таиланда случаи 
внебольничных пневмоний, вызванные B. pseudo-
mallei и A. radioresistens. Первый завозной случай 
внебольничной пневмонии при остром мелиоидозе 
подтвержден лабораторно и завершился летальным 
исходом. Видовая принадлежность изолированной 
из патологоанатомического материала культуры 
B. pseudomallei доказана в ИркутскНИПЧИ резуль-
татами экспресс-методов специфической индика-
ции молекулярно-генетических, протеометрических 
исследований и идентификации по культурально-
морфологическим свойствам бактериологическим 
методом. Установлена чувствительность выделен-

Рис. 4. Культура A. radioresistens, выде-
ленная из пробы мочи больного К.:
А – характер роста на мясо-пептонном агаре  
с 5% глицерином; В – окраска по Граму,  
иммерсионная микроскопия

Fig. 4. Culture of A. radioresistens isolated 
from a urine sample of a patient К.: 
A – growth pattern on meat-peptone agar with 
5% glycerin; B – Gram staining, immersion  
microscopy
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ного штамма В. pseudomallei к некоторым антибак-
териальным препаратам первого и второго ряда и 
показана его видовая резистентность к пеницил-
линам, аминогликозидам, макролидам. Во втором 
случае подозрения на мелиоидоз у прибывшего из 
Таиланда пациента с внебольничной пневмонией вы-
делена культура A. radioresistens, несмотря на про-
веденную ранее антибиотикотерапию. Больной вы-
здоровел. Комплекс организационных и санитарно-
противоэпидемических (профилактических) меро-
приятий в обоих случаях проведен в полном объеме.

Регистрация завозного случая острого мелиои-
доза в Россию требует повышения настороженности 
медицинских работников в отношении экзотических 
инфекций. В связи с расширением туристических 
направлений возрастает риск завоза мелиоидоза 
и других инфекционных болезней из эндемичных 
стран, что требует детального изучения эпидемиоло-
гического анамнеза пациента. Для своевременного 
выявления случаев мелиоидоза необходимо вклю-
чить данную нозологию в дифференциальную диа-
гностику лихорадок и внебольничных пневмоний 
у туристов, вернувшихся из эндемичных регионов; 
поддерживать высокую готовность специализи-
рованных лабораторий; усилить информационно-
разъяснительную работу среди путешественников,  
а также обеспечить эффективное межведомственное 
взаимодействие в рамках санитарной охраны терри-
тории России.

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. От родителей обоих несовершенно-
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Обнаружение эпизоотии чумы в природном очаге – событие, близкое к случайному. Дифференциация терри-
тории природных очагов чумы по вероятности регистрации эпизоотий значительно повышает шанс ее обнару-
жения. Цель работы – на примере Прикаспийского песчаного природного очага чумы (южная часть) рассчитать 
нормированный индекс эпизоотичности (ИЭ), дифференцировать обследованные сектора по вероятности реги-
страции эпизоотий, дать предложения по совершенствованию эпизоотологического обследования. Материалы 
и методы. Обработана информация по 335 секторам, в основном с 1981 по 2024 г. Рассчитан традиционный ИЭ 
и нормированный, корректирующий искажения от эффекта предвзятости обнаружения. Результаты и обсужде-
ние. Подтвержден эффект предвзятости обнаружения при обследовании очаговой территории. Нормированный 
ИЭ в сравнении со стандартным показал увеличение малоэпизоотичных (низкий индекс нормированного ИЭ) 
секторов почти в полтора раза. Предложен математически обоснованный критерий выделения малоперспектив-
ных для поиска эпизоотий секторов (порог вероятности – 0,95), что позволяет перераспределить усилия с них на 
недостаточно обследованные сектора или с высоким нормированным ИЭ. Этот подход повышает эффективность 
эпизоотологического мониторинга, оптимизирует использование ресурсов и уточняет границы очага чумы.
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Abstract. The discovery of a plague epizooty in a natural focus is almost a random event. Differentiation of territo-
ries within natural plague foci based on the probability of epizooty registration significantly increases the chances of its 
identifying. The aim of the work was to calculate the rated epizooty index (EI) using the example of the Caspian sandy 
natural plague focus (southern part), differentiate the surveyed sectors according to the probability of registering epizoo
tics, and provide proposals for improving the epizootiological survey. Materials and methods. Data on 335 sectors, pri-
marily spanning 1981–2024, were analyzed. Conventional and rated epizooty indices (CEI and REI) were calculated, the 
rated one allowing for correcting the detection bias effects. Results and discussion. Detection bias during focal territory 
surveys has been confirmed. Compared to conventional EI, the REI has revealed a 1.5-fold increase in low-risk epizooty 
sectors (low REI values). A mathematically rigorous criterion is proposed to identify low-prospect sectors for epizooty 
detection (probability threshold: 0.95). This allows reallocating efforts to under-surveyed sectors or those with high REI 
values. This approach enhances epizootiological monitoring efficiency, optimizes resource allocation, and refines plague 
focus boundaries.
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Обнаружение эпизоотии чумы в природном 
очаге – событие, близкое к случайному, так как воз-
можно при одновременном наступлении трех собы-
тий: специалисты, обследующие территорию очага, 
окажутся на определенном участке в то время, когда 
на нем присутствуют инфицированные носители и 
переносчики чумного микроба, и хотя бы один но-
ситель или переносчик возбудителя чумы попадет в 
пробу полевого материала. Территория, занимаемая 
природными очагами чумы в пределах Российской 
Федерации, обычно достаточно велика. Даже самый 
маленький – Терско-Сунженский низкогорный при-
родный очаг – занимает площадь 2439 км2 [1–3]. 
Противочумные учреждения обследуют очаг далеко 
не полностью. Соответственно, при обследовании 
высока вероятность пропустить эпизоотию чумы [4]. 
Результаты обследования фактически свидетельству-
ют только о том, что среди ориентировочно десятых 
долей процента от общего количества в очаге носи-
телей и сотых долей процента переносчиков на дату 
обследования эпизоотии зарегистрированы либо нет. 
Это неудовлетворительный с эпидемиологической 
точки зрения результат, так как случаи заражения 
человека чумой в России и странах СНГ в послед-
ние десятилетия связаны именно с эпизоотиями. 
Необнаружение эпизоотий повышает риск эпидеми-
ческих осложнений. В связи с этим дифференциация 
территории природных очагов чумы по вероятности 
регистрации эпизоотий является актуальной задачей, 
так как идентифицируется территория, на которой 
эпизоотия более вероятна, и повышается интенсив-
ность ее обследования, что увеличивает шанс обна-
ружения эпизоотии.

Для оценки напряженности эпизоотической 
ситуации на участках природных очагов инфекций 
в практике работы противочумных учреждений ши-
роко используется показатель «индекс эпизоотич-
ности» (ИЭ) [1]. Показатель ИЭ, обозначающий от-
ношение числа лет (месяцев), в течение которых на 
данной территории регистрировали наличие возбу-
дителя, к числу лет (месяцев) наблюдения, требует 
равномерного по времени, с одинаковой кратностью 
обследования всей территории. Расчет ИЭ на терри-
ториях, одни из которых были обследованы 2–3 раза, 
а другие 50–100 раз, лишает возможности математи-
чески достоверно определить степень эпизоотиче-
ской и, соответственно, эпидемической напряжен-
ности, выявить потенциально неочаговые участки и 
таким образом оптимизировать эпизоотологическое 
обследование.

Выявление потенциально неочаговых участков 
целесообразно в целях уменьшения экономических 
затрат на обследование, а также корректировки гра-
ниц и площади очага чумы.

Важным моментом является оценка обследова-
ния с точки зрения эффекта предвзятости обнару-
жения [5, 6], при котором повышенное внимание к 
определенной точке приводит к более частому об-
наружению эпизоотии именно в этой точке, даже 

если на самом деле распространение эпизоотийных 
участков может быть равномерным или случайным.

Метод расчета нормированного ИЭ, позволяю-
щий в определенной мере сгладить последствия не-
равномерности обследования природных очагов, 
описан в работе В.М. Дубянского и соавт. [7].

Цель данной работы – на примере Прикаспий
ского песчаного природного очага чумы (южная 
часть) рассчитать нормированный ИЭ по [7], диффе-
ренцировать обследованные сектора по вероятности 
регистрации эпизоотий, дать предложения по совер-
шенствованию эпизоотологического обследования. 

Для достижения этой цели решались следую-
щие задачи: провести анализ соотношения кратно-
сти обследования и кратности регистрации эпизоо-
тий чумы в пространственно-временном разрезе; 
определить, имеется или нет эффект предвзятости 
обнаружения; рассчитать общепринятый и нормиро-
ванный ИЭ; оценить достаточность эпизоотологиче-
ского обследования; дать предложения по совершен-
ствованию эпизоотологического обследования.

Материалы и методы

Расчет ИЭ относительно сектора осуществля-
ется согласно методическим указаниям «Эпиде
миологический надзор в природных очагах чумы 
на территории Российской Федерации: мониторинг, 
диагностика, профилактика» (МУ 3.1/4.2.4065-24). 
Данные по кратности обследования и кратности 
регистрации эпизоотий получены из архива ФКУЗ 
«Дагестанская ПЧС» Роспотребнадзора с 1991 по 
2024 г. в рамках выполнения государственной про-
граммы «Обеспечение химической и биологиче-
ской безопасности Российской Федерации» в 2021–
2024 гг.

Кратность обследования и кратность выявления 
эпизоотии рассчитывались с условием, что между 
посещениями сектора проходил как минимум один 
месяц.

Всего обработана информация по 335 секторам, 
в основном с 1981 по 2024 г. Информация по 12 сек-
торам представлена с 1950 г. 

ИЭ рассчитывается классическим способом [1], 
нормированный ИЭ определяется согласно [7] в виде 
вероятности выявления эпизоотии в секторе Pi.

Статистические расчеты выполнены в програм-
ме Past 4 (https://folk.universitetetioslo.no/ohammer/
past). Использовался коэффициент корреляции 
Спирмена. График и описательная статистика созда-
ны в Excel. Карты составлены в QGIS v.34.14.

Результаты и обсуждение

Из 335 секторов, входящих в южную часть При
каспийского песчаного природного очага чумы, 23 
ни разу не обследовались в исследуемый период. 
Максимальная кратность обследования сектора – 174, 
кратность регистрации чумы в секторе – 9 (рис. 1).
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За период исследования эпизоотии регистриро-
вались на территории 42 секторов. ИЭ представлен 
на рис. 2 и формализован разбиением по кварти-
лям: низкий – до 0,022; средний – 0,023–0,034; вы-
сокий – 0,035–0,065 и очень высокий – выше 0,065. 
Количество секторов с низким и средним ИЭ – 8 
в каждой градации (по 19,04 %), с высоким – 14 
(33,33 %), с очень высоким – 12 (28,57 %).

Нормированный ИЭ имеет только три градации, 
так как границы первого квартиля и медианы со-
впадают: 0–0,000122 – низкий, 22 сектора (52,38 %); 
0,000123–0,000365 – средний, 7 секторов (16,66 %); 
выше 0,000365 – высокий, 13 секторов (30,95 %).

Территория Прикаспийского природного оча-
га чумы (южная часть) обследуется неравномерно 
(рис. 1, таблица), что хорошо демонстрируют размах 
колебаний кратности обследования и другие стати-
стические данные. 

Существует прямая достоверная корреляцион-
ная связь между кратностью обследования и крат-
ностью регистрации эпизоотий: R=0,39 при p<0,001. 
Ранее подобная корреляция была обнаружена в 
Центрально-Кавказском высокогорном природном 
очаге чумы [7] (R=0,69) и Прибалхашском автоном-
ном очаге чумы [8] (R=0,80).

Корреляции статистически подтверждают то, 
что эмпирически представлено на рис. 1 и в таблице: 
наблюдается тенденция к более частому обследова-
нию тех участков, где ранее уже выявлялись эпизоо-
тии, в ущерб обследованию остальной территории. 
Таким образом, для южной части Прикаспийского 
песчаного природного очага чумы характерно про-
явление эффекта предвзятости обнаружения, хотя 
и не столь сильное, как для Прибалхашского и 
Центрально-Кавказского высокогорного природных 
очагов чумы.

Действительно, в Прикаспийском песчаном 
природном очаге существуют сектора, в которых 
при многократном обследовании эпизоотии чумы не 
обнаруживаются либо регистрируются в редких слу-
чаях. И, напротив, известны случаи выявления эпи-
зоотий в секторе при редком обследовании. 

Избежать эффекта предвзятости обнаружения 
можно равномерно обследуя территорию, что не со-
гласуется с МУ 3.1/4.2.4065-24. Поэтому для более 
объективной оценки результатов обследования прак-
тикуется применение математических моделей, кор-
ректирующих искажения, в том числе расчет норми-
рованного ИЭ по [7]. 

Рис. 1. Кратность обследова-
ния и кратность регистрации 
эпизоотий в секторах южной 
части Прикаспийского песча-
ного природного очага чумы

Fig. 1. Frequency of surveys 
and frequency of epizooty re
gistration in the sectors of the 
southern part of the Caspian 
sandy natural plague focus
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Рис. 2. Индекс эпизоотичности (А) и нормированный индекс эпизоотичности (В) секторов южной части Прикаспийского песчаного 
природного очага чумы

Fig. 2. Epizooty index (A) and rated epizooty index (B) of sectors in the southern part of the Caspian sandy natural plague focus
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Сектора с очень высоким ИЭ и высоким норми-
рованным ИЭ идентичны. Семь секторов с высоким 
ИЭ при пересчете перешли в градацию среднего нор-
мированного ИЭ, остальные сектора имеют низкий 
нормированный ИЭ. Количество секторов с высоким 
нормированным ИЭ (13) на один больше количества 
секторов с очень высоким ИЭ. Географическое рас-
положение этих секторов также совпадает.

Сектора с высоким уровнем ИЭ при пересчете 
стали соответствовать как высокому уровню норми-
рованного ИЭ (1 сектор), так и среднему (7 секторов) 
и низкому уровню (7 секторов).

Сектора со средним уровнем ИЭ перешли в раз-
ряд с низким уровнем нормированного ИЭ.

В результате больше половины всех секторов, 
в которых регистрировались эпизоотии, оказались с 
низким нормированным ИЭ.

Данные о кратности эпизоотий и кратности об-
следования позволяют определить малоперспектив-
ные для поиска эпизоотий сектора и последователь-
но регулировать план обследования с горизонтом 
в один-два года. Используя формулу (9) из статьи 
В.М. Дубянского и соавт. [7], выяснилось, что нет ни 
одного сектора, который можно было бы признать 
малоперспективным с вероятностью 0,99. Однако, 
если снизить порог вероятности до 0,95, таких секто-
ров будет уже 16. Эти сектора еще нельзя исключить 
из очаговой территории, но имеет смысл снизить 
кратность их обследования по крайней мере вдвое. 
Высвободившиеся ресурсы можно использовать для 
усиленного обследования секторов, которые имеют 
кратность обследования 56 и 57. Таких секторов че-
тыре (рис. 3). Если при 58-кратном обследовании в 
этих секторах не будет зарегистрирована эпизоотия, 
то они тоже будут отнесены к малоперспективным.

В дальнейшем можно продолжать такую же 
тактику обследования, постепенно определяя груп-
пу малоперспективных секторов, интенсивность 
обследования которых может быть снижена, и кон-
центрируя обследование на секторах с ненулевым 
нормированным ИЭ и недообследованных секторах. 
К недообследованным относятся сектора, в которых 
не регистрировались эпизоотии, но кратность их об-
следования ниже 58.

Стоит обратить внимание на тот факт, что часть 
малоперспективных для регистрации эпизоотии сек-
торов расположены по соседству с секторами, имею-
щими высокий нормированный ИЭ. При этом заноса 
эпизоотий из последних не наблюдалось.

Таким образом, для южной части Прикаспий
ского песчаного природного очага чумы характерно 
проявление эффекта предвзятости обнаружения, ко-
торое ранее было подтверждено статистически для 
Прибалхашского и Центрально-Кавказского высо-
когорного природных очагов чумы. В значительной 
степени этот эффект связан с методикой обследо-
вания очагов (МУ 3.1/4.2.4065-24), которая требует 
оконтуривания выявленных эпизоотий и преиму-
щественного обследования эпидемически значимых 
территорий. Для более объективной оценки про-
странственной структуры проявления эпизоотий ис-
пользован нормированный ИЭ.

В данном случае нормированный ИЭ в сравне-
нии со стандартным показал увеличение малоэпи-
зоотичных (низкий индекс нормированного ИЭ) сек-
торов почти в полтора раза, с подтверждением того, 
что 13 секторов действительно имеют высокую ча-
стоту регистрации эпизоотий.

Использование нормирования, предложенное в 
работе [7], может увеличить объективность показа-

Рис. 3. Малоперспективные для по-
иска эпизоотий (вероятность отсут-
ствия эпизоотий – 0,95) и недообсле-
дованные сектора

Fig. 3. Sectors characterized by low 
probability of epizooty detection 
(purple) (probability of epizooty ab-
sence – 0.95) and under-surveyed sec-
tors (green)
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теля эпизоотической активности природного очага, 
так как согласно п. 4.12.7 МУ 3.1/4.2.4065-24 для 
расчета этого показателя не должно наблюдаться эф-
фекта предвзятости обнаружения.

С использованием сведений о кратности реги-
страции эпизоотий и кратности обследования сек-
торов появляется возможность корректировать план 
обследования очага, последовательно определяя 
малоперспективные участки и дополнительно кон-
центрируясь на секторах, в которых эпизоотии могут 
быть обнаружены с большей вероятностью.

В перспективе при выявлении секторов, в кото-
рых вероятность эпизоотий меньше 0,01, возможна 
выбраковка этих территорий как неэпизоотичных.
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отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
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Разработка технологии пространственного анализа риска заражения  
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Цель исследования – разработка и апробация технологии пространственного анализа эпидемиологического 
риска заражения инфекциями, передающимися клещами, на основе геокодированных данных экстренных извеще-
ний. Материалы и методы. Проведен ретроспективный пространственный анализ сплошной выборки экстрен-
ных извещений по Иркутской области за 2023–2024 гг. о случаях присасывания клещей (n=21 585) и заболевания 
клещевым вирусным энцефалитом (n=171). Геокодирование мест жительства и предполагаемых мест экспозиции 
выполнялось автоматически с помощью программы на языке R через программный интерфейс сервиса DaData с 
последующим картографированием с использованием геоинформационных систем. Результаты и обсуждение. 
Доля экстренных извещений, содержащих текстовую информацию, пригодную для геокодирования, составила 
48,1 % для присасываний клещей и 52,0 % для случаев клещевого вирусного энцефалита (КВЭ). Совпадение 
муниципального образования места экспозиции с районом проживания пациента наблюдалось лишь в 29,6 % 
случаев присасывания и 30,3 % случаев КВЭ. В большинстве случаев муниципальный район предполагаемого 
места нападения клеща отличался от места проживания пациента. Предлагаемый подход к пространственному 
анализу выявил скрытые зоны риска инфицирования КВЭ на территориях, не входящих в официальный перечень 
эндемичных районов, и продемонстрировал несоответствие зон с высоким уровнем расчетной заболеваемости 
местам наибольшей концентрации фактов инфицирования. Разработанная технология повышает точность оценки 
территориального риска заражения клещевыми инфекциями. Внедрение функций геокодирования данных экс-
тренных извещений в систему эпидемиологического надзора за клещевыми инфекциями обеспечит объективное 
районирование для планирования адресных профилактических мероприятий.
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Abstract. The aim of the study was to develop and test a technology for the spatial analysis of the epidemiological 
risk of tick-borne infections based on geo-encoded emergency notification data. Materials and methods. A retrospective 
spatial analysis of a continuous sample of emergency notifications for the Irkutsk Region over the period of 2023–2024 
was conducted, including cases of tick bites (n=21,585) and tick-borne viral encephalitis (n=171). The geo-encoding of 
residential addresses and presumed exposure sites was performed automatically using an R-based program through the 
DaData application programming interface, followed by mapping using geographic information systems. Results and 
discussion. The proportion of emergency notifications containing textual information suitable for geo-encoding was 
48.1 % for tick bites and 52.0 % for tick-borne viral encephalitis cases. Concordance between the municipality of expo-
sure and the patient’s district of residence was observed in only 29.6 % of tick bite cases and 30.3 % of tick-borne viral 
encephalitis cases. In most instances, the municipal district of the presumed tick attack site differed from the patient’s 
place of residence. The proposed spatial analysis approach has revealed hidden zones of tick-borne viral encephalitis 
infection risk in territories not included in the official list of endemic districts, and demonstrated a discrepancy between  
areas with high calculated incidence levels and locations with the highest concentration of infection events. The de-
veloped technology improves the accuracy of assessing the territorial risk of tick-borne infections. Implementing geo-
encoding features for emergency notification data into the tick-borne infection epidemiological surveillance system will 
ensure objective zoning for planning targeted preventive measures.
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Традиционно пространственный эпидемио-
логический анализ заболеваемости инфекциями, 
передающимися клещами, основан на данных стан-
дартных форм государственной медицинской стати-
стики, агрегированных по административным еди-
ницам (район, область, страна и др.). Это наиболее 
распространенный вариант эпидемиологического 
районирования [1, 2]. Ограничением такого подхода 
является несоответствие места регистрации случая 
клещевого вирусного энцефалита (КВЭ) и места ин-
фицирования пациента. Местные жители и прибыв-
шие из других регионов (сезонные и вахтовые работ-
ники, туристы и др.) активно перемещаются между 
районами и могут подвергаться нападению клещей 
в одних муниципальных образованиях (МО), а об-
ращаться за медицинской помощью в других – по 
месту жительства. Искажения в результатах про-
странственного анализа в свою очередь могут приве-
сти к снижению эффективности профилактических 
мероприятий, таких как акарицидные обработки, 
информационно-просветительская работа с населе-
нием, и других мер.

Научные публикации, посвященные моделиро-
ванию распределения клещевых инфекций по терри-
ториям, зачастую основаны на агрегированных дан-
ных [3–5]. Эти математические модели имеют такие 
же ограничения и систематические ошибки, как и 
традиционный пространственный анализ. 

Для объективной пространственной оценки 
эпидемиологического риска клещевых инфекций 
нами предлагается использовать сведения о случаях 
нападения клещей на людей. Выбор Иркутской об-
ласти в качестве модельной территории обусловлен 
ее природно-климатическими условиями, благо-
приятными для распространения иксодовых кле-
щей и формирования природных очагов КВЭ [6–9]. 
Согласно письму Федеральной службы по надзору 
в сфере защиты прав потребителей и благополучия 
человека от 02.02.2026 № 02/1395-2026-27 «О переч-
не эндемичных территорий по клещевому вирусно-
му энцефалиту в 2025 году», 36 из 42 МО субъекта 
относятся к эндемичным по КВЭ. Ежегодно реги-
стрируются случаи заболевания КВЭ среди взрос-
лого населения и детей, в том числе с летальным 
исходом [1]. Регистрация экстренных извещений 
(ЭИ) о присасываниях клещей в Иркутской области 
ведется с 2011 г. С 2020 г. работа с ЭИ осуществля-

ется в единой информационно-аналитической систе-
ме (ЕИАС) Роспотребнадзора, которая обеспечивает 
унифицированный электронный формат записей и 
стандартизованный набор полей, включая указание 
места жительства, предполагаемого места приса-
сывания клеща или заражения КВЭ и др. Наличие 
этих сведений создает новые возможности для гео-
кодирования случаев и пространственного анализа 
больших массивов данных, в том числе и в режиме 
реального времени. 

Таким образом, актуальной является разработка 
технологии пространственного анализа эпидемио-
логического риска клещевых инфекций, основанной 
на данных о фактических местах нападения клещей 
и заражения КВЭ. Такая технология позволит бо-
лее корректно оценивать территориальное распре-
деление и активность природных очагов, уточнять 
перечень эндемичных территорий для разработки 
адресных профилактических мероприятий и более 
точного математического моделирования эпидемио-
логического риска.

Цель исследования – разработка и апробация 
технологии пространственного анализа эпидемио-
логического риска заражения инфекциями, передаю-
щимися клещами, на основе геокодированных дан-
ных экстренных извещений.

Материалы и методы

Для пространственного анализа использована 
сплошная выборка экстренных извещений (фор-
ма 058/у) за 2023–2024 гг. по диагнозам W57 «Укус 
или ужаливание неядовитым насекомым и другими 
неядовитыми членистоногими» (n=21 585) и A84 
«Клещевой вирусный энцефалит» (n=171). В иссле-
дование включили ЭИ, содержащие информацию 
о поле, возрасте пациента, дате обращения, адресе 
проживания, а также текстовое описание предпола-
гаемого места нападения клеща (для W57) или места 
заражения КВЭ (для A84). По каждому коду диагно-
за оценивали общее число ЭИ, долю ЭИ с указанным 
местом предполагаемого присасывания/заражения и 
долю ЭИ, пригодных для геокодирования. 

В работе использованы данные форм государ-
ственного статистического наблюдения № 1 и 2 
«Сведения об инфекционных и паразитарных забо-
леваниях» по Иркутской области за 2014–2024 гг., 
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данные информационных бюллетеней по инфекци-
онной и паразитарной заболеваемости за аналогич-
ный период.

С учетом особенностей заполнения ЭИ и во 
избежание терминологической путаницы в настоя-
щей работе приняты следующие рабочие определе-
ния. Под термином «место нападения клеща» (для 
диагноза W57) понимается географическая локация 
(лесной массив, садоводческое товарищество и др.), 
где, по данным ЭИ, произошел контакт пациента с 
переносчиком. Под термином «место предполагае-
мого заражения» (для диагноза A84) понимается тер-
ритория вероятного контакта с клещом у пациентов с 
подтвержденным КВЭ.

Геокодирование мест проживания проводи-
лось в автоматизированном режиме с использова-
нием программы, разработанной нами на языке R, 
посредством API-сервиса DaData. Информацию о 
месте предполагаемого нападения клещей и инфи-
цирования КВЭ из блока «Примечания» ЭИ (W57 
и A84) сопоставляли с пространственными объек-
тами (точный адрес в населенном пункте, садовод-
ческое товарищество, база отдыха, лесной массив 
и др.) в открытых ГИС-сервисах в целях присвоения 
географических координат. ЭИ с неполными или не-
конкретными описаниями места (например, указан 
только регион или наименование крупного города 
без уточнения) в пространственный анализ не вклю-
чались. 

Геокодированные места нападения клещей, 
предполагаемого инфицирования КВЭ и места жи-
тельства пациентов использовали для построения 
точечных и линейных слоев для последующего кар-
тографирования в QGIS 3.44. Для каждого простран-
ственного объекта определяли принадлежность к 
конкретному МО (району или городскому округу). 
Затем рассчитывали линейные расстояния от мест 
нападения клещей и предполагаемого заражения 
КВЭ до мест проживания пациентов. Верхнюю гра-
ницу статистических выбросов при анализе расстоя-
ний определяли на основе межквартильного размаха 
по формуле Q3+1,5·IQR (где Q3 – третий квартиль, 
IQR – межквартильный размах). На основе получен-
ных данных вычисляли долю случаев, для которых 
место экспозиции и место жительства находились в 
границах одного МО. Полученные показатели сопо-
ставляли с официальным перечнем эндемичных по 
КВЭ территорий. 

Для сравнения подходов пространственного 
анализа заболеваемости КВЭ выполняли ранжирова-
ние МО по уровню заболеваемости по данным форм 
№ 1, 2 и информационных бюллетеней. МО были 
распределены по четырем группам уровня заболе-
ваемости с использованием квартильного метода.

Для оценки нормальности распределения ко-
личественных признаков использовали критерий 
Шапиро – Уилка, статистики асимметрии, эксцесса, 
а также графики Q-Q. Статистический анализ вы-
полнен в программной среде R с использованием 

базовых функций пакетов stats, moments и ggplot2. 
В связи с незначительным отклонением распреде-
ления данных от нормального сравнение количе-
ственных показателей (возраст) между группами 
проводили с использованием непараметрического 
U-критерия Манна – Уитни. Для сравнения катего-
риальных признаков (пол, месяцы обращения, груп-
пы муниципальных образований) применяли кри-
терий χ² Пирсона. Различия считали статистически 
значимыми при уровне p<0,05.

Для рассчитанных экстенсивных показателей 
вычисляли 95% ДИ по методу Вилсона с использо-
ванием пакета binom в среде R.

Результаты и обсуждение

Результаты геокодирования информации из 
экстренных извещений и оценка репрезентатив-
ности выборки. Среди ЭИ по коду W57 в 65,9 % 
случаев было указано предполагаемое место нападе-
ния клеща, а 48,1 % ЭИ от общего числа содержали 
информацию, пригодную для геокодирования. Для 
случаев заболевания КВЭ (A84) доля ЭИ с указанием 
предполагаемого места заражения составила 58,4 %, 
при этом 52,0 % от их общего числа были пригодны 
для геокодирования. Таким образом, почти половина 
ЭИ о присасывании клещей и более половины из-
вещений о КВЭ содержат сведения о месте экспози-
ции, пригодные для геокодирования. 

Для обоснования репрезентативности иссле-
дуемой выборки с целью экстраполяции результатов 
исследования на весь пораженный контингент (ге-
неральную совокупность) проводили сопоставление 
части ЭИ с возможностью геокодирования места 
присасывания клеща с ЭИ без корректно заполнен-
ных данных о месте контакта с переносчиком. 

Для случаев КВЭ (A84) статистически значимых 
различий между массивами экстренных извещений 
с указанным и без указанного места инфицирова-
ния по полу (χ²=0,10; p=0,749), возрасту (U=2864,0; 
p=0,827), месяцам выявления заболевания (χ²=6,93; 
p=0,327) и МО регистрации (χ²=50,78; p=0,065) не 
выявлено. 

Для ЭИ о присасывании клещей (W57) отмечено 
умеренное смещение по полу и возрасту. Доля муж-
чин с данными, содержащими информацию о месте 
контакта с клещами (геокодируемые ЭИ), составляла 
53,5 % против 51,7 % в группе ЭИ без сведений о ме-
сте нападения клеща (негеокодируемые ЭИ); χ²=4,20; 
p=0,04. Медиана возраста существенно не различа-
лась и составила 42 и 43 года в геокодируемых и не-
геокодируемых ЭИ соответственно. Различия по ме-
сяцу обращения пострадавших от присасывания кле-
ща (χ²=17,87; p=0,06) и МО регистрации (χ²=988,86; 
p=0,086) статистически незначимы. Соответственно, 
часть ЭИ с возможностью геокодирования места на-
падения клеща / инфицирования можно считать до-
статочно репрезентативной для пространственного 
анализа эпидемиологической ситуации по приса-
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сыванию клещей и заболеваемости КВЭ населения 
Иркутской области в целом.

Расстояние между местом контакта с кле-
щами и местом регистрации (проживания) по-
страдавших и заболевших КВЭ. Установлено, что 
участки нападения клеща и предполагаемого зара-
жения КВЭ расположены на различном удалении 
от места проживания пациента (рис. 1). Отмечены 
случаи, когда человек подвергался нападению клеща 
на территории собственного приусадебного участка. 
В таких случаях столбец «Расстояние» заполнялся 
нулевыми значениями.

Отдельно анализировали случаи, в которых 
расстояние превышало границу статистических вы-
бросов (226,2 км для ЭИ о присасывании клеща и 
172,2 км для случаев КВЭ). Доля таких случаев со-
ставила 11,9 и 15,7 % от всех геокодированных изве-
щений соответственно (табл. 1). Подобные выбросы, 
как правило, связаны с туристическими поездками в 
другой регион, при которых участок инфицирования 
существенно удален от места проживания, что ис-
кажает оценку эпидемиологического риска для МО. 
Во всех этих случаях место экспозиции и житель-
ства различалось. Максимальные различия расстоя-
ний выявляли при инфицировании пострадавших в 

туристических зонах других субъектов Российской 
Федерации и зарубежных стран.

Совпадение участка контакта с клещами 
с местом жительства пострадавших от напа-
дения клещей и регистрации заболевших КВЭ. 
Сопоставление МО, в которых произошло нападение 
клеща, с местом жительства пострадавших от приса-
сывания (табл. 2) показало, что лишь в небольшом 
числе случаев эти районы совпадают. У подавляю-
щего большинства пострадавших контакт с клещом 
регистрировали за пределами района проживания, 
в том числе небольшая часть пациентов отмечала 
нападение клеща вне пределов Иркутской области 
(табл. 2).

Аналогичная картина прослеживается и для 
случаев подтвержденного КВЭ. Территориальное со-
впадение места жительства с предполагаемой терри-
торией инфицирования отмечено менее чем у трети 
заболевших. Более половины пациентов заразились 
в других МО Иркутской области, а каждый десятый 
случай инфицирования произошел за пределами  
региона.

Пространственное распределение мест ин-
фицирования заболевших КВЭ. Пространственный 
анализ эпидемиологического риска КВЭ выявил 

Рис. 1. Картографический анализ различий между местом нападения клеща / заражения КВЭ и местом проживания пострадавших от 
нападения клещей и заболевших КВЭ в Иркутской области в 2023–2024 гг.
Fig. 1. Cartographic analysis of discrepancies between the site of tick bite / TBE infection and the place of residence of individuals with tick 
bites and patients with tick-borne encephalitis in the Irkutsk Region, 2023–2024
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Таблица 1 / Table 1

Характеристика данных о расстоянии между участком  
нападения клеща / заражения КВЭ и местом проживания 

 (Иркутская область, 2023–2024 гг.)
Characteristics of distances between tick bite / TBE infection sites  

and place of residence (Irkutsk Region, 2023–2024)

Показатель
Indicator

Присасывание 
клещей (W57)

Tick bites (W57)

Заболевание 
КВЭ (A84)
TBE cases 

(A84)

Количество наблюдений, абс.
Number of observations, abs.

10383 89

Среднее расстояние, км
Mean distance, km

103,3 129,8

Стандартное отклонение, км
Standard deviation, km

247,5 330,6

Медиана расстояния, км
Median distance, km

33,0 23,4

Q1–Q3, км
Q1–Q3, km

13,0–98,3 3,7–71,0

Граница статистических выбросов 
(Q3+1,5·IQR), км
Statistical outlier limit (Q3+1,5·IQR), km

226,2 172,2

Число статистических выбросов, абс. (%)
Number of outliers, n (%)

1238 (11,9 %) 14 (15,7 %)

Максимум, км
Maximum, km

6114 2657,2

Таблица 2 / Table 2

Оценка совпадения участка нападения клеща и предполагаемого места заражения КВЭ с местом проживания пациентов  
и регистрации заболевания в Иркутской области за 2023–2024 гг.

Assessment of concordance between tick bite site / presumed TBE infection site and patients’ place of residence  
and case registration in the Irkutsk Region, 2023–2024

Показатель
Indicator

Категория
Category

Абс.
Abs.

% от геокодированных
% of geo-encoded

95 % ДИ
95 % CI

Присасывание клеща (W57)
Tick bites (W57)

Одно и то же МО
Same municipality

3077 29,6 % 28,7–30,5 

Разные МО
Different municipalities

6668 64,2 % 63,3–65,1 

За пределами области
Outside the region

638 6,1 % 5,7–6,6 

Заболевание КВЭ (A84) 
TBE cases (A84)

Одно и то же МО
Same municipality

27 30,3 % 21,8–40,5 

Разные МО
Different municipalities

53 59,5 % 49,2–69,1 

За пределами области
Outside the region

9 10,1 % 5,41–18,1 

существенные расхождения между традиционным 
подходом к регистрации и распределением пред-
полагаемых мест инфицирования КВЭ населения 
Иркутской области. Картографирование геокоди-
рованных данных (рис. 2) наглядно демонстрирует, 
что территории с очень высоким и высоким уровнем 
заболеваемости местного населения не совпадают с 
зонами наибольшей концентрации мест инфициро-
вания КВЭ.

Инфицирование происходило преимущественно 
в южной и центральной частях региона – на терри-
ториях с высокой антропогенной нагрузкой, в приго-

родных зонах крупных агломераций и на популярных 
рекреационных направлениях. Однако интенсивный 
показатель заболеваемости на этих территориях за-
частую фиксируется на среднем (1,4–3,4 на 100 тыс. 
населения) или низком (0–1,4 на 100 тыс. населения) 
уровне. 

Особого внимания заслуживают данные срав-
нительного анализа мест фактического заражения 
с показателями заболеваемости, агрегированны-
ми по МО. Геокодирование позволило выявить 
ряд административных территорий (Жигаловский, 
Зиминский, Нукутский, Ольхонский, Тулунский и 
Усть-Илимский районы), относящихся к МО, где све-
дения о случаях заболевания отсутствуют. Однако на 
этих территориях зафиксированы факты инфициро-
вания лиц, прибывших из других районов.

Уточнение статуса неэндемичных терри-
торий. Отдельно оценивали МО Иркутской обла-
сти, которые в настоящее время не входят в офи-
циальный перечень эндемичных по КВЭ (табл. 3). 
Пространственный анализ на основе сведений из 
ЭИ выявил существенные расхождения с данными 
традиционного учета по месту жительства. В част-
ности, выявлены эпидемиологические проявления 
местного природного очага КВЭ в Бодайбинском 
районе, тогда как в Нижнеилимском районе инфи-
цирование людей происходило за его пределами. 
Новый метод также позволил зафиксировать скры-
тые зоны риска и локальные контакты с перенос-
чиком в Мамско-Чуйском, Киренском и Катангском 
районах при отсутствии или спорадичности данных 
о регистрации случаев КВЭ согласно официальной 
статистике.

Сопоставление подходов к пространствен-
ному анализу эпидемиологического риска. В ходе 
исследования разработана и успешно апробирована 
технология пространственного анализа эпидемиоло-
гического риска заражения КВЭ и нападения клеща 
на основе геокодированных данных из ЭИ (более 
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Рис. 2. Территории предполагаемого инфицирования в сравнении с местом регистрации заболевших КВЭ и традиционным ранжиро-
ванием МО Иркутской области по среднему уровню заболеваемости населения за 2023–2024 гг. 

Fig. 2. Presumed infection sites compared with the place of registration of tick-borne encephalitis cases and the conventional ranking of ad-
ministrative districts of the Irkutsk Region by average incidence level in 2023–2024

Таблица 3 / Table 3

Эпидемиологическая характеристика МО Иркутской области, не входящих в перечень эндемичных по КВЭ (2023–2024 гг.)
Epidemiological characteristics of administrative territories of the Irkutsk Region which are not included  

in the list of tick-borne encephalitis-endemic areas (2023–2024)

Муниципальное образование
District 

Наличие или отсутствие эпидемиологических данных
Presence or absence of epidemiological data

КВЭ по месту жительства
TBE by place of residence

КВЭ по месту предполагаемого 
инфицирования

TBE by suspected site  
of infection

Укусы клещей  
по месту жительства
Tick bites by place of 

residence

Укусы клещей  
по месту выявления
Tick bites by place of 

detection

Бодайбинское
Bodaibinsky

+ + + +

Усть-Кутское
Ust-Kutsky

+ – + +

Нижнеилимское
Nizhneilimsky

+ – + –

Мамско-Чуйское
Mamsko-Chuysky

– – + +

Киренское
Kirensky

– – + +

Катангское
Katangsky

– – – +



90

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 2						      Оригинальные статьи

27 тыс. документов). Впервые на модели эндемич-
ного по КВЭ субъекта РФ использованы данные, 
накопленные после внедрения в практику подачи 
ЭИ не только на случаи заболевания клещевыми 
инфекциями, но и присасывания клещей к людям. 
Предлагаемый подход, основанный на геокодиро-
вании мест экспозиции на индивидуальном уров-
не, устранял ключевое ограничение традиционного 
пространственного анализа, связанное с привязкой 
случаев только к месту обращения за медицинской 
помощью. Такая комбинация детализированных 
данных и компьютерных методов пространственно-
го анализа позволяет создать основу для повышения 
адресности и эффективности профилактических 
мероприятий и актуализации перечня эндемичных 
территорий с учетом фактических мест инфици
рования.

Традиционный пространственный анализ за-
болеваемости клещевыми инфекциями базируется 
на агрегированных данных федеральной статистики 
и информационных бюллетеней, где случаи КВЭ и 
присасывания клеща регистрировали по месту обра-
щения за медицинской помощью [1]. Такой подход 
применяют в большинстве рутинных эпидемиоло-
гических исследований. Он обеспечивает простоту, 
наличие длительных временных рядов и сопостави-
мость показателей между регионами РФ [1, 2]. На 
основе тех же агрегированных административных 
данных выполняется ГИС-картографирование за-
болеваемости КВЭ и разработка нейросетевых и 
пространственно-временных моделей эпидемиоло-
гического риска [3, 5, 10–12]. Однако общим огра-
ничением таких работ остается территориальная 
привязка по месту проживания или обращения за 
медицинской помощью, а не по району фактическо-
го инфицирования.

Проблема несовпадения места проживания 
и места инфицирования. Совпадение МО участка 
экспозиции с местом проживания пациента не превы-
шает 31 % как по показателю присасывания клещей, 
так и для случаев КВЭ (табл. 2). При этом 64,2 % 
присасываний и около 60 % заболеваний КВЭ проис-
ходили за пределами МО проживания. Значительные 
медианные расстояния (23–33 км) между предпола-
гаемым местом присасывания / инфицирования КВЭ 
и местом жительства свидетельствовали о систем-
ном характере ошибки территориальной привязки и 
ее возможном влиянии на результаты традиционного 
описательного анализа и математического моделиро-
вания эпидемиологического риска. 

Проблема несовпадения территориальной при-
вязки заболевания и фактического места инфициро-
вания не является уникальной для российской си-
стемы эпидемиологического надзора. Еще в 1997 г. 
P. Zeman [13] одним из первых обратил внимание 
на эту проблему при картировании КВЭ и клеще-
вого боррелиоза в Чешской Республике. Автор па-
раллельно использовал для ГИС-анализа данные о 
предполагаемых участках инфицирования и о месте 

проживания пациентов и показал, что расстояние от 
места жительства до места контакта с переносчиком 
может достигать 3–4 км. Кроме того, автор исключил 
из анализа жителей крупных городов (в частности, 
Праги) в связи с их склонностью посещать удален-
ные рекреационные территории, что могло исказить 
результаты картирования.

S. Jore et al. [4] на основании опроса населения 
Скандинавских стран (Норвегия, Швеция, Дания) 
с помощью веб-сервиса установили, что большин-
ство нападений клещей происходило за пределами 
муниципалитета проживания респондента. Авторы 
выделили два профиля экспозиции: по месту жи-
тельства (преимущественно в менее урбанизирован-
ных территориях) и в посещаемых муниципалитетах 
(преимущественно для жителей пригородных зон). 
Согласованность наших данных (совпадение МО – 
около 30 %) с результатами скандинавского исследо-
вания представляется значимой, учитывая принци-
пиально различные источники данных.

В недавнем исследовании F. Dagostin et al. [3]
при построении общеевропейской модели прогнози-
рования риска КВЭ авторы для повышения точности 
были вынуждены исключить из анализа массив па-
циентов, инфицированных за рубежом или с неиз-
вестным местом экспозиции. Сам этот критерий ис-
ключения является наглядным отражением пробле-
мы пространственного смещения данных, которую 
количественно характеризует и решает наш подход 
к пространственному анализу риска заражения КВЭ. 
Более того, европейские ученые отдельно подчер-
кнули острую необходимость перехода к сбору эпи-
демиологических данных хотя бы на муниципаль-
ном уровне (NUTS-3/LAU) [3]. 

В этом контексте отечественная система 
санитарно-эпидемиологического надзора обладает 
уникальным потенциалом. Как показала наша рабо-
та, алгоритмическое геокодирование записей из ЭИ 
позволяет значительно более точно локализовать 
места контактов с клещами – вплоть до конкретных 
участков, снижая влияние систематических ошибок. 

Ранее в отечественной литературе расхождение 
места контакта с клещом и места регистрации слу-
чая изучали преимущественно на примере случаев, 
завезенных из других регионов и стран. В частности, 
Г.А. Данчинова и соавт. [14] определили долю таких 
случаев по данным обращений в центр клещевых 
инфекций в г. Иркутске. В отличие от этой работы, 
мы использовали сплошной массив ЭИ со всей тер-
ритории Иркутской области и проанализировали пе-
ремещение пострадавших не только из-за пределов 
субъекта, но и между МО внутри региона. Показано, 
что в малонаселенных МО северной части региона 
даже единичные случаи КВЭ формируют высокий 
интенсивный показатель, создавая искаженную кар-
тину высокого риска заражения.

Значение результатов для оценки эндемич-
ности территорий. Анализ неэндемичных МО 
(табл. 3) выявил различные сочетания наличия 
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или отсутствия регистрации КВЭ и присасываний 
клещей по месту проживания и по месту экспо-
зиции. Наиболее показательным является пример 
Бодайбинского района, расположенного в север-
ной части Иркутской области и в настоящее время 
не входящего в перечень эндемичных территорий. 
Установлено, что случаи заражения местного насе-
ления КВЭ связаны с присасыванием клещей непо-
средственно в границах муниципалитета.

В Нижнеилимском районе при наличии реги-
страции КВЭ по месту жительства пространствен-
ный анализ не выявил случаев инфицирования в 
границах самого муниципалитета – заражение жи-
телей происходило на территориях других районов. 
Противоположная ситуация отмечена в Катангском 
районе: по данным традиционного учета случаи на-
падения клещей среди местных жителей не фикси-
ровали, однако пространственный анализ по месту 
нападения клеща выявил факты контакта с перенос-
чиком на данной территории. Эти примеры наглядно 
демонстрируют способность разработанного метода 
выявлять скрытые зоны риска, не выявляемые при 
традиционном анализе.

Ограничения исследования. Необходимо отме-
тить, что на текущем этапе предлагаемый подход не 
может полностью заменить традиционный простран-
ственный анализ клещевых инфекций. Основным 
ограничением является неполнота записей в ЭИ, не 
позволявших провести геокодирование. Тем не ме-
нее объем собранной информации существенно пре-
восходил размеры выборок, использованных в ранее 
опубликованных работах по этому направлению 
[3, 13, 15]. Существенным источником системати-
ческой ошибки могут быть ошибки припоминания: 
пациенты могли неточно указывать место контакта с 
переносчиком [15, 16].

Двухлетний период наблюдения (2023–2024 гг.), 
использованный в нашем исследовании, также огра-
ничивал возможности анализа. Традиционные под-
ходы пространственного анализа остаются незаме-
нимыми для оценки долгосрочных трендов и меж-
региональных сравнений, тогда как предлагаемый 
нами метод обеспечивал более точное выделение 
территорий риска.

Предложения по совершенствованию си-
стемы надзора. В настоящее время ЕИАС 
Роспотребнадзора обеспечивает централизованный 
сбор ЭИ из всех субъектов Российской Федерации. 
Внедрение в эту систему функции автоматического 
геокодирования позволит привязывать каждый слу-
чай заболевания к территории фактического инфи-
цирования, независимо от того, в каком регионе был 
выявлен пациент.

Для реализации этой задачи в электронной фор-
ме ЭИ ЕИАС целесообразно закрепить обязательное 
стандартизированное поле «Предполагаемое место 
нападения клеща / инфицирования КВЭ» с возмож-
ностью указания географического места нападения 
клеща или инфицирования КВЭ (населенный пункт, 

урочище, садоводческое товарищество, лесной мас-
сив) в свободной форме. 

При наличии точного адреса возможно автома-
тизированное получение координат на этапе ввода 
данных в случае использования интегрированного 
сервиса нормализации и автодополнения адресов 
(например, DaData).

При отсутствии точного адреса (например, опи-
сания «в лесу за деревней» или «на 5-м километре 
тракта») предлагается реализовать в ЕИАС центра-
лизованный модуль обработки таких текстовых дан-
ных. Используя технологии обработки естественно-
го языка (в том числе большие языковые модели), 
он сможет автоматически извлекать географические 
указания и сопоставлять их с наиболее вероятными 
координатами по обученной модели на размеченных 
данных экстренных извещений. 

Накопление геокодированных данных о местах 
экспозиции и их интеграция с ГИС-слоями средовых 
факторов (вегетационными индексами, рельефом, 
климатом, плотностью населения) создают основу 
для формирования более точных предиктивных мо-
делей эпидемиологического риска, учитывающих 
фактические места контакта с переносчиком. 

Однако для комплексной оценки и модели-
рования эпидемиологической ситуации недо-
статочно включать в анализ только данные ЭИ. 
Геокодированные точки нападения клеща и инфици-
рования КВЭ необходимо сопоставлять с результа-
тами энтомологического мониторинга и лаборатор-
ной диагностики – результатами ПЦР-исследования 
клещей (флаговые учеты, определение зараженно-
сти), а также генетическим секвенированием для от-
слеживания филогеографии возбудителей [8, 9, 17]. 
Такое объединение эпидемиологических, экологи-
ческих и лабораторных данных позволит проводить 
более объективное районирование территорий и це-
ленаправленно планировать профилактические ме-
роприятия.

Практическим результатом создания такой си-
стемы может стать открытый, постоянно обновляе-
мый ГИС-сервис визуализации эпидемиологическо-
го риска клещевых инфекций, адаптированный для 
широкого круга пользователей. Доведение информа-
ции до населения о реальном риске инфицирования 
и мерах профилактики позволит повысить привер-
женность вакцинации и использованию средств ин-
дивидуальной защиты. 

Таким образом, разработана технология про-
странственного анализа риска заражения клещевы-
ми инфекциями, основанная на индивидуальных 
данных о месте контакта с клещами и месте реги-
страции случая присасывания клеща или заболева-
ния пациента. Технология включает геокодирование, 
статистическую оценку репрезентативности выбор-
ки, ГИС-картографирование обработанных данных 
и позволяет повысить точность оценки риска зара-
жения на уровне МО. Предлагаемый подход позво-
ляет реализовать новые возможности отечественной 
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системы государственной регистрации случаев кон-
такта с переносчиками клещевых инфекций.
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И.Б. Захарова, П.Р. Чирсков, М.В. Бартенева, А.В. Топорков

Геномная характеристика и филогения штамма Burkholderia pseudomallei И-16,  
возбудителя первого диагностированного заносного случая мелиоидоза в России

Волгоградский научно-исследовательский противочумный институт, Волгоград, Российская Федерация

Цель работы – выявление генетических особенностей и определение филогенетических связей штамма 
Burkholderia pseudomallei И-16, выделенного из секционного образца в Иркутской области в 2024 г. при слу-
чае летального молниеносного мелиоидоза, завезенного из Таиланда. Материалы и методы. Молекулярно-
генетический анализ генома B. pseudomallei И-16 в сравнении с 34 геномами из публичных баз данных прово-
дили с использованием ресурсов PubMLST, IslandViewer 4, NGphylogeny и iTOL v6. Результаты и обсуждение. 
Показано, что B. pseudomallei И-16 относится к достаточно редкому и ограниченно распространенному сиквенс-
типу ST23. Филогенетический анализ на основании анализа конкатенированных последовательностей схемы  
cgMLST показал кластеризацию B. pseudomallei И-16 в одну кладу со штаммами из Таиланда, Лаоса и Камбоджи; 
ближайшие штаммы DR10212A и 708а таиландского происхождения отличались от И-16 соответственно на 820 и 
958 локусов основного генома. В составе генома B. pseudomallei И-16 обнаружены одна вероятная интегрирован-
ная плазмида и три профага. Проведенный анализ наличия вариабельно присутствующих у возбудителя мелиои-
доза факторов вирулентности на предсказанных у B. pseudomallei И-16 MGEs показал наличие пар «эффектор –  
иммунитет» – T6SS-связанного эффектора TOX-REase-5 и нейтрализующего его белка, ДНК-дезаминазного ток-
сина DddA и нейтрализующего белка CdiI. Кроме того, обнаружены кластеры генов T6SS и T4SS, эффекторы 
T3SS HrpK и ChbP, гены фактора вирулентности TspB и токсина Zot, адгезинов семейства YadA – BoaA и BpaС, 
дельта-токсина семейства Cry8Ea1 и его секреторного белка VirK, гены белка секреции/активации гемолизина 
семейства ShlB/FhaC/HecB и нитевидного гемагглютинина fhaB3. Таким образом, у исследованного штамма 
B. pseudomallei И-16 в геноме имеется достаточно представительный дополнительный набор генов факторов ви-
рулентности, приобретенных путем горизонтального переноса, что является наиболее вероятной причиной его 
высокой вирулентности. 
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I.B. Zakharova, P.R. Chirskov, M.V. Barteneva, A.V. Toporkov
Genomic Characteristics and Phylogeny of the Burkholderia pseudomallei I-16 Strain,  
the Causative Agent of the First Imported Case of Melioidosis in Russia
Volgograd Plague Control Research Institute, Volgograd, Russian Federation

Abstract. The aim of this study was to identify genetic features and determine the phylogenetic relationships of 
Burkholderia pseudomallei I-16 strain, isolated from post-mortem sample in Irkutsk Region in 2024 from a case of flash 
lethal melioidosis imported from Thailand. Materials and methods. Molecular-genetic analysis of the B. pseudomallei 
I-16 genome was performed in comparison with 34 genomes from public databases using PubMLST, IslandViewer 4, 
NGphylogeny, and iTOL v6. Results and discussion. B. pseudomallei I-16 was assigned to the rather rare and geographi
cally restricted sequence type ST23. Phylogenetic analysis based on the core genome concatenated sequences showed 
clustering of B. pseudomallei I-16 in a single clade with strains from Thailand, Laos, and Cambodia; the closest strains, 
DR10212A and 708a of Thailand origin, differed from I-16 by 820 and 958 core genome loci, respectively. One probable 
integrated plasmid and three prophages were detected in the B. pseudomallei I-16 genome. Analysis of variably present 
B. pseudomallei virulence factors on the predicted MGEs of B. pseudomallei I-16 revealed the effector-immunity pairs: 
the T6SS-linked effector TOX-REase-5 and its neutralizing protein, the DNA deaminase toxin DddA and the neutralizing 
protein CdiI. In addition, clusters of the T6SS and T4SS genes, the T3SS effectors HrpK and ChbP, the genes encoding 
the virulence factor TspB and the Zot toxin, the YadA family adhesins BoaA and BpaC, the delta-toxin of the Cry8Ea1 
family and its secretory protein VirK, the genes encoding the hemolysin secretion/activation protein ShlB/FhaC/HecB, 
and the filamentous hemagglutinin fhaB3 were detected. This indicates that the I-16 strain possesses a sufficiently repre-
sentative additional set of virulence factor genes acquired through horizontal transfer, which is the most likely cause of 
the high virulence of the B. pseudomallei I-16 strain.
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Мелиоидоз – инфекционное заболевание с высо-
кой летальностью людей и многих видов животных. 
Возбудитель мелиоидоза – грамотрицательная са-
профитическая бактерия Burkholderia pseudomallei, 
естественной средой обитания которой являются 
влажные почвы тропических и субтропических поя
сов, и ее ареал постоянно расширяется. За послед-
ние 10 лет список эндемичных по мелиоидозу стран 
пополнился 12 новыми странами Африки, Азии, 
Океании и Америки, в том числе США [1]. Остается 
открытым вопрос – в какой степени это отражает 
усиление надзора, улучшение лабораторных ресур-
сов и методов обнаружения B. pseudomallei или это 
действительно расширение эндемичных территорий, 
обусловленное, в том числе, климатическим факто-
ром. B. pseudomallei относится к II группе патоген-
ности (опасности), а мелиоидоз включен в перечень 
инфекционных болезней, требующих проведения 
мероприятий по санитарной охране территории 
Российской Федерации.

Уровень заболеваемости мелиоидозом в эн-
демичных регионах колеблется от 5,4 до 50,2 на 
100 тыс. населения. Во время муссонных дождей, 
с количеством осадков выше среднего, заболевае-
мость увеличивается. Наблюдается значительный 
рост количества завозных случаев мелиоидоза в 
страны умеренного климата [2]. 

Инкубационный период заболевания варьирует-
ся в пределах 21 дня (в среднем 9 дней), при высо-
кой инфицирующей дозе имеет продолжительность 
менее суток, но может быть и весьма длительным, 
инфекция может протекать латентно [3]. Наиболее 
длительный подтвержденный период от заражения 
до манифестации – 29 лет [4]. Постинфекционного 
иммунитета нет, возможно повторное заражение; эф-
фективной вакцины против мелиоидоза в настоящее 
время не существует. 

Для мелиоидоза характерно многообразие кли-
нических проявлений – от локализованной инфек-
ции, хорошо поддающейся лечению, до молние-
носной септической формы с летальностью более 
90 %. Степень тяжести мелиоидоза, как и любой 
инфекции, во многом определяется исходным со-
стоянием хозяина и индивидуальными свойствами 
штамма возбудителя. На сегодняшний день извест-
но, что и глобальная, и региональные популяции 
B. pseudomallei отличаются значительным гене-
тическим разнообразием. Недавнее исследование 
популяции B. pseudomallei высокоэндемичного по 
мелиоидозу северо-востока Таиланда показало, что 
из 15 237 генов пангенома только 5577 генов при-
сутствовали у всех штаммов, в то время как 9660 
являлись аксессорными и составляли вариабельную 

часть пангенома [5]. Такое генетическое разнообра-
зие определяет различный уровень вирулентности 
разных штаммов возбудителя мелиоидоза и во мно-
гом обусловлено приобретением геномных островов 
(GIs), а также других генетических элементов по-
средством горизонтального переноса.

Целью работы являлось выявление генетиче-
ских особенностей и определение филогенетических 
связей штамма B. pseudomallei И-16, выделенного из 
секционного образца в Иркутской области в 2024 г. 
при случае летального молниеносного мелиоидоза, 
занесенного из Таиланда.

Материалы и методы

Исследована геномная последовательность 
штамма B. pseudomallei И-16, поступившего в 
Референс-центр по мониторингу за возбудите-
лями мелиоидоза и сапа (ФКУЗ Волгоградский 
научно-исследовательский противочумный ин-
ститут Роспотребнадзора) из ФКУЗ Иркутский 
научно-исследовательский противочумный институт 
Роспотребнадзора. Шотган полногеномный сиквенс 
(WGS) штамма B. pseudomallei И-16 получен с ис-
пользованием технологии секвенирования Illumina 
MiSeq, сборка на уровне скаффолдов методом SPAdes 
v.4.1.0, покрытие – 450x, полнота – 99,29 %, аннота-
ция – PGAP NCBI v.6.10 (https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/datasets/genome/GCA_ 049892265.1/), доступен в 
базах данных под номерами vnip002731 (VGARus) и 
JBNEQC000000000.1 (GenBank NCBI). 

Внутривидовое типирование проводили по 
схемам B. pseudomallei MLST [6] и cgMLST [7], 
выравнивание конкатенированных последователь-
ностей и анализ полученных данных осуществляли 
при помощи геномного компаратора [8] с исполь-
зованием инструментария базы данных PubMLST 
(https://pubmlst.org). Филогенетические связи штам-
ма B. pseudomallei И-16 определяли путем сравни-
тельного анализа WGS 32 штаммов B. pseudomallei 
из базы данных PubMLST, в том числе 17 штаммов 
из Таиланда (id: 510, 520, 6045-6058, 6060-6075, 
6121, 7616) и по 5 штаммов из Вьетнама (id: 3387-
3389, 4983 и 4984), Лаоса (id: 1133, 1134, 1136, 4982 
и 1162) и Камбоджи (id: 7403, 7438, 7457, 7489 и 
7477). Перечисленные штаммы выбраны на основа-
нии предварительного анализа матрицы расстояний 
(не более 1750 SNP) между геномами штамма И-16 
и более 100 штаммов из базы данных PubMLST. 
Поскольку в базе данных PubMLST отсутствова-
ли WGS штаммов B. pseudomallei сиквенс-типа 
ST23, выборка была дополнена WGS двух штам-
мов этого сиквенс-типа из базы данных GenBank 
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NCBI (AWEO00000000.1 и NZ_CIAY00000000.1). 
Филогенетический анализ проводили методом мак-
симального правдоподобия с интеллектуальным вы-
бором модели по алгоритму PhyML+SMS (параметры 
по умолчанию, бутстрэп 100) на основании конкате-
нированных последовательностей схемы cgMLST, 
с использованием веб-сервиса NGPhylogeny (https://
ngphylogeny.fr/). Филогенетическое дерево визуали-
зировали с использованием онлайн-инструментария 
«Интерактивное древо жизни» (iTOL v6) (https://itol.
embl.de/tree/). Поиск GIs проводили с использовани-
ем интерфейса для вычислительной идентификации 
и визуализации геномных островов IslandViewer 4 [9] 
на основании комбинации двух методов прогнозиро-
вания мобильных генетических элементов (MGE): 
SIGI-HMM (анализ частоты использования кодонов 
с применением скрытой марковской модели, HMM) 
и IslandPath-DIMOB (анализ ряда общих характери-
стик GIs, таких как аномальный состав последова-
тельностей или наличие генов, функционально свя-
занных с мобильными элементами).

Результаты и обсуждение

Общая характеристика генома. Размер WGS 
штамма B. pseudomallei И-16 составил 7,389 м.п.н., 
что несколько превышает размер референтного ге-

нома штамма B. pseudomallei К96243 (7,248 м.п.н.), 
соответственно у штамма И-16 присутствует боль-
ше кодирующих последовательностей в сравнении 
с К96243 – 6724 и 6508. GC-содержание составило 
68 %, что является стандартным показателем для 
возбудителя мелиоидоза. 

Мобильные генетические элементы. При 
анализе генома штамма И-16 и, для сравнения, ре-
ферентного генома штамма К96243 на присутствие 
GIs обнаружено, что использованный инструмент 
IslandViewer предсказывал большее количество 
GIs, чем ранее сообщалось для B. pseudomallei 
К96243 [10]. Эта особенность отмечалась и в другом 
исследовании [11]. Таким образом, не все предска-
занные последовательности являются GIs. 

У исследованного штамма предсказана 31 по-
следовательность с признаками приобретения в 
результате горизонтального переноса размером от 
4,032 до 78,372 т.п.н., в том числе 21, предположи-
тельно локализованная на хромосоме 1, и 10 – на 
хромосоме 2. Поскольку сборка исследованного 
генома штамма B. pseudomallei И-16 находилась 
на уровне скаффолдов, точная хромосомная лока-
лизация предсказанных MGE оказалась невозмож-
ной. Во избежание потерь выравнивание проводили 
только с хромосомой 1 референтного генома штамма 
B. pseudomallei К96243 (рис. 1). 

Рис. 1. Выравнивание предсказанных 
MGEs относительно хромосомы 1  
референтного генома B. pseudomal-
lei K96243

Fig. 1. Alignment of predicted MGEs 
against chromosome 1 of the B. pseudo-
mallei K96243 reference genome
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Анализ генного контента обнаруженных MGE 
показал, что один из них, вероятно, является ин-
тегрированной плазмидой размером 9,603 т.п.н., 
несущей гены плазмидного ориджина реплика-
ции ParAВ и тирозиновой рекомбиназы/интегра-
зы (ACPYIY_19450-19455 и ACPYIY_19425). Еще 
8 предсказанных MGE в качестве генов мобильно-
сти содержали только тирозиновую рекомбиназу/
интегразу. Один из этих элементов (14,67 т.п.н.) со-
держит гены обратной транскриптазы (drt3b и drt3a), 
еще один (15,596 т.п.н.) – гены белков, содержащего 
домен Toll/интерлейкина-1 (TIR) (ACPYIY_07550) 
и макродомен-содержащего белка, часто анноти-
руемый как Sir2-подобный белок (ACPYIY_07545). 
Недавно было показано, что TIR и макродомен-
содержащие белки участвуют в бактериальном имму-
нитете против бактериофагов, являясь компонента-
ми антифаговой системы защиты Thoeris [12]. MGE 
размером 4,958 т.п.н. содержит компоненты системы 
доставки токсичного эффектора в соседние бактери-
альные и/или эукариотические клетки посредством 
системы секреции T6SS [13]: эффектор, содержащий 
домен TOX-REase-5 (ACPYIY_18135), шаперон и 
белок PAAR (ACPYIY_15900 и ACPYIY_15905), им-
мунные белки семейства Imm52 (ACPYIY_15920 и 
ACPYIY_18140). MGE размером 20,314 т.п.н. содер-
жит кластер генов T6SS (tssG, tssF, tssE, tssC, tssB, 
tssJ, tssK).

Два MGE размером 20,842 и 57,569 т.п.н. со-
держали, наряду с генами гипотетических про-
теинов, гены метаболизма нуклеиновых кислот – 
C-концевого домена DnaB-подобной хеликазы, 
нескольких ДНК и РНК полимераз, лигазы, фосфо-
диэстеразы (ACPYIY_18650, ACPYIY_18660-18685, 
ACPYIY_18695, ACPYIY_18700, ACPYIY_18710) 
и набор генов, связанных с репарацией и моди-
фикацией ДНК (ACPYIY_20040, ACPYIY_20055, 
ACPYIY_20120, ACPYIY_20125, ACPYIY_20175, 
ACPYIY_20180, ACPYIY_20240, ACPYIY_20245). 
Еще один элемент (8,16 т.п.н.) полностью кодиру-
ет гипотетические протеины. Элемент размером 
61,734 т.п.н. содержит в своем составе набор фаго-
вых белков (ACPYIY_18825-18905), то есть является 
профагом. 

Предсказанный MGE размером 13,038 т.п.н., 
ген мобильности которого аннотирован как протеин 
семейства рекомбиназ, вероятно, является профагом 
нитевидного фага, поскольку содержит гены фактора 
инициации фаговой репликации (ACPYIY_05020), 
белка семейства фактора вирулентности TspB 
Neisseria meningitidis (virulence factor TspB C-terminal 
domain-related protein, ACPYIY_05005) и белка, со-
держащего домен токсина zonular occludens (Zot) 
(ACPYIY_04995). TspB являются минорными белка-
ми оболочки нитевидных фагов, ответственными за 
связывание с бактериальными пилями IV типа [14]. 
Zot, впервые обнаруженный у токсигенных штаммов 
Vibrio cholerae и кодируемый нитевидным фагом 
CTXΦ, индуцирует сигнальный каскад, контроли-

рующий плотные контакты эпителиальных клеток, 
облегчая проникновение бактерии в глубокие слои 
тканей [15].

Еще один вероятный профаг размером 
46,227 т.п.н., помимо генов рекомбиназы и кла-
стера генов фаговых белков (ACPYIY_11175 и 
ACPYIY_11100-11120), содержит гены двух систем 
токсин/антитоксин – HicAB и BrnTA (ACPYIY_11150-
11155 и ACPYIY_11130-11135). 

Пять элементов размером от 17,755 до  
78,372 т.п.н. содержат наряду с интегразой многочис-
ленные транспозазы различных семейств. Три из этих 
элементов (17,755; 41,784 и 78,372 т.п.н.) содержат 
кластеры генов ABC-транспортеров (ACPYIY_18975-
18980, ACPYIY_27200-27215 и ACPYIY_23795-
23810). В составе самого большого вероятного 
транспозона (78,372 т.п.н.) также обнаружен кла-
стер генов жгутиковых белков (ACPYIY_23665-
23680), адгезин-автотранспортер семейства YadA – 
BpaС (ACPYIY_23690) и тримерный белок наруж-
ной мембраны TolC, участвующий у грамотрица-
тельных бактерий в оттоке различных субстратов 
(ACPYIY_01335). Еще один MGE (27,395 т.п.н.) 
дополнительно содержит интегразу/транспозазу/ре-
комбиназу типа DDE (ACPYIY_01520), 6 транспозаз 
семейств IS3, IS30 и IS110, а также ген адгезина авто-
транспортера BoaB (ACPYIY_01590). MGE размером 
21,269 т.п.н. несет ген периплазматического белка 
VirK, участвующего у энтеробактерий в эффективной 
секреции токсинов, рядом с которым расположен ген 
дельта-токсина семейства Cry8Ea1 (ACPYIY_26090 
и ACPYIY_26095). 

У 7 предсказанных элементов размером от 5,392 
до 32,524 т.п.н. гены мобильности представлены 
транспозазами различных семейств. Транспозоны 
(Tn) (13,891 и 25,287 т.п.н.) содержат системы рест
рикции/модификации первого типа (ACPYIY_31110-
31120 и ACPYIY_28435-28440). Tn (25,531 т.п.н.) 
несут кластеры генов T6SS (ACPYIY_10405-10425 
и ACPYIY_10375-10380) и T4SS (ACPYIY_10365-
10370), Tn (17,089 и 5,392 т.п.н.) – эффекторы T3SS 
HrpK, ChbP (ACPYIY_17005, ACPYIY_16990) и BopC 
(ACPYIY_14365) соответственно. Tn (5,664 т.п.н.) 
содержит преимущественно гены гипотетических 
протеинов. В составе Tn (32,524 т.п.н.) присутству-
ют гены белка секреции/активации гемолизина се-
мейства ShlB/FhaC/HecB (ACPYIY_29635), ните-
видного гемагглютинина fhaB3 (ACPYIY_29650), 
системы контактно-зависимого ингибирования 
роста (CDI) (ACPYIY_29665 и ACPYIY_29645) – 
ДНК-дезаминазный токсин DddA, катализирующий 
превращение цитозина в урацил в двухцепочечной 
ДНК, и белок иммунитета CdiI, позволяющий избе-
гать аутоингибирования. 

Здесь необходимо отметить, что резистентные 
к DddA клетки накапливают мутации, потенциаль-
но способствующие приобретению устойчивости к 
антибиотикам [16]. Кроме того, CDI-системы спо-
собны индуцировать высокий уровень устойчивых 
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к антибиотикам персистирующих клеток [17]. Также 
следует отметить, что нитевидный гемагглютинин 
FhaB у B. pseudomallei может присутствовать в не-
скольких вариантах – основной FhaB и три варианта 
дополнительных, для одного из которых – FhaB3 – 
была показана роль в повышенной вирулентности 
B. pseudomallei. Штаммы, несущие в дополнение 
к основному гену fhaB (аннотируется как протеин 
семейства инозитолполифосфаткиназа) ген fhaB3, 
статистически достоверно вызывали бактериемию 
в два раза чаще, но без значимой связи с септиче-
ским шоком [18]. У штамма B. pseudomallei И-16 об-
наружены два варианта нитевидного гемагглютини-
на – основной FhaB (ACPYIY_03705) и упомянутый 
выше дополнительный FhaB3.

Среди 8 предсказанных последовательностей с 
признаками внешнего происхождения, у которых от-
сутствуют гены, обеспечивающие мобильность, об-
наружен элемент размером 6,569 т.п.н., несущий ген 
протеина семейства Sir2 (ACPYIY_15145) – второ-
го компонента бактериальной антифаговой иммун-
ной системы Thoeris. Последовательность разме-
ром 7,396 т.п.н. содержит адгезин-автотранспортер 
семейства YadA – BoaA (ACPYIY_17260), элемент 
размером 5,645 т.п.н. – систему токсин/антиток-
син IV типа AbiEi (ACPYIY_31205-3510), размером 
7,051 т.п.н. – эффектор T6SS семейства BTH_I2691 
(ACPYIY_13885), размером 11,499 т.п.н. – гены 
гликозил-, метил-, ацил- и тимидилтрансфераз 

(ACPYIY_04545-04565 и ACPYIY_04515), два эле-
мента (11,498 и 9,902 т.п.н.) – гены нуклеоидассоции
рованных белков семейства H-NS (ACPYIY_24315 и 
ACPYIY_24295). К этой же группе последователь-
ностей относится кластер генов биосинтеза и экс-
порта капсульного полисахарида, обозначенный ра-
нее GI9 [10], размером 24,547 т.п.н.

Мультилокусное сиквенс-типирование и фи-
логенетический анализ. Штамм B. pseudomallei 
И-16 относится к сиквенс-типу ST23. В базе данных 
PubMLST представлено всего 9 штаммов сиквенс-
типа ST23, выделенных от больных мелиоидозом и 
из почвы исключительно в Таиланде. То есть ST23 –  
достаточно редкий и ограниченно распространенный 
сиквенс-тип. Типирование по схеме cgMLST показа-
ло, что исследованный штамм содержит известные 
аллели, но в новой комбинации, и относится к ранее 
неизвестному cgST. 

Филогенетический анализ на основании анали-
за конкатенированных последовательностей схемы 
cgMLST методом максимального правдоподобия 
показал кластеризацию B. pseudomallei И-16 в одну 
кладу со штаммами из Таиланда, Лаоса и Камбоджи 
(бутстрэп 100) (рис. 2). 

Анализ матрицы расстояний показал достаточно 
высокий показатель отличия между B. pseudomallei 
И-16 и ближайшими штаммами DR10212A (id 7616) 
и 708а таиландского происхождения, составивший 
820 и 958 локусов соответственно (таблица). 

Рис. 2. Филогенетические связи штам-
ма B. pseudomallei И-16 и 34 штаммов 
B. pseudomallei из Таиланда, Вьетнама, 
Лаоса и Камбоджи, установленные 
методом максимального правдоподо-
бия на основании анализа конкатени-
рованных последовательностей схемы 
cgMLST 

Fig. 2. Phylogenetic relations of B. pseu
domallei I-16 and 34 B. pseudomallei 
strains from Thailand, Vietnam, Laos, 
and Cambodia, identified applying maxi-
mum likelihood algorithm, based on the 
analysis of cgMLST concatenated se-
quences
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Таким образом, в составе генома B. pseudomallei 
И-16 обнаружены одна вероятная интегрированная 
плазмида и три профага. Исследований, определяю-
щих корреляцию наличия и количества профагов с 
вирулентностью штаммов B. pseudomallei, в доступ-
ной литературе не обнаружено, однако в недавно 
опубликованной работе P. Khrongsee et al. [19] упо-
минается, что в штаммах, выделенных от людей и жи-
вотных, наблюдалась более высокая частота профа-
гов, чем у штаммов, выделенных из почвы. Причем у 
высоковирулентных штаммов B. pseudomallei 1026b 
и BGR, выделенных от больных с сепсисом, выявле-
но по 3 профага [19]. Проведенный анализ наличия 
вариабельно присутствующих у возбудителя мелиои
доза факторов вирулентности на предсказанных у 
B. pseudomallei И-16 MGEs показал присутствие 
пар «эффектор – иммунитет» – T6SS-связанного эф-
фектора TOX-REase-5 и нейтрализующего его белка 
(для гомологов этой системы показана роль в виру-
лентности Yersinia pseudotuberculosis [20]), ДНК-
дезаминазного токсина DddA и нейтрализующего 
белка CdiI. Кроме того, обнаружены кластеры генов 
T6SS и T4SS, эффекторы T3SS HrpK и ChbP, гены 
фактора вирулентности TspB и токсина Zot, адгези-
нов семейства YadA – BoaA и BpaС, дельта-токсина 
семейства Cry8Ea1 и его секреторного белка VirK, 
гены белка секреции/активации гемолизина семей-
ства ShlB/FhaC/HecB и нитевидного гемагглютини-
на fhaB3. То есть у исследованного штамма И-16 в 
геноме имеется достаточно представительный до-
полнительный набор генов факторов вирулентности, 
приобретенных путем горизонтального переноса, 
что является наиболее вероятной причиной высокой 
вирулентности штамма B. pseudomallei И-16. 
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Выявление новых особенностей структуры генома нетоксигенных штаммов  
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Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб», Саратов, Российская Федерация

Цель исследования – сравнительный анализ структуры и распространенности генов патогенности, лекар-
ственной устойчивости и персистенции среди природных нетоксигенных штаммов Vibrio cholerae биовара Эль 
Тор с генотипом ctxAB–tcpA+. Материалы и методы. Проанализированы полные геномы 73 токсигенных и 
33 нетоксигенных штаммов холерных вибрионов с помощью методов мультилокусного сиквенс-типирования в 
онлайн-сервисе MLST2.0 на платформе CGE (Center Genomic Epidemiology) и филогенетического анализа с при-
менением программы MrBayes v.3.2.7a. Результаты и обсуждение. Выявлены новые геномные особенности при-
родных нетоксигенных штаммов V. cholerae Эль Тор с генотипом ctxAB−tcpA+, относящихся к филогенетической 
линии L3. Установлено, что по ST-типу, наличию мобильных элементов ICE и VSP-II, аллельному профилю генов 
патогенности (tcpA, rtxA) и лекарственной устойчивости (gyrA и parC), а также присутствию гена VC2346 ряд 
штаммов из этой группы имели значительное генетическое сходство с токсигенными и были, видимо, производ
ными типичных или генетически измененных штаммов возбудителя холеры. Филогенетический анализ подтвер-
дил явную генетическую близость этих изолятов с токсигенными и показал их принадлежность к филогенети-
ческой линии эпидемически опасных штаммов, а именно к L2. Таким образом, среди природных нетоксигенных 
холерных вибрионов Эль Тор ctxAB−tcpA+ обнаружены штаммы с генетическими маркерами возбудителя холеры, 
что указывает на их происхождение от этих штаммов и свидетельствует о необходимости разработки диагности-
ческих средств для дифференциации нетоксигенных штаммов с разным патогенным потенциалом.
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Abstract. The aim of the study was to comparatively analyze the structure and prevalence of pathogenicity, drug 
resistance, and persistence genes among non-toxigenic Vibrio cholerae O1 strains, biovar El Tor ctxAB−tcpA+. Materials 
and methods. Nucleotide sequences of whole genomes were assessed for 73 toxigenic and 33 non-toxigenic strains of 
cholera vibrios applying multilocus sequence typing of the strains using the MLST 2.0 online service on CGE (Center 
Genomic Epidemiology) platform and phylogenetic analysis using MrBayes v.3.2.7a. Results and discussion. New 
genomic features of non-toxigenic V. cholerae El Tor strains with the ctxAB−tcpA+ genotype, belonging to the L3 phy-
logenetic lineage, have been identified. Significant genetic differences were revealed between ctxAB−tcpA+ strains from 
L3 line. It has been established that, based on ST type, the presence of ICE and VSP-II mobile elements, the allelic profile 
of pathogenicity genes (tcpA, rtxA) and drug resistance genes (gyrA and parC), the presence of the VC2346 gene, a num-
ber of non-toxigenic strains are substantially genetically similar to toxigenic strains and are, presumably, derivatives of 
typical or genetically modified V. cholerae strains. Phylogenetic analysis has confirmed the pronounced genetic similatity 
of those isolates to toxigenic strains and demonstrated their affiliation to the phylogenetic lineage of epidemically dan-
gerous strains, namely, L2. Thus, among the non-toxigenic cholera vibrios biovar El Tor ctxAB−tcpA+, strains with genetic 
markers of the cholera pathogen have been found, which indicates that they originated from toxigenic ones and that there 
is a need to develop diagnostic tools for differentiating non-toxigenic strains with different pathogenic potential.
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Холерные вибрионы серогруппы O1 биовара 
Эль Тор включают токсигенные и нетоксигенные 
штаммы, относящиеся к разным филогенетическим 
линиям. Токсигенные штаммы Vibrio cholerae O1 
Эль Тор, вызвавшие 7-ю пандемию холеры, принад-
лежат к филогенетической линии L2 [1]. Вследствие 
нестабильности их генома на современном этапе 
пандемии широкое распространение получили при-
родные генетические измененные штаммы, или ге-
новарианты возбудителя, отличающиеся от типич-
ных штаммов присутствием в геномах различных 
аллелей ключевых генов патогенности, пандемич-
ности и персистенции [2, 3]. Для них характерны 
такие аллели генов ctxB, tcpA, rtxA, кодирующих 
ключевые и дополнительные факторы патогенно-
сти (B-субъединицу холерного токсина, основной 
белок токсин-корегулируемых пилей, или TCP – от 
toxin-coregulated pilus, и цитотоксин MARTX – от 
multifunctional autoprocessing repeats-in toxin), как 
ctxB1 или ctxB7, tcpACIRS101 и rtxA4, а также остров 
пандемичности VSP-II (от Vibrio seventh pandemic 
island) с протяженной делецией, включающей 21 ген 
[4–7]. Кроме того, геноварианты имеют различный 
спектр лекарственной устойчивости вследствие при-
обретения через горизонтальный перенос интегра-
тивного конъюгативного элемента ICE (от integrative 
conjugating element) с генами резистентности, а так-
же мутаций в хромосомных генах gyrA (G248T) и 
parC (С254T), кодирующих топоизомеразы II (ДНК-
гиразу) и IV, что привело к появлению устойчивости 
к налидиксовой кислоте [8, 9]. 

В отличие от токсигенных, нетоксигенные штам-
мы V. cholerae O1 Эль Тор с генотипом ctxAB−tcpA+, 
содержащие в геноме остров патогенности VPI-1 c 
генами tcpA-F, кодирующими TCP, по генетической 
номенклатуре ветвей эволюции относятся к филоге-
нетической линии L3 [1]. Эти штаммы, широко рас-
пространенные в поверхностных водоемах России, 
не способны вызывать эпидемии холеры, но могут 
быть причиной спорадических случаев и локальных 
вспышек острых кишечных инфекций [10, 11]. При 
определении нами ранее филогенетических связей 
между разными группами холерных вибрионов было 
показано, что ряд природных нетоксигенных штам-
мов с генотипом ctxAB−tcpA+ оказались генетически 
близки к токсигенным [12–14]. Кроме того, недавно 
выявлено, что спонтанные мутанты токсигенных 
штаммов, утратившие гены холерного токсина, отно-
сятся к филогенетической линии L2, как и токсиген-
ные [15]. Эти факты ставят вопрос о необходимости 
более детальных исследований природных нетокси-
генных штаммов, поскольку имеющаяся информация 
о распространении среди них других генов, коди-
рующих важнейшие свойства холерных вибрионов, 
а также об их принадлежности к филогенетическим 
линиям является недостаточно полной [13–16]. 

Цель исследования – сравнительный анализ 
структуры и распространенности генов патогенно-
сти, лекарственной устойчивости и персистенции 
среди природных нетоксигенных штаммов V. chole
rae О1 биовара Эль Тор с генотипом ctxAB–tcpA+. 

Материалы и методы

В работе использовали нуклеотидные последо-
вательности полных геномов 73 токсигенных и 33 не-
токсигенных штаммов V. cholerae биовара Эль Тор, 
полученных из базы NCBI GenBank (90 штаммов) и 
секвенированных нами (16 штаммов). Бактерии вы-
ращивали в бульоне и на агаре LB (HiMedia, Индия) 
при 37 °C в течение 18–20 ч. Выделение и очистку 
геномной ДНК проводили из бактериальной суспен-
зии с использованием коммерческого набора Axy 
Prep Bacterial Genomic DNA Miniprep Kit (Axygen 
Biosciences, США) в соответствии с протоколами 
производителей и МУ 1.3.2569-09 «Организация 
работы лабораторий, использующих методы ампли-
фикации нуклеиновых кислот при работе с материа-
лом, содержащим микроорганизмы I–IV групп па-
тогенности». Полногеномное секвенирование про-
водили на генетическом анализаторе Ion PGM (Ion 
Torrent), как описано ранее [14]. Результаты филоге-
нетического анализа токсигенных и нетоксигенных 
штаммов V. cholerae O1 биовара Эль Тор получили 
методом байесовского анализа (Unipro UGENE 52) 
коровых SNP по данным полногеномного секвени-
рования. SNP-анализ провели программным пакетом 
Snippy 4.6. Дендрограмму визуализировали онлайн-
приложением iTOL v.6 (https://itol.embl.de). Анализ 
нуклеотидных последовательностей выполняли с 
помощью программ UGENE v.45.1 и Bandage v.0.8.1. 
Сиквенс-типы (ST) исследованных штаммов опре-
деляли с использованием онлайн-сервиса MLST 2.0 
(Multilocus Sequence Typing) на платформе CGE 
(https://cge.food.dtu.dk/services/MLST/) путем анали-
за нуклеотидных последовательностей семи генов 
«домашнего хозяйства»: adk, gyrB, mdhI, metE, pntA, 
purM, pyrC.

Результаты и обсуждение

К настоящему времени установлено, что ток-
сигенные штаммы V. cholerae Эль Тор, принадлежа-
щие к филогенетической линии L2 [1], относятся к 
сиквенс-типу 69 [17]. Для выяснения ST нетоксиген-
ных штаммов ctxAB−tcpA+ из L3 проведено их муль-
тилокусное сиквенс-типирование (таблица). В ре-
зультате среди 33 изученных нетоксигенных штам-
мов обнаружены три группы, относящиеся к разным 
сиквенс-типам: 69, 71 и 75. При этом 16 нетокси-
генных штаммов, циркулирующих на эндемичных 
территориях (Индия, Таиланд, Бангладеш, Вьетнам) 
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в период 7-й пандемии холеры, имели единый ST69 
(таблица), характерный для всех токсигенных эпиде-
мически опасных штаммов, включая референсный 
N16961 [17]. Дальнейшие исследования распростра-
нения генов патогенности и эпидемичности среди 
них позволили выявить другие различия между изо-
лятами. Обнаружено, что штаммы, относящиеся к 
ST69, содержали различные аллели гена tcpA: tcpAEltor,  
характерный для типичных штаммов возбудителя 

(9 изолятов), и tcpACIRS101, свойственный геновариан-
там (7 изолятов). При этом в хромосоме трех штам-
мов с tcpACIRS101 присутствовал измененный ген rtxA, 
а именно его аллель rtxA4, выявленный ранее у ряда 
генетически измененных штаммов возбудителя хо-
леры [5]. Что касается изолятов с аллелем tcpAEltor, 
то 8 штаммов из 9 проверенных имели аллель rtxA1, 
характерный для типичных штаммов возбудителя 
холеры (таблица). 

Распространенность генов лекарственной устойчивости, патогенности, эпидемичности и персистенции 
 среди нетоксигенных штаммов V. cholerae O1 Эль Тор

Prevalence of drug resistance, pathogenicity, epidemicity, and persistence genes  
among non-toxigenic strains of V. cholerae O1 biovar El Tor

№
Штамм 
Strain

Год и место  
выделения 

Year and site  
of isolation

ICE

Аллели генов 
Gene alleles VPI-2 VSP-II ST vc2346

gyrA parC tcpA rtxA

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

Токсигенные штаммы / Toxigenic strains ctxAB+tcpA+

1 N16961
Референс
Reference 

– int int Eltor rtxA1 int int 69 +

Нетоксигенные штаммы / Non-toxigenic strains ctxAB–tcpA+

2 GP60
1973, Индия 

India
– int int Eltor rtxA1 int int 69 +

3 GP106
1975, Германия 

Germany
– int int Eltor rtxA1 int int 69 +

4 476_167
1983, Таиланд 

Thailand
– int int Eltor rtxA1 int int 69 +

5 816ct634
1984, Таиланд 

Thailand
– int int Eltor rtxA8 int int 69 +

6 184AD112
1985, Таиланд 

Thailand
– int int Eltor rtxA1 int - 69 +

7 501_771
1985, Таиланд 

Thailand
– int int Eltor rtxA1 int int 69 +

8 V5
1989, Индия 

India
VchInd5ΔVRIII int int Eltor rtxA1 int ∆ 69 +

9 4661
2001, Бангладеш 

Bangladesh
VchInd5 G248T С254T CIRS rtxA4 int ∆ 69 +

10 MBRN14
2004, Индия 

India
VchInd5 G248T С254T CIRS rtxA1 int ∆ 69 +

11 4122
2007, Вьетнам 

Vietnam
– G248T С254T Eltor rtxA1 int ∆ 69 +

12 4053024303
2010, Таиланд

Thailand
VchInd5ΔVRIII G248T С254T CIRS rtxA4 int ∆ 69 +

13 471352
2011, Бангладеш 

Bangladesh
– int int CIRS rtxA1 int ∆ 69 +

14 NHCM_017
2011, Бангладеш 

Bangladesh
– G248T С254T CIRS rtxA1 int ∆ 69 +

15 P47
2011, Таиланд

Thailand
– G248T С254T CIRS rtxA1 int int 69 +

16 S023208
2014, Бангладеш

Bangladesh
SXTTET G248T С254T CIRS rtxA1 int ∆ 69 +

17 VC_Water 6
2019, Индия 

India
VchInd5 G248T С254T Eltor rtxA1 int int 69 +

18 2740-80
1980, США 

USA
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 int – 75 –

19 2476-87
1987, США 

USA
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 int – 75 –
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Далее определили встречаемость среди них ге-
нов резистентности к антибиотикам, размещенных 
на мобильном элементе ICE. В результате в геноме 
шести штаммов с ST69 обнаружили присутствие 
трех типов ICE (ICEVchInd5: floR, strA, strB, sul2, 
dfrA1; ICEVchInd5ΔVRIII: dfrA1; SXTTET: tetAR, 
strAB, sul2 и dfrA1) с различным набором генов ле-
карственной устойчивости. К тому же среди них у 
пяти изолятов имелись мутации в генах gyrA(G248T) 
и parC(С254T), обусловившие резистентность к на-
лидиксовой кислоте. Полученные данные говорят о 
том, что лекарственная устойчивость ряда нетокси-
генных штаммов из L3 может быть также связана с 
наличием в их геноме ICE и мутаций в хромосом-
ных генах топоизомераз, как и в случае токсигенных  
изолятов. 

В целом совокупность представленных резуль-
татов указывает на то, что в геноме нетоксигенных 
штаммов c ST69 присутствуют аллели генов пато-

генности и лекарственной устойчивости, характер-
ные для типичных штаммов возбудителя холеры или 
его геновариантов. Более того, полученные данные 
позволяют полагать, что эти нетоксигенные штаммы 
могут быть, видимо, производными токсигенных, 
утративших профаг CTXφ с генами ctxAB, кодирую-
щими холерный токсин. В пользу этого предполо-
жения свидетельствует также установленный нами 
факт присутствия в их геноме гена VC2346 (табли-
ца) – генетического маркера токсигенных штаммов 
V. cholerae, вызвавших 7-ю пандемию холеры [18].

В то же время в геноме 15 других нетоксигенных 
штаммов из L3, относящихся к иным ST-типам (71, 
75), были другие аллели гена rtxA – rtxA6 и rtxA8 [5]. 
Кроме того, у них отсутствовали ICE-элементы, му-
тации в генах топоизомераз, приводящие к устойчи-
вости к налидиксовой кислоте, а также ген VC2346 
(таблица). Таким образом, среди нетоксигенных 
штаммов ctxAB−tcpA+ обнаружены две группы, раз-

Окончание таблицы / Ending of the table

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12

20 M139
1965, Туркмения 

Turkmenistan
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 ∆ – 75 –

21 M299
1965, Туркмения 

Turkmenistan
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 int – 75 –

22 34К
1966, Афганистан 

Afghanistan
– gyrA* parC* Eltor rtxA6 int ∆ 71 –

23 A213
1984, Грузия 

Georgia
– gyrA* parC* Eltor rtxA1 int – 75 –

24 56
1995, Мариуполь 

Mariupol
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 int – 75 –

25 866
1996, Ялта 

Yalta
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 int – 75 –

26 P18778
2005, Ростов-на-

Дону 
Rostov-on-Don

– gyrA* parC* Eltor rtxA8 ∆ – 75 –

27 М1501
2011, Калмыкия 

Kalmykia
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 ∆ – 75 –

28 М1518
2012, Калмыкия 

Kalmykia
– gyrA* parC* Eltor rtxA1 int – 75 –

29 М1524
2013, Калмыкия 

Kalmykia
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 int – 75 –

30 2688
2015, Калмыкия 

Kalmykia
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 int – 75 –

31 2613
2015, Калмыкия 

Kalmukia
– gyrA* parC* Eltor rtxA8 int – 75 –

32 124
2017, Калмыкия 

Kalmykia
– gyrA* parC* Eltor rtxA1 int – 75 –

33 М888D
Мутант 
Mutant

– int int Eltor rtxA1 int int 69 +

34 P18899D
Мутант 
Mutant

VchInd5 G248T int CIRS rtxA4 int ∆ 69 +

Примечания :  int – интактные гены или интактные мобильные элементы VPI-I и VSP-II; * различные аллели генов gyrA*, parC* и rtxA*; 
G248T – нуклеотидная замена в гене gyrA, обусловившая резистентность к налидиксовой кислоте; С254T – нуклеотидная замена в гене parC; 
М888D, P18899D – нетоксигенные штаммы, полученные в результате спонтанной утраты токсигенными изолятами профага CTX c генами холерного  
токсина.

Note s :  int – intact genes or intact mobile elements VPI-I and VSP-II; * various alleles of the gyrA*, parC* and rtxA* genes; G248T – nucleotide substitu-
tion in the gyrA gene, which caused resistance to nalidixic acid; С254T is a nucleotide substitution in the parC gene; M888D, P18899D – non-toxigenic strains 
that emerged as a result of spontaneous loss of CTX prophage and cholera toxin genes by toxigenic isolates. 
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личающиеся между собой ST-типом, составом генов 
патогенности и лекарственной устойчивости, а так-
же наличием генетического маркера эпидемически 
опасных штаммов – гена VC2346. 

Для поиска других отличий между этими груп-
пами штаммов мы определили встречаемость у них 
двух других участков ДНК, входящих в состав ге-
нома токсигенных штаммов: острова патогенности 
VPI-2 (57,3 т.п.н.) и острова пандемичности VSP-II 
(26,9 т.п.н.). Оказалось, что в хромосоме более 90 % 
проверенных нетоксигенных штаммов ctxA−tcpA+ 
(в 28 из 33 изолятов) из обеих групп присутствовал 
интактный остров патогенности VPI-2 (таблица). 
Иную картину отмечали в случае острова пандемич-
ности VSP-II. Геном всех штаммов из первой груп-
пы с ST69 содержал VSP-II, однако штаммы разли-
чались между собой по его структуре. Из 16 штам-
мов у 7 VSP-II был интактным, тогда как у 9 в его 
геноме были делеции разной протяженности: от 1,2 
до 14,4 т.п.н. При этом у 8 из них в хромосоме при-
сутствовали аллели генов патогенности (tcpACIRS101  
и/или rtxA4), характерные для геновариантов возбу-
дителя холеры (таблица). Вместе с тем 14 (93,3 %) из 
15 проверенных штаммов из второй группы, не от-
носящиеся к ST69, были лишены VSP-II.

Таким образом, впервые установлено, что по ST-
типу, наличию мобильных элементов ICE и VSP-II с 
генами резистентности к антибиотикам и эпидемич-
ности соответственно, а также аллельному профилю 
генов патогенности (tcpA, rtxA) и хромосомных генов 
лекарственной устойчивости (gyrA и parC) нетокси-
генные штаммы ctxAB−tcpA+ включали две основные 
группы, одна из которых представлена штаммами, 
имеющими генетическое сходство с токсигенными. 

Важным следствием выявленных отличий ге-
номов нетоксигенных вибрионов из двух подгрупп 
стала их разная потенциальная эпидемическая опас-
ность. У штаммов ctxAB−tcpA+ с ST71 или ST75, 
отнесенных ранее к потенциально эпидемически 
опасным, возможна лишь реверсия в токсигенные 
либо через фаговую конверсию вследствие присут-
ствия в их хромосоме генов tcpA, кодирующих TCP-
рецептор для профага CTXφ [19], либо существую-
щими альтернативными путями, включая приобрете-
ние фага CTX за счет трансформации в присутствии 
хитина [20, 21]. Вместе с тем отсутствие в их геноме 
островов пандемичности свидетельствуют о том, 
что одновременное приобретение ими в природных 
условиях трех протяженных участков ДНК (CTXφ, 
VSP-I и VSP-II), являющихся генетическими метка-
ми эпидемически опасных штаммов, не представ-
ляется возможным. В то же время потенциальная 
эпидемическая опасность нетоксигенных вибрионов 
ctxAB−tcpA+ c ST69, отличающихся от возбудителя 
холеры только отсутствием профага CTXφ, вполне 
реальна. Формирование эпидемически опасного ток-
сигенного клона может произойти в результате по-
лучения профага CTX через TCP-зависимую транс-
дукцию [19] либо другим путем [20, 21]. 

Таким образом, при сравнительном анализе ге-
номов нетоксигенных штаммов филогенетической 
линии L3 имеющиеся сведения [14] существенно 
дополнены новыми данными о значительных раз-
личиях между ними по составу и структуре мобиль-
ных элементов (ICE, VPI-1, VPI-2, VSP-II) и коровых  
генов. 

Получение новых сведений о геномных осо-
бенностях нетоксигенных штаммов с генотипом 
ctxAB−tcpA+ послужило основанием для установле-
ния их филогенетических связей с токсигенными 
штаммами методом SNP-типирования. На рисунке 
изображено филогенетическое дерево, построенное 
на основании анализа полногеномных последова-
тельностей 105 штаммов, из которых 30 относились 
к природным нетоксигенным. Кроме того, в анализ в 
качестве контрольных взяты два экспериментальных 
нетоксигенных штамма M888ΔCTX и P18899ΔCTX, 
полученных нами ранее из токсигенных в резуль-
тате спонтанной утраты профага CTXφ при нахож-
дении изолятов в водной среде [19]. В результате 
установлено четкое деление взятых штаммов на два 
кластера. Кластер I включал 15 нетоксигенных изо-
лятов ctxAB−tcpA+, относящихся к L3 (контрольные 
штаммы 2476-87 и 2740-80) и отличающихся от ре-
ференсного по 3220–15307 SNPs. Кластер II содер-
жал 90 штаммов, из которых 73 были токсигенными 
(ctxAB+tcpA+) и по общепринятой классификации от-
носились к пандемической линии L2. Вместе с тем в 
состав этой филогенетической линии вошли 16 не-
токсигенных штаммов ctxAB−tcpA+. Относительно 
небольшое число нуклеотидных замен (37–
170 SNPs), отличающих эти штаммы от референс-
ного пандемического штамма N16961, указывало на 
их тесную генетическую связь с токсигенными. Эти 
результаты подтвердили наше предположение об их 
происхождении от токсигенных (типичных или ге-
новариантов) в результате спонтанной потери генов 
холерного токсина в составе профага CTXφ. В поль-
зу этого предположения свидетельствует также их 
большое генетическое сходство с ранее полученны-
ми нами нетоксигенными штаммами M888ΔCTX и 
P18899ΔCTX из токсигенных в результате спонтан-
ной утраты профага CTXφ [22]. Следует отметить, 
что все нетоксигенные штаммы этого кластера были 
изолированы в эндемичных по холере регионах, по-
верхностные водоемы которых часто контаминиро-
ваны токсигенными холерными вибрионами.

Таким образом, на основе SNP-типирования 
показано, что природные нетоксигенные штаммы 
ctxAB−tcpA+ входят в состав двух филогенетиче-
ски обособленных групп (L2 и L3), различающихся 
между собой по наличию/отсутствию генетического 
сходства с токсигенными и эпидемическому потен-
циалу. Явная генетическая близость нетоксигенных 
штаммов ctxAB−tcpA+ с токсигенными подтвердила 
высказанное нами ранее предположение об их про-
исхождении от эпидемически опасных штаммов 
V. cholerae Эль Тор в результате спонтанной потери 
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В.Б. Кириллов, С.Л. Кириллова, С.В. Борисевич

Прогнозирование последствий заноса вируса оспы обезьян на территорию России
48 Центральный научно-исследовательский институт Министерства обороны Российской Федерации,  

Сергиев Посад, Российская Федерация

Прекращение вакцинации после ликвидации натуральной оспы привело к снижению уровня коллективного 
иммунитета населения мира. В настоящее время риск национального и международного распространения Mpox 
оценивается как «высокий». Занос MPXV клады 1b может быть осуществлен наземным или воздушным транс-
портом гражданами иностранных государств или российскими туристами, возвращающимися после отдыха за 
рубежом. Цель исследования – прогноз последствий заноса MPXV клады 1b на территорию России. Материалы 
и методы. Использованы данные опубликованных зарубежных и отечественных научных работ о распростране-
нии Mpox, значения среднего коллективного иммунитета и среднего базового репродуктивного числа, а также 
данные, характеризующие длительность поствакцинального иммунитета в отношении ортопоксвирусных инфек-
ций. Результаты и обсуждение. Сделан прогноз развития вспышки при отсутствии противоэпидемических ме-
роприятий в результате заноса MPXV клады 1b на территорию России для трех сценариев: единичный заносной 
случай с учетом величины иммунной прослойки населения, внутрисемейная вспышка, вспышка в замкнутом кол-
лективе. Результаты прогноза позволяют сделать вывод, что занос MPXV клады 1b на территорию России может 
привести к возникновению чрезвычайной ситуации локального или муниципального характера. При любом из 
рассмотренных сценариев после изоляции больных и контактировавших с ними лиц вспышка прекратится.

Ключевые слова: вирус оспы обезьян, вспышка, сценарии, базовое репродуктивное число, коллективный им-
мунитет.
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Abstract. The cessation of vaccination after the eradication of smallpox led to a decrease in the level of herd im-
munity of the world’s population. Currently, the risk of national and international spread of Mpox is assessed as “high”. 
The introduction of MPXV clade 1b can be carried out by land or air transport by citizens of foreign countries or Russian 
tourists returning from a vacation abroad. The aim of the study was to predict the consequences of the introduction of 
MPXV clade 1b into the territory of Russia. Materials and methods. The data from published foreign and domestic 
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as well as data characterizing the duration of post-vaccination immunity against orthopoxvirus infections were used. 
Results and discussion. A forecast of the outbreak development as a result of the introduction of MPXV clade 1b into 
the territory of Russia in the absence of anti-epidemic measures has been made for three scenarios: a single imported 
case taking into account the size of the immune stratum of the population, a household outbreak, an outbreak in a closed 
community. The results of the forecast allow us to conclude that the introduction of MPXV clade 1b into the territory of 
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В настоящее время численность населения 
Земли достигла 8 млрд человек, более 50 % которых 
родились после завершения программы глобальной 
ликвидации натуральной оспы и никогда не приви-
вались против данного заболевания. Прекращение 
вакцинации после ликвидации натуральной оспы 

привело к тому, что значительная часть населения 
мира стала восприимчивой к патогенным для чело-
века ортопоксвирусам [1]. 

Отмена оспопрививания и связанное с этим 
снижение уровня коллективного иммунитета, отсут-
ствие настороженности у медицинских работников 
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по отношению к данной группе инфекционных аген-
тов являются факторами, осложняющими прогноз 
развития возможных вспышек заболеваний, вызван-
ных патогенными для человека ортопоксвирусами. 
Как следствие – участившиеся за последние десяти-
летия вспышки ортопоксвирусных заболеваний раз-
личной этиологии у людей [2]. 

Вирус оспы обезьян (MPXV), представитель  
рода Orthopoxvirus, является эндемичным для Запад
ной и Центральной Африки и может передаваться 
в популяцию людей от зоонозных хозяев. Однако в 
большинстве случаев заражение происходит в ре-
зультате контакта с инфицированными людьми. 
После глобальной ликвидации вируса натуральной 
оспы в 1980 г. MPXV стал наиболее распространен-
ным и патогенным ортопоксвирусом в человеческой 
популяции [3].

В 2022 г. Всемирная организация здравоохране-
ния (ВОЗ) рекомендовала в качестве нового назва-
ния заболевания использовать термин «Mрох» как 
синоним, пока термин «оспа обезьян» не будет по-
степенно выведен из употребления [4].

Длительное время считали, что эпидемической 
опасности за пределами Африки данная нозологиче-
ская форма не представляет. Так, в период с 1970 по 
1982 г. в Африке регистрировались единичные слу-
чаи Mpox [5]. С 1983 по 1997 г. регистрировали уже 
десятки и сотни случаев заболевания на территории 
Центральной Африки [6].

Первая завозная вспышка Mpox в США (47 яв-
ных или подтвержденных случаев) зарегистрирова-
на в мае – июне 2003 г. среди людей, имевших кон-
такт с больными грызунами – луговыми собачками. 
Предполагают, что вирус был занесен через партию 
импортированных африканских грызунов – гамбий-
ских крыс, которые содержались в зоомагазинах 
вместе с луговыми собачками [7]. 

До мая 2022 г. случаи Mpox были зарегистри-
рованы в 10 африканских странах (Сьерра-Леоне, 
Либерии, Кот-д’Ивуаре, Нигерии, Камеруне, Габоне, 
Конго, Демократической Республике Конго – ДРК, 
Центральноафриканской Республике, Бенине). 
Возникшая в Великобритании в начале мая 2022 г. 
эпидемия Mpox менее чем за месяц распространи-
лась по всему миру [2]. 

ВОЗ 23 июля 2022 г. в первый раз объявила 
вспышку Mpox чрезвычайной ситуацией в сфере 
здравоохранения [8]. 

У возбудителя выявлено две филогенетических 
группы: центральноафриканская (клада I) и запад-
ноафриканская (клада II), – существенно отличаю-
щиеся по среднему уровню летальности: 10,6 % (I95: 
8,4–13,3) и 3,6 % (I95: 1,7–6,8) соответственно [6].

Значительный рост количества случаев забо-
левания людей Mpox на обширной географической 
территории представляет собой потенциальную 
опасность дальнейшего распространения данной 
вирусной инфекции. За последние десять лет Mpox 
у человека зарегистрирована в большем количестве 
стран, чем в течение предыдущих 40 лет [9]. 

За период с 01.01.2022 по 30.11.2024 в 127 стра-
нах зарегистрировано 117 663 случая заболевания 
Mpox и 263 летальных исхода среди подтвержден-
ных случаев [10]. 

Таким образом, Mpox больше не является ред-
ким заболеванием, ограниченным только эндемич-
ными территориями Африканского континента [11]. 
Занос MPXV клады 1b может быть осуществлен на-
земным или воздушным транспортом гражданами 
иностранных государств или российскими туриста-
ми, возвращающимися после отдыха за рубежом.

ВОЗ повторно объявила 14 августа 2024 г. 
вспышку Mpox чрезвычайной ситуацией, имеющей 
международное значение [12], а в декабре 2024 г. 
представила обновленную оценку, в которой риск 
национального и международного распространения 
Mpox оценивался как «высокий» [10]. 

Увеличение количества заболевших (погибших 
от) Mpox в последнее время обусловлено активиза-
цией инфекции в ДРК, где с сентября 2023 г. про-
должается вспышка заболевания с летальностью 
4,9–6,7 %, вызванная главным образом отдельной 
кладой Ib МРХV, обладающей более высоким уров-
нем контагиозности. Дети в возрасте до 15 лет, со-
ставляющие около 70 % всех зарегистрированных 
случаев, связаны примерно с 88 % смертельных ис-
ходов в текущей вспышке в ДРК [13]. 

Следует отметить, что вспышка 2022–2023 гг. 
была связана в основном с кладой II [14]. Сообщения 
о кладе Ib за пределами Центральной Африки оста-
ются редкими, но их число растет. Как подроб-
но изложено в эпидемиологическом отчете ECDC 
(European Centre for Disease Control), с августа 2024 г. 
в ЕС/ЕЭЗ (Европейский союз / Европейская эконо-
мическая зона) зарегистрировано 11 случаев заболе-
вания Mpox, вызванного  кладой Ib. По состоянию 
на конец февраля 2025 г. заболевания зарегистриро-
ваны в ряде стран за пределами Африки: в Бельгии, 
Великобритании, Германии, Индии, Канаде, США, 
Таиланде, Швеции, Китае [15].

Следовательно, через 45 лет после отмены оспо-
прививания в человеческой популяции, не имеющей 
иммунитета в отношении ортопоксвирусных инфек-
ций, преодолен порог, приводящий к более устойчи-
вой передаче MPXV от человека к человеку, в отли-
чие от ситуации 70-х гг. ХХ в., когда вспышки Mрох 
носили спорадический характер, а передача инфек-
ции от человека к человеку была редкой. 

Передача MPXV от человека к человеку может 
осуществляться контактным и воздушно-капельным 
путями. Инфицированный человек представляет 
опасность для окружающих с момента возникнове-
ния симптомов заболевания до полного исчезнове-
ния корочек. Особенную опасность представляют 
элементы сыпи, струпья, биологические жидкости. 
Инкубационный период, составляющий в среднем от 
5 до 21 суток (в среднем 6–13 суток), соответствует 
стадии репликации вируса в ретикулоэндотелиаль-
ной системе и завершается в момент его появления в 
кровотоке, что совпадает с появлением клинической 
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симптоматики [16]. С учетом указанной информа-
ции можно предположить, что в среднем заразный 
период начинается на 15–16-е сутки и заканчивается 
на 35-е сутки после инфицирования. 

Математические модели, разработанные в 
1980-х гг., предполагали, что распространение 
MPXV может привести к самопрекращающимся 
эпидемиям в человеческой популяции. Поскольку 
эффективность вакцины против натуральной оспы в 
профилактике Mpox у людей оценивалась примерно 
в 85 %, расчетное репродуктивное число R0, харак-
теризующее среднее количество заразившихся от 
каждого больного, было меньше 1 (0,83). Однако в 
настоящее время величину R0 необходимо пересмо-
треть, поскольку большая часть людей в настоящее 
время более восприимчива к патогенным ортопокс
вирусам, и изменения в популяционном иммунитете 
могут привести к устойчивым эпидемиям [13].

С использованием модели SIR (S – восприим-
чивые, I – инфицированные, R – выздоровевшие) 
и данных о зарегистрированных случаях Mpox у 
людей в мире в 2022 г. были оценены коллективный 
иммунитет и базовое репродуктивное число R0, ха-
рактеризующее среднее количество заразившихся 
от каждого больного в восприимчивой популяции. 
Произведенные расчеты показали, что в 2022 г. для 
Mpox в США коллективный иммунитет и R0 были 
равны 0,3552 и 1,5508 соответственно; в Испании – 
0,3099 и 1,4490 соответственно. С применением 
модели SIR для совокупности всех стран на разных 
континентах (на период 2022 г.) была дана оценка 
среднего коллективного иммунитета и среднего ба-
зового репродуктивного числа – 0,2194 и 1,2810 со-
ответственно [17]. 

Предполагают, что в настоящее время коллектив
ный иммунитет в отношении ортопоксвирусных ин
фекий находится на уровне 10–25 %, что соответ-
ствует эффективному репродуктивному числу Rt в 
диапазоне 1,1–2,4. При отсутствии своевременных 
противоэпидемических мероприятий возможно эпи-
демическое распространение заболевания в резуль-
тате заноса возбудителя на неэндемичную террито-
рию [18].

Значение базового репродуктивного числа R0 
для разных стран было рассчитано для групп высо-
кого риска, низкого риска и для популяции в целом. 
Значение R0 для группы высокого риска находилось 
в диапазоне от 1,38 до 3,68; для группы низкого 
риска – от 0,009 до 0,016; для всей популяции – от 
1,37 до 3,67. Наименьшее R0 (для Канады) – 1,37  
(I90: 1,27–1,51), наибольшее (для Германии) – 3,67 
(I90: 2,78–4,61) [19]. 

Цель исследования – прогноз последствий за-
носа MPXV клады Ib на территорию России. 

Материалы и методы

В исследовании использованы данные опубли-
кованных зарубежных и отечественных научных 

работ о распространении Mpox, значения среднего 
коллективного иммунитета и среднего базового ре-
продуктивного числа, а также данные, характеризую
щие длительность поствакцинального иммунитета в 
отношении ортопоксвирусных инфекций. 

Эффективное репродуктивное число Rt рассчи-
тывали по формуле (1).

Количество больных в момент вспышки t рас-
считывали по формуле (2).

                              (1)
где ID – величина иммунной прослойки населения. 

                             (2)
где NE(0) – количество больных в начальный момент 
вспышки заболевания, равное количеству заносных 
случаев заболевания; t – время, прошедшее с момен-
та заноса заболевания на территорию Российской 
Федерации; τ – средняя продолжительность зарази-
тельного периода.

Два варианта расчетов проводили с учетом ве-
личины иммунной прослойки населения ID, равной 
0,2194, для минимального и максимального значе-
ний R0 (1,37 и 3,67 соответственно) в соответствии с 
результатами, полученными с использованием моде-
ли SIR [17–19]. 

Результаты и обсуждение

Сценарий 1. Один человек, инфицированный 
MPXV, прибыл на территорию России во время ин-
кубационного периода заболевания. В результате за-
болевание не выявлено, противоэпидемические ме-
роприятия отсутствуют. Сделаны три варианта рас-
четов для минимального и максимального значения 
индекса репродукции и разной величины иммунной 
прослойки населения.

Динамика вспышки при одном заносном слу-
чае Mpox на территорию России представлена  
в таблице.

Результаты расчетов позволяют сделать вывод, 
что один заносной случай Mpox не приведет к воз-
никновению вторичных случаев заражения, если 
R0 = 1,37; ID = 0,2194.

Прогнозируемое количество людей, зараженных MPXV
The predicted number of human MPXV infections

Количество суток  
с момента появления  
первичного больного

The number of days since 
emergence of the index 

patient

Количество людей, зараженных MPXV
The number of human MPXV infections

R0 = 1,370
ID = 0,219

R0 = 3,677
ID = 0,219

R0 = 3,677
ID = 0,060

0 1 1 1

23 1 3 3

46 1 8 12

69 1 24 42

92 1 69 145

115 1 199 505
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Для R0 = 3,677 и ID = 0,2194 при отсутствии 
противоэпидемических мероприятий один занос-
ной случай Mpox вызовет появление нескольких 
волн вторичных заражений. Через 69 суток количе-
ство зараженных достигнет 24. Вследствие большой 
длительности инкубационного и заразительного пе-
риодов вспышка будет развиваться медленно. Если 
очаг заражения находится в пределах одного муни-
ципального образования и в срок не более 20 суток 
с момента начала вспышки не будет изолирован пер-
вичный больной и контактировавшие с ним лица, 
возможно возникновение чрезвычайной ситуации 
муниципального характера*.

Следует отметить, что представленные значе-
ния ID получены методом математического моде-
лирования [18]. Поскольку плановая вакцинация 
против натуральной оспы не проводилась с 1980 г., 
можно предположить, что в 2025 г. иммунная защи-
та сохранилась только в возрастной группе старше 
45 лет, которая в настоящее время составляет около 
6 % населения Российской Федерации [20]. При та-
ком уровне иммунной прослойки и R0 = 3,677 при 
отсутствии противоэпидемических мер количество 
заболевших увеличится более чем в два раза по 
сравнению с предыдущим вариантом (R0 = 3,677 и 
ID = 0,2194) (таблица).

Сценарий 2 – внутрисемейная вспышка. 
По данным исследований, в семейных очагах 

частота вторичных случаев может составлять от 3 до 
100 % [19]. При внутрисемейной вспышке реализу-
ются все пути передачи вируса от инфицированного 
другим членам семьи. Заражению подвергнутся все 
члены семьи. Все члены семьи, а также вступав-
шие с ними в контакт, должны быть изолированы. 
Возникнет чрезвычайная ситуация локального ха-
рактера*.

Сценарий 3. Вспышка в замкнутом коллективе, 
в который прибывает один инфицированный (в ин-
кубационном периоде).

В замкнутом коллективе возможны тесные 
контакты с первичным больным. Передача вируса 
происходит главным образом через респираторный 
тракт или повреждения кожи [18]. Возникнет вол-
на вторичных заболеваний. Количество вторичных 
больных, как и при внутрисемейной вспышке, может 
составить до 100 % членов замкнутого коллектива. 
Для прекращения вспышки необходима изоляция 
всех членов замкнутого коллектива и контактиро-
вавших с ними.

В зависимости от количества заболевших и сро-
ков начала противоэпидемических мер возникнет 
чрезвычайная ситуация локального или муници-
пального характера*. 

В результате проведенного исследования сде-
лан прогноз развития вспышки в результате заноса 

MPXV клады 1b на территорию России для трех 
сценариев. Можно предположить, что занос MPXV 
клады 1b на территорию России может привести к 
возникновению чрезвычайной ситуации локального 
или муниципального характера. При любом из рас-
смотренных сценариев после введения карантина 
для больных и контактировавших с ними вспышка 
прекратится.

Так как Mpox имеет довольно продолжитель-
ный инкубационный период, велика вероятность, 
что факт заноса заболевания на территорию России 
будет выявлен только через 2–3 недели после прибы-
тия инфицированного человека. 

По первому сценарию при отсутствии противо-
эпидемических мероприятий возможно возникнове-
ние нескольких волн вторичных случаев заражения 
заболеваний, на 69-е сутки после заноса возможно 
появление от 24 до 42 больных.

Во внутрисемейном кластере занос MPXV кла-
ды 1b приведет к заражению всех членов семьи (от 1 
до 4 человек). 

В замкнутом коллективе, при запоздалом введе-
нии противоэпидемических мер, возможно зараже-
ние до 100 % членов коллектива. 

При любом из рассмотренных сценариев после 
изоляции больных и контактировавших с ними лиц 
вспышка прекратится.

Таким образом, можно предположить, что занос 
MPXV клады 1b на территорию России способен 
привести к возникновению чрезвычайной ситуации 
локального или муниципального характера.
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А.В. Коврижников, А.Н. Балыкова, А.В. Федоров, Н.С. Червякова, Г.А. Ерошенко, В.В. Кутырев

Молекулярно-генетическая характеристика штаммов Yersinia pestis  
из Волго-Уральского песчаного очага чумы

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

Цель работы – определение филогенетического разнообразия субпопуляций штаммов Yersinia pestis из Волго-
Уральского песчаного природного очага чумы (ВУППО) за периоды эпизоотической и эпидемической активности 
с 1912 по 2002 г. и определение их географического распространения. Материалы и методы. В работе исследо-
вано 103 штамма, выделенных на территории ВУППО с 1912 по 2002 г. Высокопроизводительное секвенирова-
ние проводили на платформе MGI (секвенатор DNBSEQ-G50RS, Китай) с использованием наборов реактивов 
MGIEasy Fast FS Library Prep Set и MGIEasy UDB Primers Adapter Kit A. Для обработки данных и сборки необрабо-
танных коротких прочтений генома de novo использовали Unicycler v0.4.9, FastQC v0.11.9. Анализ VNTR-локусов 
осуществляли с помощью программы TandemReapeatFinder, для иерархической кластеризации использовался ме-
тод агломеративной кластеризации (AgglomerativeClustering, бибилиотека scikit-learn v1.7.0). SNP-типирование 
осуществляли с помощью программы Snippy v4.6.0. Построение филогенетического дерева выполняли методом 
Maximum Likelihood с применением программы PhyML 3.1 с 500 бутстреп-репликами. Результаты и обсужде-
ние. По данным полногеномного SNP-анализа и филогенетической реконструкции популяционной структуры 
выявлены основные распространенные в ВУППО субпопуляции, установлены SNP-генотипы штаммов Y. pestis, 
определены их маркерные SNPs. На основании полученных данных предположено, что причиной вспышки в 
1945 г. на территории ВУППО в Казахстане могли быть штаммы Y. pestis, относящиеся к SNP-генотипу Pricasp 2. 
По данным анализа локусов VNTR выявлены 57 MLVA25-генотипов, определены наиболее вариабельные локусы 
(ms46 и ms62) для штаммов возбудителя чумы с территорий ВУППО. Результаты SNP- и MLVA25-типирования 
штаммов, выделенных в ВУППО с 1912 по 2002 г., указывают на активное изменение внутриочаговых зон цирку-
ляции штаммов Y. pestis, а также на последовательную эволюцию штаммов средневекового биовара филогенети-
ческой ветви 2.MED1 возбудителя чумы в этом очаге. 
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A.V. Kovrizhnikov, A.N. Balykova, A.V. Fedorov, N.S. Chervyakova, G.A. Eroshenko, V.V. Kutyrev
Molecular-Genetic Characteristics of Yersinia pestis Strains  
from the Volga-Ural Sandy Plague Focus
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation

Abstract. The aim of the work was to establish the phylogenetic diversity of subpopulations of Yersinia pestis strains 
from the Volga-Ural sandy natural plague focus during the period of epizootic and epidemic activity between 1912 and 
2002 and to determine their geographic distribution. Material and methods. One hundred and three samples from 
Volga-Ural sandy focus (1912–2002) were studied. High-throughput sequencing was performed on the MGI platform 
(DNBSEQ-G50RS, China) using MGIEasy Fast FS Library Prep Set and MGIEasy UDB Primers Adapter Kit A. To 
process the data and carry out the assembly of obtained raw short reads, Unicycler v0.4.9, FastQC v0.11.9 software was 
used. The analysis of VNTR loci was conducted using the TandemReapeatFinder program; the agglomerative clustering 
method was applied for hierarchical clustering (AgglomerativeClustering, scikit-learn v1.7.0 library). The SNP-typing 
was performed via Snippy v4.6.0. To construct phylogenetic tree we used the method of Maximum Likelihood in PhyML 
3.1 (500 bootstrap replicas). Results and discussion. Whole-genome SNP-analysis and phylogenetic reconstruction of 
the population structure have identified the main subpopulations common in the Volga-Ural sandy focus; the SNP geno-
types of Y. pestis strains have been established, and their marker SNPs determined. It has been suggested that the cause of 
plague outbreak in 1945 could be genotype Pricasp 2. VNTR-analysis has revealed 57 MLVA25-genotypes and the most 
variable VNTR-loci (ms46 и ms62). Results of conducted SNP- and VNTR-analysis indicate active changes in the zones 
of intra-focal circulation as well as the consistent evolution of the medieval biovar of Y. pestis strains, the phylogenetic 
branch 2.MED1 in Volga-Ural sandy focus.
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Волго-Уральский песчаный природный очаг 
(ВУППО) является трансграничным очагом, занима-
ет по площади 73 504 км2 и располагается в границах 
административных субъектов Российской Федерации 
(РФ, Астраханская область) и Республики Казахстан 
(РК, Западно-Казахстанская и Атырауская области). 
В первой половине прошлого века на территории 
очага неоднократно регистрировались массовые за-
болевания людей, а культуры Yersinia pestis в ВУППО 
впервые выделены в 1912 г., первая документально 
зарегистрированная эпизоотия датируется 1922 г. 
В период с 1922 по 2007 г. индекс эпизоотичности 
составил 0,76. В прошлом столетии Волго-Уральский 
песчаный очаг являлся одним из наиболее эпизооти-
чески и эпидемически активных природных очагов 
чумы РФ и сопредельных стран, в его истории выде-
ляют 12 крупных эпизоотий. Важной особенностью 
очага являются различия в интенсивности эпизооти-
ческих проявлений в разных его частях. В конце XX – 
начале XXI в. эпизоотические проявления регистри-
ровали в основном в северной и центральной частях 
очага. С 2008 г. в очаге наблюдается межэпизоотиче-
ский период: отсутствуют случаи заболевания чело-
века и находки зараженных чумой грызунов, не вы-
деляются культуры возбудителя [1, 2]. Наступление 
затяжного межэпизоотического периода связывают с 
экологическими факторами: потеплением климата и 
понижением уровня Каспийского моря [3, 4]. 

Несмотря на то, что очаг характеризуется по-
лигостальностью и поливекторностью, более 90 % 
культур, полученных от грызунов, выделены от 
двух основных носителей: полуденной и гребен-
щиковой песчанок (Meriones meridianus и Meriones 
tamariscinus соответственно). Среди изолятов от 
паразитов более 70 % получены от блох песчанок: 
Nosopsyllus laeviceps и Xenopsylla conformis. Общее 
количество случаев заболевания человека на тер-
ритории данного очага за весь период наблюдений 
составляет 2450 (из 214 населенных пунктов), с пре-
обладанием бубонной формы, но также встречались 
легочная, септическая и кишечная формы [1].

Штаммы Y. pestis, выделенные в ВУППО, – 
это высоковирулентные и эпидемически значимые 
штаммы, относящиеся к линии 2.MED и обладающие 
типичными для средневекового биовара биохимиче-
скими свойствами: они ферментируют глицерин и 
арабинозу, а также негативны по редукции нитратов 
и утилизации рамнозы (Gly+ | Nit– | Rha– | Ara+) [5–7].

Нами показано, что на территории ВУППО цир-
кулируют штаммы, которые относятся к двум фило-
генетическим ветвям: 2.MED1 и 2.MED4. При иссле-
довании генетической структуры субпопуляций воз-
будителя чумы определены шесть генотипов (Pricasp 
1–6), выделенных на территории очага, и два генова-
рианта генотипа Pricasp 2 (геноварианты 1 и 2) [7]. 

Исследованы некоторые генетические характери-
стики субпопуляций Y. pestis, циркулирующих на 
территории ВУППО [6–8]. Тем не менее детальной 
оценки внутриочаговых связей штаммов Y. pestis из 
ВУППО до сих пор не проводилось, а также не про-
ведено масштабной филогенетической реконструк-
ции популяционной структуры штаммов Y. pestis из 
этого региона по данным полногеномного секвени-
рования. С учетом трансграничного характера очага 
и высокой вирулентности выделенных в нем штам-
мов, а также периодичности эпидемических и эпи-
зоотических проявлений на его территории актуаль-
ным является изучение молекулярно-генетических 
характеристик субпопуляций Y. pestis из ВУППО для 
детализации молекулярно-генетической паспортиза-
ции очага и совершенствования методов проведения 
молекулярно-эпидемиологического надзора. Целью 
этой работы явилось определение филогенетиче-
ского разнообразия субпопуляций штаммов Yersinia 
pestis из Волго-Уральского песчаного природного 
очага чумы за периоды эпизоотической и эпидеми-
ческой активности с 1912 по 2002 г. и определение 
их географического распространения.

Материалы и методы

Штаммы Y. pestis выращивали при температуре 
28 °С в течение 24–48 ч на среде LB. Анализ био-
химических свойств исследованных штаммов про-
водили в соответствии со стандартными методами 
лабораторной диагностики возбудителя чумы [9]. 
ДНК штаммов Y. pestis выделяли с помощью набора 
PureLink Genomic DNA Mini Kit (Invitrogen, США). 
Высокопроизводительное секвенирование выпол-
няли на платформе MGI (секвенатор DNBSEQ-
G50RS, Китай) с использованием наборов реактивов 
MGIEasy Fast FS Library Prep Set и MGIEasy UDB 
Primers Adapter Kit A. Контроль качества полученных 
прочтений проводили в программе FastQC v0.11.9. 
Для обработки данных и сборки необработанных 
коротких прочтений генома de novo использовали 
программу Unicycler v0.4.9 [10]. Средний размер со-
бранных геномов составил ~4,5 м.п.н., средняя глу-
бина покрытия была 50x, среднее содержание %GC 
равнялось 47,5 %.

Анализ VNTR-локусов осуществляли с по-
мощью программы TandemReapeatFinder [11]. Для  
иерархической кластеризации использовали ме-
тод агломеративной кластеризации (Agglome
rativeClustering, бибилиотека scikit-learn v1.7.0) с по-
следующей визуализацией с использованием биб
лиотеки scipy v1.16.0 (dendrogram) [12]. Параметры 
кластеризации подбирали с помощью библиотеки 
Optuna v4.2 (1000 итераций) [13], в качестве метри-
ки оптимизации применяли усредненный силуэт-
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коэффициент (Silhouette Score) [14], оценивающий 
внутрикластерную однородность и различия кла-
стеров между собой. Однонуклеотидные полимор-
физмы выявляли путем выравнивания контигов на 
штамм CO92 (NCBI AL590842.1) с помощью про-
граммы snippy 4.6 с последующим удалением 28 го-
моплазий. Филогенетическую реконструкцию на 
основе 2780 SNPs, идентифицированных в коровом 
геноме 112 штаммов Y. pestis, осуществляли мето-
дом Maximum Likelihood (модель нуклеотидных за-
мен GTR, 500 бутстреп-реплик), укоренение дерева 
проводили по штамму 620024 ветви 0.РЕ4 [15]. Для 
визуализации вариабельности локусов путем по-
строения тепловой карты использовали пакет seaborn 
v0.13.2 (heatmap) [16].

Результаты и обсуждение

В работе исследовано 103 штамма Y. pestis, вы-
деленных от носителей, переносчиков и человека на 
территории ВУППО с 1912 по 2002 г. в различные пе-
риоды эпизоотической активности: 36 штаммов вы-
делены от гребенщиковой песчанки (M. tamariscinus), 
34 – от блох, 19 – от человека, 3 – от домовой мыши 
(Mus musculus), по 2 – от верблюда (Camelus sp.) и 
малого суслика (Spermophilus pygmaeus) и по 1 штам-
му – от серой крысы (Rattus norvegicus), желтого сус-
лика (S. fulvu), степной пеструшки (Lagurus lagurus), 
зайца-толая (Lepus tolai), серого хомячка (Cricetulus 
migratorius), мохноногого тушканчика (Dipus sagitta) 
и пегого путорака (Diplomesodon pulchellum), – а так-
же относящиеся к различным филогенетическим 
линиям 9 штаммов из разных очагов мира, которые 
использованы в качестве группы сравнения для фи-
логенетического анализа: Pestoides A (0.PE4a, NZ_
ACNT00000000), Pestoides F (0.PE2, NC_009381), 
620024 (0.PE7, ADPM00000000), CO92 (1.ORI1, 
AL590842.1), 351001 (2.ANT2, ADPF00000000), 91 
(2.MED2, ADPU00000000), СМСС125002 (2.MED3, 
ADQN00000000), KIM10 (2.MED1, AE009952.1), 
C 627 (2.MED0, ASM307427v1). Анализ биохимиче-
ских свойств 103 исследованных штаммов Y. pestis, 
выделенных в ВУППО с 1912 по 2002 г., показал, что 
все они ферментировали глицерин и арабинозу и не-
гативны по редукции нитратов и утилизации рамно-
зы, то есть проявляли типичный фенотип средневеко-
вого биовара основного подвида возбудителя чумы. 

На следующем этапе работы нами по данным 
полногемного секвенирования проведен анализ 
25 VNTR-локусов у взятых в исследование штаммов 
для определения циркулирующих на территории 
ВУППО VNTR-генотипов и выявления вариабельно-
сти этих локусов. Определение генотипов осущест-
влялось методом агломеративной кластеризации с 
автоматизированным подбором параметров, для чего 
использовалась библиотека Optuna на основе макси-
мизации силуэт-коэффициента. В результате агломе-
рация осуществлялась методом объединения на осно-
ве среднего попарного расстояния между элемента-

ми (average), в качестве метрики расстояния исполь-
зовалось евклидово расстояние (euclidean), порог 
разделения – 7,977. Значение силуэт-коэффициента 
составило 0,63, что свидетельствует о хорошем ка-
честве разделения и подтверждает наличие четкой 
структуры популяции. Полученная дендрограмма 
представлена на рис. 1.

По результатам проведенного анализа штам-
мов Y. pestis из ВУППО определены 57 MLVA25-
генотипов, которые разделяются на три группы: 
в I группу входят штаммы, имеющие генотип 
MLVA25-1, ко II группе относятся штаммы с гено-
типами MLVA25-2 – MLVA25-28 и III группу состав-
ляют штаммы, относящиеся к генотипам MLVA25-
29 – MLVA25-57. Интересная особенность первого 
кластера заключается в том, что он состоит из един-
ственного генотипа MLVA25-1, который включает в 
себя три штамма, выделенных в 1980–1981 гг. в части 
очага, расположенной на территории Атырауской и 
Западно-Казахстанской областей РК. Отличительной 
чертой этих трех штаммов, по-видимому, объединяю
щей их в один кластер, является отсутствие у них 
локуса ms09 по данным полногеномного секвени-
рования. Кроме того, такое обособление небольшой 
группы штаммов может свидетельствовать об их 
генетических отличиях от всех остальных штаммов 
из выборки и может быть объяснено случайным за-
носом с сопредельных территорий или наличием 
изолированной субпопуляции возбудителя в данном 
очаге в 1980-х гг. 

Группа II, выделяемая на дендрограмме, вклю-
чает в себя 27 генотипов. За исключением един-
ственного штамма 1763, полученного в 2002 г. (гено-
тип MLVA25-23), все штаммы из этой группы были 
выделены в первой половине XX в. (1922–1946 гг.). 
Важно отметить, что большинство штаммов, полу-
ченных от человека, относятся именно к этой груп-
пе: из 17 штаммов, взятых для анализа в рамках этой 
работы, 14 штаммов вошли в группу II. Группа III 
включает в себя наибольшее количество штаммов –  
71, которые представляют 29 MLVA25-генотипов. 
Данная группа преимущественно циркулирова-
ла на территории очага во второй половине XX в., 
однако некоторые генотипы были выделены ранее. 
Несмотря на то, что это самая большая группа, коли-
чество штаммов, выделенных от человека (3 штам-
ма), в ней намного меньше по сравнению с группой 
первой половины века, что может быть объяснено 
как эффективностью проведенных на этой террито-
рии профилактических мероприятий, так и общим 
снижением численности грызунов и блох в жилье 
человека [1]. Выявленные MLVA25-генотипы раз-
личаются количеством представленных в них штам-
мов, а также периодом, на протяжении которого они 
выделялись. Так, наибольшее количество штаммов 
включает в себя генотип MLVA25-31 – 13 штаммов, 
выделенных от гребенщиковых песчанок и блох. 
Данный генотип был распространен в части очага, 
расположенной на территории РК, где циркулировал 
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на протяжении двух лет, с 1990 по 1992 г. Еще один 
генотип, включающий большое количество штам-
мов, MLVA25-54, циркулировал в российской части 
очага (Астраханская область) на протяжении четы-
рех лет (1998–2002 гг.). Другой генотип, MLVA25-43,  
представлен 6 штаммами, выделенными от блох. 
Особенность этого генотипа, в отличие от выше
описанных, состоит в том, что впервые он выделен 
в 1962 г. в РФ, а затем выделялся только в РК с 1971 
по 1980 г., что свидетельствует об экспансии данно-
го генотипа на новые территории в пределах очага. 
Другим генотипом, встречающимся в разных ча-
стях очага, является MLVA25-52, представленный 
5 штаммами (от блох и гребенщиковых песчанок). 
Впервые два штамма с этим генотипом получены в 
1963 г. на российской территории ВУППО, затем с 
1966 по 1974 г. он выделялся в РК. Еще один гено-
тип, MLVA25-42, включает 2 штамма, полученных в 
1936 г. в казахстанской части очага от домовой мыши 
и в 1937 г. – от человека в российской части очага. 
Остальные генотипы представлены меньшим коли-
чеством штаммов и выделены на территории одной 
из стран: генотип MLVA25-32 включает 4 штамма от 
тамарисковых песчанок и блох (2001–2002 гг., РК), 
MLVA25-55 состоит из 4 штаммов (1977, РК), по 
3 штамма включают в себя MLVA25-1 (1980–1981, 
РК), MLVA25-44 (1980, РК), MLVA25-47 (1979, РК), 
MLVA25-49 (1980, РК); по 2 штамма – MLVA25-8 
(1945, РК), MLVA25-13 (1945, РК), MLVA25-30 
(1989, РК). Остальные 43 генотипа представлены 
единичными штаммами, что указывает на высокую 
дискриминирующую способность VNTR-локусов 
для дифференциации близкородственных штаммов 
и отслеживания внутриочаговых связей. Учитывая 
количество установленных VNTR-генотипов, не-
которые из которых включают большое количество 
штаммов, можно сделать вывод о существовании 
независимых субпопуляций штаммов на террито-
рии ВУППО. Кроме того, факты выявления одного и 
того же генотипа в разных частях очага в различные 
эпизоотические периоды свидетельствуют о распро-
странении штаммов и изменении их внутриочаго-
вых зон циркуляции. По проведенной оценке вариа-
бельности VNTR-локусов наиболее вариабельными 
оказались локусы ms46 и ms62, включающие 13 и 
9 аллелей соответственно. Также вариабельными 
оказались локусы ms01, ms05, ms06, ms07, ms09, 
ms15, ms21, ms41, ms56, ms70, ms74, включающие 
от 2 до 5 аллелей. В то же время 12 из 25 проанали-
зированных локусов оказались полностью консер-
вативными и у всех штаммов представлены одним 
аллелем. Вариабельность локусов VNTR отражена 
на тепловой карте (seaborn v0.13.2), представленной 
на рис. 2. Интенсивность цветовой шкалы соответ-
ствует количеству повторов в локусе, что позволяет 
визуально определить вариабельность или консерва-
тизм конкретного локуса.

По результатам полногеномного SNP-анализа 
103 штаммов Y. pestis из ВУППО и 9 штаммов из 

разных очагов мира и проведенной филогенети-
ческой реконструкции, представленной на рис. 3, 
определены 10 SNP-генотипов, циркулирующих на 
территории ВУППО, 6 из которых описаны нами 
ранее (Pricasp 1–6) [7]. По данным филогенетиче-
ского анализа можно установить, что SNP-генотип 
Pricasp 1, в который входят штаммы ветви 2.MED4, 
циркулировал на территории этого очага до 1925 г. 
Поскольку один из штаммов этой ветви выделен от 
человека, можно сделать вывод о том, что штаммы 
ветви 2.MED4 также являлись этиологическим аген-
том вспышек чумы в этом очаге, что ранее не было по-
казано. Помимо ВУППО, штаммы генотипа Pricasp 1 
выделялись в других очагах: Прикаспийском Северо-
Западном степном природном очаге (ПСЗСПО), 
Волго-Уральском степном (ВУСПО), Зангезуро-
Карабахском горном природном очаге (ЗКГПО) и на 
Шри-Ланке [7]. 

Следующие выделенные нами методом SNP-
генотипирования генотипы относятся к филогенети-
ческой ветви 2.MED1 средневекового биовара и рас-
положены на основном стволе дендрограммы, имею
щем политомичный характер ветвления (рис. 3). 
В первый выделяющийся на дереве кластер входят 
два штамма: 87 от человека и 90_133, полученный в 
1926 г. от L. tolai, – однако они не имеют общих SNP, 
а их объединение происходит на основе общей схо-
жести коровых полиморфизмов. Следующий кластер 
на дереве обозначен нами как VU 1 (Volgo-Ural 1) и 
включает в себя два штамма (34 и 7-40), оба выде-
лены от человека в 1925 и 1922 гг. соответственно 
на территории РК. Этот генотип имеет 14 уникаль-
ных SNPs, информация о которых приведена в таб
лице. Для кластера еще одного генотипа – VU 2 – 
характерны 2 SNPs. В структуре этого генотипа 
выделяются два субкластера: штаммы первого суб-
кластера (411_305, 413, 487_14) получены в 1938 г. 
и имеют одну уникальную SNP, штаммы второго – 
в 1936–1937 гг. и также имеют одну уникальную 
SNP. Далее на политомии расположены описанные 
ранее кластеры генотипов Pricasp 6 и Pricasp 2, в ко-
торые входят штаммы Y. pestis из очагов Прикаспия 
первой половины ХХ в. Pricasp 6 распространен в 
ПСЗСПО и Прикаспийском песчаном природном 
очаге чумы (ПППО), а также выявлен в Шри-Ланке, 
г. Коломбо [7].

К генотипу Pricasp 2 относятся 15 штаммов, вы-
деленных в период с 1938 по 1947 г., при этом боль-
шая часть штаммов (10 шт.) получены в 1945 г. пре-
имущественно от человека (6 шт.). По данным лите-
ратурных источников, в этом году была зарегистри-
рована эпизоотия на песчанках в Атырауской обла-
сти РК и в Астраханской области РФ [1]. Впервые в 
Прикаспии штамм этого генотипа выделили в 1930 г. 
на территории Каракумского пустынного очага, 
а впоследствии – в очагах Северного Прикаспия [7]. 
Первый штамм генотипа Pricasp 2 – 484 был получен 
в ВУППО на территории РК от S. pygmaeus в 1938 г., 
затем несколько лет он не выделялся, пока не вызвал 
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Рис. 2. Тепловая карта, отображающая вариабельность VNTR-локусов 103 штаммов Y. pestis из Волго-Уральского песчаного очага 
1912–2002 гг. выделения. Цветовая шкала отражает количество повторов в локусе. У трех штаммов (643, KM641, 694) отсутствует 
локус ms09 

Fig. 2. Heat map showing the variability of VNTR loci in 103 Y. pestis strains from the Volga-Ural sandy focus, isolated in 1912–2002.  
The color scale reflects the number of repeats in the locus. Three strains (643, KM641, 694) lack the ms09 locus

эпизоотию в популяции мышевидных грызунов в 
Волго-Ахтубинской пойме и локальные вспышки за-
болевания людей в 1945 г. (32 заболевших, 20 умер-
ших) и затем распространился по всему очагу. 
Последний раз штаммы генотипа Pricasp 2 получены 
в 1947 г. в российской части очага. Кроме ВУППО 
штаммы этого генотипа встречались в ПСЗСПО, 
ВУСПО, Урало-Эмбенском пустынном природном 
очаге (УЭППО) и ПППО. 

Расположенные на филогенетическом дере-
ве (рис. 3) генотипы относятся ко второй волне 
распространения средневекового биовара в оча-
гах Прикаспия, пришедшей из очагов Северного 

Приаралья в начале второй половины XX в. и вы-
званной изменением климатических условий в 
Северном Прикаспии [4]. После Pricasp 2 на дереве 
располагается генотип Pricasp 4, который цирку-
лировал в ВУППО в 2001–2002 гг. Он был также 
распространен в ПСЗСПО, ПППО, Дагестанском 
равнинно-предгорном и Джейранчельском равнинно-
предгорном очагах чумы. В дополнение к трем ранее 
описанным SNPs [7] Pricasp 4 имеет еще две харак-
терные мутации для штаммов из ВУППО: 2066194 
A → T, 2448252 C → T. Следует отметить, что мута-
ция 2448252 C → T ранее была описана и для штам-
мов, выделенных на территории ПСЗПО, что может 
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Рис. 3. Филогенетическая реконструкция популяционной структуры 103 штаммов Y. pestis из ВУППО и 9 штаммов из разных очагов 
мира, относящихся к различным филогенетическим линиями, на основе коровых SNPs методом Maximum Likelihood (модель нуклео-
тидных замен GTR, 500 бутстреп-реплик)

Fig. 3. Phylogenetic reconstruction of the population structure of 103 strains from VUNSPF and 9 strains from different foci of the world, 
belonging to different phylogenetic lines, based on core SNPs using the Maximum Likelihood method (GTR nucleotide substitution model, 
500 bootstrap replicates)

в межгенном пространстве между генами YPO2536 
и YPO2537: 2847683 C → T. Ниже следует генотип 
Pricasp 3, выделенный также в Предустюртском пу-
стынном очаге чумы и включающий 9 штаммов, вы-
деленных в период с 1998 по 2002 г. на территории 

свидетельствовать о генетической близости штам-
мов из этих очагов.

Следом за Pricasp 4 на дендрограмме располо-
жена группа штаммов 1977 г., обозначенная нами 
как VU 3. Этот генотип имеет одну уникальную SNP 
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и относящиеся к нему штаммы выделены преимуще-
ственно от блох. Далее на филогенетическом дереве 
встречаются отдельно лежащие штаммы, которые 
нельзя отнести ни к одному из описанных выше ге-
нотипов и которые представляют собой единичные 
SNP-варианты, не образующие кластеров: M-1763, 
89, 106-167, 164.

Далее после генотипа Pricasp 3 на дендрограм-
ме расположены штаммы доминирующего в ВУППО 
генотипа Pricasp 5, который включает 48 штаммов, 
выделенных с 1962 по 1991 г. Этот генотип встре-
чается во многих очагах Прикаспийского региона: 
ВУППО, Урало-Уильском степном природном очаге 
и УЭППО. Ранее для этого генотипа описана одна 
маркерная SNP, однако для штаммов из ВУППО для 
этого генотипа нами выявлено два дополнительных 
полиморфизма: 2082661 C → А, 4527936 A → C. 
Полиморфизм 4527936 A → C описан нами ранее 
и характерен также для штаммов, выделенных в 
УЭППО [8]. В структуре этого генотипа выделяются 
три группы. Первая группа состоит из трех штам-
мов, выделенных в 1963 г. (1329, блоха), 1967 г. (650, 
M. meridianus) и 1966 г. (748, M. tamariscinus). У этой 
группы штаммов нет общих SNPs, а их объединение 
происходит на основе сходства коровых геномов, тем 
не менее эти штаммы относятся к генотипу Pricasp 5 
и имеют общие для него маркерные SNPs. Две сле-
дующие группы мы обозначили как Pricasp 5.1 и 
Pricasp 5.2. Они содержат штаммы, относящиеся к 
одному генотипу, но делящиеся на две устойчивые 
группы. Pricasp 5.1 циркулировал в ВУППО с 1968 
по 1992 г., Pricasp 5.2 выделен от человека в 1945 г. 
и затем активно выделялся с 1971 по 1981 г. Их мар-
керные SNPs представлены в таблице. Отдельно сто-
ит упомянуть штамм 575 – это единственный штамм, 
относящийся к генотипу Pricasp 5 и выделенный от 
человека в 1945 г. в этом очаге, что свидетельствует о 
наличии данного генотипа в первой половине XX в. 
и последующей его активизации во второй полови-
не. В некоторые периоды геноварианты Pricasp 5.1 
и Pricasp 5.2 циркулировали на территории ВУППО 
одновременно, что предполагает совместную социр-
куляцию двух независимых субпопуляций одного ге-
нотипа. Также в структуре данного генотипа встре-
чаются отдельные штаммы, которые нельзя отнести 
ни к одной из описанных групп: 1077, 768_593, – они 
располагаются на стволе дерева и представляют со-
бой единичные SNP-варианты. 

Всего по данным полногемного SNP-анализа 
и филогенетической реконструкции установле-
но 9 основных циркулировавших на территории 
ВУППО SNP-генотипов, определены их маркерные 
SNPs. Большинство SNP-генотипов выделялись на 
протяжении непродолжительного периода, при этом 
их представители могли быть выделены в различ-
ных частях очага. Например, генотип Pricasp 1 впер-
вые выделен в Атырауской области (РК) в 1917 г., 
а в 1925 г. – уже на территории Астраханской об-
ласти (РФ). Похожая ситуация наблюдается и с ге-

Маркерные SNPs для генотипов штаммов Y. pestis  
из Волго-Уральского песчаного очага 1912–2002 гг. выделения,  

определенные по результатам полногеномного SNP-анализа
Marker SNPs for genotypes of Y. pestis strains from the Volga-Ural 

sandy focus, isolated in 1912–2002,  
that were determined by the results of genome-wide SNP analysis

Позиция по хромосоме 
CO92 (NCBI AL590842.1) 

Chromosome position 
in CO92  

(NCBI AL590842.1)

Ген / Gene
Нуклеотидная замена 
Nucleotide substitution

VU 1
251189 acs C → A
326410 intergenic space C → T
1252324 gltA G → T
1608285 pyrD C → T
1624296 YPO1431 G → A
1715674 sanA C → G
2544463 manA G → A
2681843 purR C → A
2848004 YPO2537 G → T
2867642 nuoD A → C
3021641 ybfA C → A
3502305 amtB C → T
3613623 hmwC C → G
4071476 YPO3651 T → G

VU 2
340551 b3904 G → T
359359 aspA G → A

VU 2.1
3245133 intergenic space T → A

VU 2.2
2127513 YPO1888 C → T

Pricasp 4
2066194 fliR A → T
2448252 bglY C → T

VU 3
2847683 intergenic space C → T

Pricasp 3
1263789 intergenic space C → T
1447658 YPO1289 G → T
2038223 intergenic space C → A
4256157 yigM G → A

Pricasp 5
2082661 intergenic space C → A
4527936 YPO4015 A → C

Pricasp 5.1
1947775 intergenic space G → T
3473665 intergenic space G → A

Pricasp 5.2
3699641 YPO3317 C → A
4533001 intergenic space G → T

РФ. Ранее для него было описано 2 уникальных SNPs, 
однако в ВУППО этот генотип имеет 4 уникальные 
мутации в дополнение к двум описанным ранее: 
1263789 C → T, 1447658 G → T, 2038223 C → A, 
4256157 G → A. Данный генотип был распростра-
нен на российской территории очага в 1999–2002 гг., 
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нотипом Pricasp 2: впервые выделенный в 1938 г. в 
Атырауской области, через 7 лет, в 1945 г., вызвал 
вспышку заболевания и распространился на терри-
торию Астраханской области. Наиболее долго пер-
систирующим генотипом является Pricasp 5: штам-
мы возбудителя чумы этого генотипа выделялись в 
различные эпизоотические периоды с 1945 по 1998 г. 
на территории Атырауской и Западно-Казахстанской 
областей, а также несколько штаммов получены в 
Астраханской области. 

По данным проведенного анализа локусов VNTR 
установлены 57 MLVA25-генотипов и определены 
наиболее вариабельные локусы (ms46 и ms62), ха-
рактерные для штаммов Y. pestis из ВУППО. MLVA-
профили считаются более вариабельными, однако 
даже для них показано несколько случаев выделения 
одного генотипа в разных частях очага: MLVA25-1 
сначала выделялся на территории Атырауской об-
ласти (1980 г.), а затем – Западно-Казахстанской 
(1980–1981 гг.). Похожая ситуация наблюдается 
с генотипом MLVA25-42, который впервые выде-
лен в 1936 г. в РК, затем выделялся в РФ (1937 г.). 
Генотипы MLVA25-43, появившийся в 1962 г., как 
и MLVA25-52, выделенный в 1963 г. на территории 
Астраханской области, затем выделялись на терри-
тории РК в Западно-Казахстанской области до 1980 
и 1974 г. соответственно. Полученные в настоящей 
работе результаты свидетельствуют о наличии ак-
тивной смены как SNP-, так и MLVA25-генотипов 
в XX – начале XXI в. на территории ВУППО. 
Они могут быть использованы для детализации 
молекулярно-генетической паспортизации природ-
ных очагов чумы Северного Прикаспия, повышения 
эффективности молекулярно-эпидемиологического 
мониторинга очаговых территорий, проведения мо-
лекулярной экспертизы вспышек чумы и установле-
ния источников заражения людей, а также для вы-
явления закономерностей функционирования очагов 
чумы и прогнозирования периодов возможной акти-
визации при составлении долгосрочных прогнозов 
на активность природных очагов этой особо опасной  
инфекции.
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Клещевые риккетсиозы занимают одно из ведущих мест в структуре заболеваемости трансмиссивными ин-
фекциями в Российской Федерации. На территории Саратовской области в 2021–2024 гг. в 8 видах иксодовых и 
3 видах гамазовых клещей выявлены генетические маркеры возбудителей риккетсиозов группы клещевой пят-
нистой лихорадки / Spotted fever group (КПЛ / SFG), идентифицированные как Rickettsia raoultii, R. conorii и 
R. slovaca. При серологическом обследовании населения Энгельсского района в 2024 г. IgG к R. conorii зареги-
стрированы в 6,4 % образцов. Несмотря на это, официально очаги КПЛ и случаи заболевания в области не зареги-
стрированы. Цель работы – выявление генетических маркеров риккетсий группы КПЛ в клещах и обследование 
населения на наличие специфических антител к возбудителям риккетсиозов группы КПЛ на территории отдель-
ных районов Саратовской области в 2025 г. Материалы и методы. Методом ПЦР исследовано 1411 экземпляров 
иксодовых, гамазовых и аргасовых клещей, собранных на территории 9 районов и МО «г. Саратов». Методом 
ИФА проанализировано 400 сывороток крови жителей 9 районов области и МО «г. Саратов». Результаты и об-
суждение. Наличие ДНК Rickettsia spp. SFG подтверждено в пробах суспензий клещей 6 видов. Клещи собраны 
на территории 8 районов и территории МО «г. Саратов». Генетические маркеры R. conorii выявлены в клещах 
2 видов. По результатам исследования образцов сывороток крови на наличие антител к R. conorii в 46 образцах 
выявлены иммуноглобулины класса IgG, в 2 образцах – антитела класса IgM. Полученные результаты свидетель-
ствуют о циркуляции риккетсий группы КПЛ на территории Саратовской области и возможном существовании 
природных очагов риккетсиозов группы КПЛ, что указывает на необходимость включения этой группы инфекций 
в систему эпидемиологического мониторинга.
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Abstract. Tick-borne rickettsioses are one of the leading causes of vector-borne infections in the Russian Federation. 
In Saratov Region, during 2021–2024, genetic markers of spotted fever group (SFG) rickettsiosis pathogens, identified 
as Rickettsia raoultii, R. conorii and R. slovaca, were detected in 8 species of Ixodidae ticks and 3 species of gamaside 
mites. A serological survey of the population in Engels region in 2024 revealed IgG antibodies to R. conorii in 6.4 % of 
samples; however, no SFG rickettsiosis foci or human cases have been officially registered in the region. The aim of 
this study was to detect genetic markers in ticks and examine the population for the presence of specific antibodies to the 
causative agents of SFG rickettsioses in certain districts of the Saratov Region in 2025. Materials and methods. A total 
of 1,411 specimens of hard and soft ticks and mites collected in 9 districts and the Saratov municipality were tested using 
PCR. Additionally, the ELISA method was applied to examine 400 blood sera from the residents. Results and discus-
sion. The presence of Rickettsia spp. SFG DNA was confirmed in tick suspension samples of 6 tick species. Ticks were 
collected in 8 districts and in the Saratov municipality. Genetic markers of R. conorii were identified in 2 tick species. 
Laboratory testing of serum samples for the presence of antibodies to R. conorii revealed the following: 46 samples 
containing IgG immunoglobulins and 2 samples containing IgM antibodies. The results obtained indicate the circulation 
of pathogenic rickettsiae in the Saratov Region and the possible existence of natural foci of SFG rickettsioses, which 
necessitates the inclusion of this group of infections in the epidemiological surveillance system.

Key words: rickettsioses, spotted fever rickettsiae, Rickettsia spp. SFG, Rickettsia conorii, hard ticks, mites, soft 
mites, PCR, blood sera, ELISA.
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Клещи являются одним из основных резервуа-
ров и переносчиков возбудителей природно-очаговых 
инфекций, представляющих серьезную угрозу здо-
ровью населения [1]. Их способность длительно 
сохранять и передавать широкий спектр патогенов 
вирусной, бактериальной и риккетсиозной природы 
дает им возможность принимать активное участие в 
поддержании эпизоотического процесса [2]. Среди 
инфекционных болезней, передаваемых иксодовы-
ми клещами, особое медико-социальное значение на 
территории Российской Федерации имеют клещевой 
вирусный энцефалит, боррелиозы, коксиеллез, рик-
кетсиозы, гранулоцитарный анаплазмоз человека, 
а также бабезиозы [3–5].

Клещевые риккетсиозы (КР) занимают одно из 
ведущих мест в структуре заболеваемости трансмис-
сивными инфекциями в Российской Федерации [1]. 
На территории страны циркулируют риккетсии двух 
основных групп: группы клещевого сыпного тифа 
(возбудитель – Rickettsia sibirica), переносимые 
преимущественно клещами родов Dermacentor и 
Haemaphysalis, и группы клещевой пятнистой лихо-
радки (КПЛ / Spotted fever group, SFG), включающей 
широкий круг видов, патогенных для человека [6]. 
Основными переносчиками риккетсий группы КПЛ 
выступают клещи родов Dermacentor, Haemaphysalis, 
Rhipicephalus, Ixodes и Amblyomma [6]. 

К риккетсиозам группы КПЛ относятся такие 
нозологические формы, как астраханская пятнистая 
лихорадка (АПЛ) (этиологический агент – R. conorii 
subsp. caspia), средиземноморская (марсельская) 
пятнистая лихорадка (R. conorii subsp. conorii), 
а также инфекции, ассоциированные с R. raoultii, 
R. slovaca, R. rickettsii, R. akari и другими видами 
[7, 8]. Клиническая картина риккетсиозов группы 
КПЛ включает наличие лихорадки, первичного аф-
фекта, пятнисто-папулезной сыпи, регионарного 
лимфаденита, эндоваскулита, однако при нетипич-
ном течении многие симптомы могут быть стерты, 
что затрудняет своевременную диагностику [9].

Эпидемиологическая ситуация по клещевым 
риккетсиозам в Российской Федерации характеризу-
ется наличием активных природных очагов в ряде ре-
гионов. Согласно государственному докладу «О со-
стоянии санитарно-эпидемиологического благополу-
чия населения в Российской Федерации в 2024 году», 

на эндемичных территориях Астраханской области 
ежегодно регистрируются случаи АПЛ (в 2024 г. –  
71 случай, показатель заболеваемости – 7,49 на 
100 тыс. населения), единичные случаи выявлены 
в республиках Дагестан и Калмыкия, зафиксирован 
один летальный исход [10, 11]. В Самарской обла-
сти в 2020–2024 гг. в клещах рода Dermacentor об-
наружена ДНК R. slovaca и R. raoultii [12], также в 
2025 г. – симпатрия R. raoultii и R. slovaca в клещах 
D. marginatus и D. reticulatus [13], что подтверждает 
циркуляцию возбудителей в регионе, граничащем с 
Саратовской областью. Кроме того, во время серо-
логических исследований в Западно-Казахстанской 
области Республики Казахстан, имеющей общую 
границу с Саратовской областью, выявлены анти-
тела к R. conorii у 6 из 12 обследованных лиц, что 
указывает на наличие риккетсиозной инфекции на 
сопредельной территории [14].

В Саратовской области изучение клещевых 
риккетсиозов до последнего времени носило фраг-
ментарный характер. Так, в 2021–2024 гг. сотрудни-
ками ФКУН Российский противочумный институт 
«Микроб» Роспотребнадзора в 8 видах иксодовых 
и 3 видах гамазовых клещей, собранных на терри-
тории области, впервые выявлены генетические 
маркеры риккетсий группы КПЛ [15]. Методом сек-
венирования фрагментов генов ompA, ompB и sca4 
идентифицированы виды R. raoultii, R. conorii и 
R. slovaca, полученные последовательности депони-
рованы в национальную базу данных VGARus (номе-
ра micr3SM456138 – micr3SM456155). Эти сведения 
подтверждают циркуляцию возбудителей в природ-
ных биоценозах региона, но исследования клещей, 
снятых с людей, на наличие генетических маркеров 
КР не проводятся. 

Однако, несмотря на наличие патогенов в пере-
носчиках, случаи заболевания людей риккетсиозами 
группы КПЛ в Саратовской области официально не 
зарегистрированы [16]. Это может быть связано с 
низкой настороженностью медицинского персонала, 
отсутствием налаженной системы дифференциаль-
ной диагностики и возможным атипичным или суб-
клиническим течением инфекции. 

Для оценки реальной эпидемиологической си-
туации важное значение имеет определение уров-
ня иммунной прослойки населения к возбудителям 
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риккетсиозов. В 2024 г. сотрудниками института 
«Микроб» впервые выполнено серологическое об-
следование жителей Энгельсского района: специфи-
ческие иммуноглобулины класса IgG к R. conorii 
обнаружены в 6 (6,4 %) из 94 образцов сывороток 
крови [17]. Этот факт подтверждает контакт населе-
ния с возбудителем и свидетельствует о циркуляции 
риккетсий на территории региона. 

Тем не менее отсутствие систематических на-
блюдений и комплексного подхода к изучению дан-
ной проблемы не позволяет составить целостную 
картину распространения инфекции. Для объектив-
ной оценки эпидемиологической ситуации необхо-
димо сочетание молекулярно-генетического иссле-
дования переносчиков инфекции (клещей) с имму-
носерологическим обследованием населения, что 
даст возможность оценить риски инфицирования и 
обосновать меры профилактики.

Цель работы – выявление генетических марке-
ров риккетсий группы КПЛ в клещах и обследова-
ние населения на наличие специфических антител 
к возбудителям риккетсиозов группы КПЛ на тер-
ритории отдельных районов Саратовской области  
в 2025 г. 

Материалы и методы

Сбор зоологического материала и биологиче-
ского материала от людей осуществляли в 2025 г. 

В исследование включены 1284 экземпля-
ра иксодовых клещей 6 видов: Hyalomma scu-
pense (Schulze, 1919), Dermacentor marginatus 
(Sulzer, 1776), Dermacentor reticulatus (Fabricius, 
1794), Rhipicephalus rossicus (Yakimov et Kol-
Yakimova, 1911), Ixodes ricinus (Linnaeus, 1758), 
Ixodes trianguliceps (Birula, 1895), объединенные в 
248 проб; 85 экземпляров гамазовых клещей 6 ви-
дов: Haemogamasus nidi (Michael, 1892), Laelaps 
agilis (Koch, 1836), Laelaps algericus (Hirst, 1925), 
Eulaelaps stabularis (Koch, 1839), Myonyssus rossi-
cus (Bregetova, 1956), Dermanyssus gallinae (De Geer, 
1778) (17 проб); и 42 экземпляра личинок аргасового 
клеща Argas persicus (Oken, 1818) (7 проб).

Сбор клещей выполняли на территории 
Александрово-Гайского, Марксовского, Воскре
сенского, Ровенского, Советского, Федоровского, 
Татищевского, Хвалынского, Энгельсского районов, 
а также на территории муниципального образования 
«Город Саратов» (МО «г. Саратов») (рисунок). 

Административные районы Саратовской области, в которых проводили сбор материала для исследований: 
1 – клещей; 2 – сывороток крови населения

Administrative districts of the Saratov Region where samples were collected for the research:
1 – ticks; 2 – blood sera of the population
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Формирование проб эктопаразитов и подготов-
ку образцов для исследований проводили согласно 
МУ 3.1/4.2.4140-25 «Эпидемиологический надзор, 
лабораторная диагностика и профилактика клеще-
вых риккетсиозов» и МУ 1.3.2569-09 «Организация 
работы лабораторий, использующих методы ампли-
фикации нуклеиновых кислот при работе с материа-
лом, содержащим микроорганизмы I–IV групп пато-
генности».

Для выделения нуклеиновых кислот использова-
ли набор реагентов «РИБО-преп», постановку ПЦР 
на наличие генетических маркеров возбудителей 
риккетсиозов группы КПЛ осуществляли с приме-
нением диагностических комплектов «АмплиСенс® 
Rickettsia spp. SFG-FL» и «АмплиСенс® Rickettsia 
conorii-FL» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Рос
потребнадзора, Россия) в соответствии с инструк-
циями.

Также исследовано 400 сывороток крови 
практически здоровых людей, проживающих на 
территории Александрово-Гайского, Красноар
мейского, Самойловского, Хвалынского, Совет
ского, Ровенского, Ртищевского, Федоровского, Эн
гельсского районов Саратовской области, а также 
МО «г. Саратов» (рисунок). Исследование проб био-
логического материала от людей проводилось при их 
информированном согласии.

В исследование включены сыворотки крови от 
246 женщин (61,5 %) и 154 мужчин (38,5 %) в воз-
расте от 18 до 90 лет в количестве 40 из каждого 
обследованного района. Наибольшее количество 
образцов принадлежало людям в возрасте от 60 до 
74 лет – 137 сывороток (34,2 %), наименьшее – 64 
(16,0 %) – от 75 до 90 лет. Группы 18–44 и 45–59 лет 
представлены 99 (24,75 %) и 100 (25,0 %) образцами 
соответственно.

Постановку иммуноферментного анализа 
(ИФА) с сыворотками крови людей осуществляли с 
применением набора реагентов для выявления анти-
тел к R. conorii «Rickettsia conorii ELISA IgG/IgM» 
(VIRCELL, Испания).

При статистической обработке материала рас-
считывали индивидуальную зараженность кле-
щей в соответствии с формулой, представленной в 
МУ 3.1/4.2.4140-25: 

где D – индивидуальная зараженность клещей (%); 
А – общее количество исследований; В – количество 
исследований, давших отрицательный результат;  
С – количество клещей в пуле.

Для определения достоверности результатов 
выявления иммуноглобулинов классов IgM и IgG к 
R. conorii вычисляли 95% доверительный интервал / 
confidence interval (ДИ/CI) по методу Клоппера – 
Пирсона [18].

Результаты и обсуждение

В результате исследования 272 проб клещей 
ДНК Rickettsia spp. SFG обнаружена в 136 случаях 
(50,0 %), среди которых в 7 – ДНК R. conorii (2,6 % от 
всех исследованных проб). Наличие ДНК Rickettsia 
spp. SFG подтверждено в пробах суспензий кле-
щей 6 видов: D. marginatus, D. reticulatus, I. ricinus, 
I. trianguliceps, Rh. rossicus, а также A. persicus 
(табл. 1). Генетические маркеры R. conorii выяв-
лены в суспензиях клещей видов Rh. rossicus (5) и 
D. reticulatus (2).

При этом в клещах, собранных на территории 
Федоровского района, ДНК риккетсий не обнаруже-
на, возможно, это связано с тем, что в исследование 
включены только представители вида H. scupense, 
снятые с крупного рогатого скота. Согласно сведе-
ниям литературы, зарегистрированы единичные на-
ходки ДНК риккетсий в этих клещах, но их роль в 
циркуляции возбудителей риккетсиозов группы КПЛ 
крайне мала, так как на территории Саратовской об-
ласти H. scupense – однохозяинный клещ [19].

По материалам исследований прошлых лет, 
в некоторых видах гамазовых клещей периодически 
выявляли ДНК риккетсий [16], однако в результате 
настоящей работы наличие генетических маркеров 
возбудителей риккетсиозов группы КПЛ в этих кле-
щах не зарегистрировано. Данный факт, возможно, 
объясняется малой выборкой исследования и тем, 
что гамазовые клещи не являются основными резер-
вуарами риккетсий группы КПЛ [20]. 

Вызывает определенный интерес выявление 
впервые на территории Саратовской области ДНК па-
тогенных риккетсий в личинках клещей A. persicus. 
Полученные результаты могут свидетельствовать о 
расширении спектра известных переносчиков дан-
ной группы инфекционных болезней [21].

На следующем этапе работы для уточнения ви-
довой и подвидовой принадлежности выявленных 
риккетсий запланировано определение нуклеотид-
ных последовательностей вариабельных участков 
генов gltA и ompA, широко используемых в фило-
генетическом анализе возбудителей риккетсиозов 
группы КПЛ и обладающих достаточной дискрими-
национной способностью для дифференциации близ-
кородственных видов. Результаты филогенетическо-
го анализа позволят не только подтвердить данные, 
полученные методом ПЦР, но и дадут возможность 
провести сравнительный анализ с риккетсиями, цир-
кулирующими на сопредельных территориях, что 
важно для понимания эпизоотологии риккетсиозов 
в регионе.

По результатам исследования сывороток крови 
методом ИФА на наличие антител к R. conorii анти-
тела класса IgG обнаружены в 46 образцах (11,5 %) 
(95% ДИ: 8,46–14,73 %) (табл. 2), из них в 2 образ-
цах (13,3 %) зарегистрированы иммуноглобулины 
класса IgM (95% ДИ: 2,25–31,65 %).
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Специфические иммуноглобулины класса IgG 
к риккетсиям группы КПЛ обнаружены в образцах, 
полученных из всех обследованных районов обла-
сти. Анализ пространственного распределения по-
ложительных результатов выявил выраженную ге-
терогенность: максимальный показатель выявления 
антител отмечен в Федоровском районе (37,5 %), 
минимальный – в Энгельсском (2,5 %). Возрастные 
и гендерные особенности выявления антител IgG не 
имели статистической значимости. 

Иммуноглобулины класса IgM к R. conorii обна-
ружены в сыворотках крови жителей Федоровского 
района. Выявление антител класса IgM в комплексе 
с IgG может свидетельствовать о недавно перенесен-
ном заболевании и его малосимптомном течении. 
Обнаружение специфических антител класса IgM к 
R. conorii в сыворотках крови жителей Саратовской 
области подчеркивает необходимость повышенной 
настороженности медицинского персонала учрежде-
ний здравоохранения на территории региона в отно-
шении риккетсиозов группы КПЛ с целью своевре-
менной диагностики этой группы заболеваний.

Продолжение исследований и увеличение числа 
обследуемых муниципальных образований позволят 
определить границы распространения возбудителей 
риккетсиозов группы КПЛ, сформировать целост-
ную карту рисков инфицирования населения и уточ-
нить возможность существования природных очагов 

на территории Саратовской области. Дальнейшее 
накопление данных об иммунной прослойке насе-
ления с дифференциацией по возрастным и профес-
сиональным группам послужит обоснованием для 
планирования мер профилактики и последующей 
оценки их эффективности.

Таким образом, генетические маркеры возбуди-
телей КПЛ в переносчиках и специфические анти-
тела у местного населения выявлены на территории 
шести районов области (Энгельсского, Советского, 
Александрово-Гайского, Ровенского, Федоровского, 
Хвалынского), а также административного центра –  
МО «г. Саратов», характеризующихся различны-
ми ландшафтно-географическими условиями [22]. 
Данный факт подчеркивает возможность распростра-
нения риккетсий на всей территории Саратовской об-
ласти вне зависимости от природных особенностей.

Полученные результаты свидетельствуют о 
циркуляции риккетсий группы КПЛ на территории 
Саратовской области и возможном существовании 
природных очагов риккетсиозов группы КПЛ, что 
указывает на необходимость включения этой группы 
инфекций в систему эпидемиологического монито-
ринга с целью определения роли риккетсий в пара-
зитарных системах на территории области. Также 
актуальным является исследование клещей, снятых 
с людей, для выявления генетических маркеров воз-
будителей риккетсиозов группы КПЛ с целью свое

Таблица 2 / Table 2

Результаты выявления специфических иммуноглобулинов к Rickettsia conorii в сыворотках крови населения  
некоторых районов Саратовской области в 2025 г.

Results of detecting specific immunoglobulins to Rickettsia conorii in blood serum samples from residents  
of certain areas of the Saratov Region in 2025

Место сбора образцов 
Sampling site 

Количество исследованных 
образцов 

Number of samples tested

Количество образцов, содержащих специфические антитела; %; 95% ДИ 
Number of samples containing specific antibodies; %; 95% CI

IgG IgM

Федоровский район 
Fedorovsky district

40 15; 37,5; 23,00–53,70 2; 13,3; 2,25–31,65

МО «г. Саратов» 
Saratov municipality

40 5; 12,5; 4,30–24,30 0

Ровенский район 
Rovensky district

40 5; 12,5; 4,30–24,30 0

Красноармейский район 
Krasnoarmeysky district

40 4; 10,0; 2,90–21,40 0

Хвалынский район 
Khvalynsky district

40 4; 10,0; 2,90–21,40 0

Самойловский район 
Samoylovsky district

40 4; 10,0; 2,90–21,40 0

Советский район 
Sovetsky district

40 3; 7,5; 1,60–17,00 0

Александрово-Гайский район
Alexandrovo-Gaysky district

40 3; 7,5; 1,60–17,00 0

Ртищевский район 
Rtishchevsky district

40 2; 5,0; 0,60–14,10 0

Энгельсский район 
Engelssky district

40 1; 2,5; 0,06–11,47 0

Итого / Total 400 46; 11,5; 8,46–14,73 2; 4,4; 0,71–15,54
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временного назначения экстренной антибиотико-
профилактики. Перспективным считается исследо-
вание материала от пациентов с лихорадкой неясной 
этиологии с целью этиологической расшифровки, 
а также выявления клинических случаев заболева-
ния риккетсиозами.

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. Исследование проб биологического 
материала от людей проводилось при их информи-
рованном согласии.

Список литературы
1. Рудаков Н.В., Рудакова С.А. Клещевые трансмиссивные 

инфекции Сибири: практическое руководство. Омск: Омский на-
учный вестник; 2019. 144 с. 

2. Субботина И.А., Осмоловский А.А., Фадеенкова Е.И. 
Проблема трансмиссивных инфекций и инвазий, передавае-
мых клещами. В кн.: Современные достижения в решении ак-
туальных проблем агропромышленного комплекса: материалы 
международной научно-практической конференции, посвя-
щенной 100-летию Института экспериментальной ветеринарии 
им. С.Н. Вышелесского (Минск, 15–16 сентября 2022 г.). Минск: 
Беларуская навука; 2022. С. 145–8.

3. Сыса Л.В., Осмоловский А.А., Фадеенкова Е.И., Рымко 
А.М., Субботина И.А. Природно-очаговые болезни: современ-
ная ситуация, совершенствование диагностики и профилактики. 
Ветеринарный журнал Беларуси. 2023; (2):119–23.

4. Parola P., Paddock C.D., Socolovschi C., Labruna M.B., 
Mediannikov O., Kernif T., Abdad M.Y., Stenos J., Bitam I., Fournier 
P.-E., Raoult D. Update on tick-borne rickettsioses around the world: 
a geographic approach. Clin. Microbiol. Rev. 2013; 26(4):657–702. 
DOI: 10.1128/CMR.00032-13.

5. Коренберг Э.И., Помелова В.Г., Осин Н.С. Природно-
очаговые инфекции, передающиеся иксодовыми клещами. М.: 
Комментарий; 2013. С. 52–3.

6. Ионов С.Н., Олейникова В.С., Буданцева С.В., 
Пивоварова О.А. Риккетсиозная инфекция. Распространение 
риккетсиозов в Российской Федерации. Крымский терапевти-
ческий журнал. 2024; (1):49–54. 

7. Краснова Е.И., Вяжевич А.Н., Проворова В.В., Кузнецова 
В.Г., Хохлова Н.И., Хохлова З.А. Клещевые риккетсиозы в 
России: актуальные вопросы диагностики. Лечащий врач. 2023; 
26(10):82–7. DOI: 10.51793/OS.2023.26.10.013.

8. Рудаков Н.В., Пеньевская Н.А., Кумпан Л.В., Блох 
А.И., Шпынов С.Н., Транквилевский Д.В., Штрек С.В. Эпиде
миологическая ситуация по риккетсиозам группы клещевой 
пятнистой лихорадки в Российской Федерации в 2012–2021 гг. 
и прогноз на 2022–2026 гг. Проблемы особо опасных инфекций. 
2022; (1):54–63. DOI: 10.21055/0370-1069-2022-1-54-63.

9. Ющук Н.Д., Венгеров Ю.Я., редакторы. Инфекционные 
болезни. Национальное руководство. 3-е изд., перераб. и доп. 
М.: ГЭОТАР-Медиа; 2021. 1104 с. DOI: 10.33029/9704-6122-8-
INB-2021-1-1104.

10. О состоянии санитарно-эпидемиологического бла-
гополучия населения в Российской Федерации в 2024 году: 
Государственный доклад. М.: Федеральная служба по надзору 
в сфере защиты прав потребителей и благополучия человека; 
2025. 424 с.

11. Углева С.В., Шабалина С.В. Риккетсиозы в регионе 
Нижнего Поволжья. Журнал микробиологии, эпидемиологии и им-
мунобиологии. 2021; 98(2):231–8. DOI: 10.36233/0372-9311-60.

12. Rakov A.V., Chekanova T.A., Petremgvdlishvili K. 
Regional variability of spotted fever group Rickettsia genospecies: 
insights from eight regions in Russia. In: Proceedings of the 2nd 
International Electronic Conference on Genes (IECGE2024), 11–13 
December 2024. MDPI; 2024.

13. Раков А.В., Чеканова Т.А., Вандышева Т.В., 
Петремгвдлишвили К., Мясников Н.И., Девятова А.М., Ухватова 
А.А., Наушеев Н.Ж., Акимкин В.Г. Симпатрия Rickettsia raoultii и 
Rickettsia slovaca в клещах Dermacentor reticulatus и Dermacentor 
marginatus в муниципальных районах Самарской области и 
идентификация нового кандидатного вида риккетсий группы 
клещевых пятнистых лихорадок. В кн.: Попова А.Ю., Кутырев 
В.В., редакторы. Сборник материалов VI Международной 

научно-практической конференции по вопросам противодей-
ствия инфекционным заболеваниям (11–12 декабря 2025 г., 
Санкт-Петербург). Саратов: Амирит; 2025. C. 288–9.

14. Самойленко И.Е., Рудаков Н.В., Решетникова Т.А., 
Егембердиева Р.А., Шаламова Е.В., Штрек С.В., Кумпан Л.В. 
Результаты выявления антител к риккетсиям в сыворотках крови 
пациентов в Омской области и Западно-Казахстанской области 
Республики Казахстан. Эпидемиология и вакцинопрофилактика. 
2015; 14(1):36–8. DOI: 10.31631/2073-3046-2015-14-1-36-38.

15. Кулагин М.А., Казанцев А.В., Корнеев М.Г., Кондратьев 
Е.Н. Выявление генетических маркеров возбудителей риккет-
сиозов группы клещевой пятнистой лихорадки на территории 
отдельных районов Саратовской области. Проблемы особо опас-
ных инфекций. 2025; (3):116–21. DOI: 10.21055/0370-1069-2025-
3-116-121.

16. О состоянии санитарно-эпидемиологического бла-
гополучия населения в Российской Федерации в 2024 году по 
Саратовской области. Материалы государственного доклада. 
Саратов: Управление Федеральной службы по надзору в сфе-
ре защиты прав потребителей и благополучия человека по 
Саратовской области; 2025. 206 с. 

17. Кулагин М.А., Казанцев А.В., Клокова М.Д. Выявление 
специфических антител к возбудителям клещевых пятнистых 
лихорадок в сыворотках крови людей, проживающих на терри-
тории г. Энгельс и Энгельсского района Саратовской области. 
В кн.: Инфекционные болезни в современном мире: эволюция, 
текущие и будущие угрозы: сборник трудов XVII Ежегодного 
Всероссийского Конгресса по инфекционным болезням имени 
академика В.И. Покровского. М.: Медицинское маркетинговое 
агентство «МедиаМедика»; 2025. С. 115.

18. Clopper C.J., Pearson E.S. The use of confidence or fidu-
cial limits illustrated in the case of the binomial. Biometrika. 1934; 
26(4):404–13. DOI: 10.1093/biomet/26.4.404.

19. Кравченко Л.С., Фомичева Е.Д. Видовое разнообразие 
иксодовых клещей (Ixodidae) в Ростовской области. Теория и 
практика борьбы с паразитарными болезнями. 2024; (25):216–
20. DOI: 10.31016/978-5-6050437-8-2.2024.25.216-220.

20. Боброва О.А., Самойленко И.Е., Штрек С.В., Шпынов 
С.Н., Санников А.В., Кумпан Л.В., Абрамова Н.В., Градобоева 
Е.А., Рудаков Н.В. О коллекции штаммов риккетсий Омского 
НИИ природно-очаговых инфекций. Национальные приорите-
ты России. 2025; (2):66–72.

21. Kooshki H., Goudarzi G., Faghihi F., Telmadarraiy Z., 
Edalat H., Hosseini-Chegeni A. The first record of Rickettsia hoog-
straalii (Rickettsiales: Rickettsiaceae) from Argas persicus (Acari: 
Argasidae) in Iran. Syst. Appl. Acarol. 2020; 25(9):1611–7. DOI: 
10.11158/saa.25.9.7.

22. Демакина И.И., Завьялова Е.В., Фисенко Б.В., 
Харламова Н.А., Степанов Д.С. Пространственно-временная ди-
намика изменения агрометеорологических показателей на терри-
тории Саратовской области в условиях неустойчивости климата. 
Аграрный научный журнал. 2024; (10):12–8. DOI: 10.28983/asj.
y2024i10pp12-18.

References 
1. Rudakov N.V., Rudakova S.A. [Tick-Borne Transmissible 

Infections of Siberia: A Practical Guide]. Omsk: Omsk Scientific 
Bulletin; 2019. 144 p.

2. Subbotina I.A., Osmolovsky A.A., Fadeenkova E.I. [The 
problem of vector-borne infections and infestations transmitted by 
ticks]. In: [Modern Achievements in Solving Current Problems of the 
Agro-Industrial Complex: Proceedings of the International Scientific 
and Practical Conference Dedicated to the 100th Anniversary of the 
S.N. Vyshelessky Institute of Experimental Veterinary Medicine 
(Minsk, September 15–16, 2022)]. Minsk: “Belaruskaya Navuka”; 
2022. P. 145–8.

3. Sysa L.V., Osmolovsky A.A., Fadeenkova E.I., Rymko A.M., 
Subbotina I.A. [Natural focal diseases: current situation, improve-
ment of diagnostics and prevention]. Veterinarny Zhurnal Belarusi 
[Veterinary Journal of Belarus]. 2023; (2):119–23.

4. Parola P., Paddock C.D., Socolovschi C., Labruna M.B., 
Mediannikov O., Kernif T., Abdad M.Y., Stenos J., Bitam I., Fournier 
P.-E., Raoult D. Update on tick-borne rickettsioses around the world: 
a geographic approach. Clin. Microbiol. Rev. 2013; 26(4):657–702. 
DOI: 10.1128/CMR.00032-13.

5. Korenberg E.I., Pomelova V.G., Osin N.S. [Natural-Focal 
Infections Transmitted by Ixodidae Ticks]. Moscow: “Kommentariy”; 
2013. P. 52–3.

6. Ionov S.N., Oleynikova V.S., Budantseva S.V., Pivovarova 
O.A. [Rickettsial infection. Prevalence of rickettsioses in the Russian 
Federation]. Krymsky Terapevtichesky Zhurnal [Crimean Therapeutic 
Journal]. 2024; (1):49–54.

7. Krasnova E.I., Vyazhevich A.N., Provorova V.V., Kuznetsova 
V.G., Khokhlova N.I., Khokhlova Z.A. [Tick-borne rickettsioses in 
Russia: relevant issues of diagnosis]. Lechashchy Vrach [The Attending 
Physician]. 2023; 26(10):82–7. DOI: 10.51793/OS.2023.26.10.013.



130

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 2						      Оригинальные статьи

8. Rudakov N.V., Pen’evskaya N.A., Kumpan L.V., Blokh A.I., 
Shpynov S.N., Trankvilevsky D.V., Shtrek S.V. [Epidemiological 
situation on rickettsioses of the spotted fever group in the Russian 
Federation in 2012–2021 and forecast for 2022–2026]. Problemy Osobo 
Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 
2022; (1):54–63. DOI: 10.21055/0370-1069-2022-1-54-63.

9. Yushchuk N.D., Vengerov Yu.Ya., editors. [Infectious 
Diseases. National Guidelines]. 3rd ed., revised and updated. 
Moscow: “GEOTAR-Media”; 2021. 1104 p. DOI: 10.33029/9704-
6122-8-INB-2021-1-1104.

10. [On the State of Sanitary and Epidemiological Wellbeing 
of the Population in the Russian Federation in 2024: State Report]. 
Moscow: Federal Service for Surveillance on Consumers Rights 
Protection and Human Wellbeing; 2025. 424 p.

11. Ugleva S.V., Shabalina S.V. [Rickettsioses in the Lower 
Volga region]. Zhurnal Mikrobiologii, Epidemiologii i Immunobiologii 
[Journal of Microbiology, Epidemiology and Immunobiology]. 2021; 
98(2):231–8. DOI: 10.36233/0372-9311-60.

12. Rakov A.V., Chekanova T.A., Petremgvdlishvili K. 
Regional variability of spotted fever group Rickettsia genospecies: 
insights from eight regions in Russia. In: Proceedings of the 2nd 
International Electronic Conference on Genes (IECGE2024), 11–13 
December 2024. MDPI; 2024.

13. Rakov A.V., Chekanova T.A., Vandysheva T.V., 
Petremgvdlishvili K., Myasnikov N.I., Devyatova A.M., Ukhvatova 
A.A., Nausheev N.Zh., Akimkin V.G. [Sympatry of Rickettsia raoultii 
and Rickettsia slovaca in Dermacentor reticulatus and Dermacentor 
marginatus ticks in municipal districts of the Samara Region and 
identification of a new candidate species of spotted fever group ricket
tsiae]. In: Popova A.Yu., Kutyrev V.V., editors. [Proceedings of the 
VI International Scientific and Practical Conference on Countering 
Infectious Diseases (December 11–12, 2025, Saint Petersburg)]. 
Saratov: “Amirit”, 2025. P. 288–9.

14. Samoylenko I.E., Rudakov N.V., Reshetnikova T.A., 
Yegemberdieva R.A., Shalamova E.V., Shtrek S.V., Kumpan L.V. 
[Results of detection of antibodies to rickettsiae in blood sera of pa-
tients in the Omsk Region and the West Kazakhstan Region of the 
Republic of Kazakhstan]. Epidemiologiya i Vaktsinoprofilaktika 
[Epidemiology and Vaccinal Prevention]. 2015; 14(1):36–8. DOI: 
10.31631/2073-3046-2015-14-1-36-38.

15. Kulagin M.A., Kazantsev A.V., Korneev M.G., Kondrat’ev 
E.N. [Detection of genetic markers of spotted fever group rickettsio-
sis pathogens in selected districts of the Saratov Region]. Problemy 
Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous 
Infections]. 2025; (3):116–21. DOI: 10.21055/0370-1069-2025-3-
116-121.

16. [On the State of Sanitary and Epidemiological Wellbeing 
of the Population in the Russian Federation in 2024 by the Saratov 
Region. Materials of the State Report]. Saratov: Office of the Federal 
Service for Surveillance on Consumers Rights Protection and Human 
Wellbeing for the Saratov Region; 2025. 206 p.

17. Kulagin M.A., Kazantsev A.V., Klokova M.D. [Detection 
of specific antibodies to spotted fever group rickettsiae pathogens in 
blood sera of people residing in the city of Engels and Engels District 
of the Saratov Region]. In: [Infectious Diseases in the Modern World: 
Evolution, Current and Future Threats: Proceedings of the XVII 
Annual All-Russian Congress on Infectious Diseases named after 
Academician V.I. Pokrovsky]. Moscow: Medical Marketing Agency 
“MediaMedica”; 2025. P. 115.

18. Clopper C.J., Pearson E.S. The use of confidence or fidu-
cial limits illustrated in the case of the binomial. Biometrika. 1934; 
26(4):404–13. DOI: 10.1093/biomet/26.4.404.

19. Kravchenko L.S., Fomicheva E.D. [Species diversity of 
Ixodidae ticks (Ixodidae) in the Rostov Region]. Teoriya i Praktika  
Bor’by s Parazitarnymi Boleznyami [Theory and Practice of 
Parasitic Disease Control]. 2024; (25):216–20. DOI: 10.31016/978-
5-6050437-8-2.2024.25.216-220.

20. Bobrova O.A., Samoylenko I.E., Shtrek S.V., Shpynov 
S.N., Sannikov A.V., Kumpan L.V., Abramova N.V., Gradoboeva 
E.A., Rudakov N.V. [On the collection of rickettsial strains of the 
Omsk Research Institute of Natural Focal Infections]. Natsional’nye 
Prioritety Rossii [National Priorities of Russia]. 2025; (2):66–72.

21. Kooshki H., Goudarzi G., Faghihi F., Telmadarraiy Z., 
Edalat H., Hosseini-Chegeni A. The first record of Rickettsia hoog-
straalii (Rickettsiales: Rickettsiaceae) from Argas persicus (Acari: 
Argasidae) in Iran. Syst. Appl. Acarol. 2020; 25(9):1611–7. DOI: 
10.11158/saa.25.9.7.

22. Demakina I.I., Zav’yalova E.V., Fisenko B.V., Kharlamova 
N.A., Stepanov D.S. [Spatial-temporal dynamics of changes in agro-
meteorological indicators in the Saratov Region under climate in-
stability]. Agrarny Nauchny Zhurnal [Agrarian Scientific Journal]. 
2024; (10):12–8. DOI: 10.28983/asj.y2024i10pp12-18.

Authors:
Kulagin M.A., Kazantsev A.V., Korneev M.G., Kondrat’ev E.N., 

Naidenova E.V., Pakhareva D.A., Kazorina E.V., Neishtadt Ya.A., Krasovskaya 
T.Yu. Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”. 46, Universitetskaya 
St., Saratov, 410005, Russian Federation. E‑mail: rusrapi@microbe.ru.

Vyatkin I.N. Rospotrebnadzor Administration in the Saratov Region. 7, 
Volskaya St., Saratov, 410028, Russian Federation.

Об авторах:
Кулагин М.А., Казанцев А.В., Корнеев М.Г., Кондратьев Е.Н., 

Найденова Е.В., Пахарева Д.А., Казорина Е.В., Нейштадт Я.А., 
Красовская Т.Ю. Российский научно-исследовательский противочум-
ный институт «Микроб». Российская Федерация, 410005, Саратов, 
ул. Университетская, 46. E‑mail: rusrapi@microbe.ru.

Вяткин И.Н. Управление Федеральной службы по надзору в сфере 
защиты прав потребителей и благополучия человека по Саратовской об-
ласти. Российская Федерация, 410028, Саратов, ул. Вольская, 7.



131

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2026; 2 		        Original articles

DOI: 10.21055/0370-1069-2026-2-131-139

УДК 579.843.1:579

А.Ю. Кураташвили, Н.Б. Челдышова, А.В. Федоров, Д.А. Сергутин, Е.А. Нарышкина,  
К.А. Никифоров, С.П. Заднова

Анализ системы секреции 6-го типа нетоксигенных штаммов Vibrio cholerae О1  
биовара Эль Тор и их конкурентные особенности
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Цель работы – изучение структуры генов системы секреции 6-го типа нетоксигенных штаммов Vibrio 
cholerae О1-серогруппы биовара Эль Тор и выявление их конкурентных особенностей. Материалы и методы. 
Исследования проведены на нетоксигенных штаммах, выделенных на территории РФ от больных или из внеш-
ней среды с 1981 по 2017 г., хранящихся в Государственной коллекции патогенных бактерий ФКУН Российский 
противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора. Для биоинформатического анализа применяли алго-
ритмы BLAST v.2.15.0 и BioEdit v.7.0.9.0. Использовали нуклеотидные последовательности полных геномов, 
представленные в NCBI GenBank. Конкурентную пробу ставили в автоклавированной речной воде по методу 
R. Freter et al. (1981). Результаты и обсуждение. Установлено, что состав кластеров системы секреции 6-го типа 
ctxA–tcpА+-изолятов идентичен токсигенным штаммам V. cholerae О1 Эль Тор и включает большой кластер и три 
дополнительных – Aux-1, 2, 3. При этом Aux-3 по размеру и составу генов соответствует типу Aux-3Р, характер-
ному для токсигенных изолятов. Структура 88,9 % изученных локусов также является прототипной. Исключение 
составили три штамма, имеющие однонуклеотидную замену в гене, кодирующем эффектор VgrG-3. В штаммах 
ctxAB–tcpA– выявлен большой кластер и Aux-2. Кластер Aux-1 отсутствует в геноме 22 % штаммов, а в оставших-
ся присутствует только краевой ген, кодирующий гемолизин. Только два штамма ctxAB–tcpA– содержат Aux-3, 
который соответствует типу Aux-3Е, характерному для водных вибрионов. Выявлена вариабельность структу-
ры большинства изученных генов данных штаммов. При совместном культивировании штаммов ctxAB–tcpA–  
и ctxAB–tcpA+ конкурентным преимуществом обладали практически все ctxAB–tcpA+-изоляты. Исключение соста-
вил ctxAB–tcpA–-штамм V. cholerae М1337, продуцирующий повышенное количество экзополисахарида, что уси-
ливало его конкурентные свойства. Показано сосуществование ctxAB–tcpA+-изолятов и Aeromonas hidrofila 401, 
имеющего функциональную систему секреции 6-го типа. 
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A.Yu. Kuratashvili, N.B. Cheldyshova, A.V. Fedorov, D.A. Sergutin, E.A. Naryshkina,  
K.A. Nikiforov, S.P. Zadnova
Study of Type 6 Secretion System in Non-Toxigenic Strains of Vibrio cholerae O1  
Biovar El Tor and Their Competitive Features
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Abstract. The aim of the work was to study the structure of the genes of type 6 secretion system in non-toxige
nic strains of Vibrio cholerae O1 serogroup, biovar El Tor and to identify their competitive features. Materials and  
methods. The studies were conducted on non-toxigenic strains isolated in the Russian Federation from patients or envi-
ronment between 1981and 2017, stored in the State Collection of Pathogenic Bacteria of the Russian Anti-Plague Institute 
“Microbe” of the Rospotrebnadzor. For bioinformatics analysis, the BLAST v.2.15.0 and BioEdit v.7.0.9.0 algorithms 
were applied. The nucleotide sequences of complete genomes presented in NCBI GenBank were utilized. The competi-
tive test was set in autoclaved river water according to the method of R. Freter et al. (1981). Results and discussion. It 
has been established that the composition of type 6 secretion system clusters of in ctxA–tcpA+ isolates is identical to that 
of toxigenic V. cholerae O1 El Tor strains and includes a large cluster and three additional – Aux-1, 2, and 3. Moreover, 
Aux-3 corresponds to the Aux-3P type, characteristic of toxigenic isolates, in terms of size and gene composition. The 
structure of 88.9 % of the studied loci is also prototypical. The exception is three strains with a single nucleotide substitu-
tion in the gene encoding the VgrG-3 effector. A large cluster and Aux-2 have been detected in ctxAB–tcpA– strains. The 
Aux-1 cluster is absent in the genome of 22 % of the strains, and in the remaining ones only the marginal gene encoding 
hemolysin is present. Only two ctxAB–tcpA– strains contain Aux-3, which corresponds to the Aux-3E type, characteristic 
of aquatic vibrios. Variability in the structure of the majority of the studied genes of these strains has been revealed. When 
ctxAB–tcpA– and ctxAB–tcpA+ strains were co-cultivated, almost all ctxAB–tcpA+ isolates exhibited a competitive advan-
tage. The exception was the ctxAB–tcpA– strain of V. cholerae M1337, which produced increased amounts of exopolysac-
charide, enhancing its competitive properties. The coexistence of ctxAB–tcpA+ isolates and Aeromonas hidrophila 401, 
which has a functional type 6 secretion system, has been demonstrated.
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Холерный вибрион – распространенная по все-
му миру бактерия, способная хорошо адаптировать-
ся как в воде открытых водоемов, так и в макроор-
ганизме. При попадании в кишечник человека ток-
сигенные штаммы Vibrio choleraе О1-серогруппы 
биовара Эль Тор, продуцирующие холерный ток-
син и токсин-корегулируемые пили, кодируемые 
соответственно генами ctxAB и tcpA-F, вызывают 
особо опасную инфекционную болезнь – холеру. 
Нетоксигенные изоляты V. choleraе О1 Эль Тор, 
лишенные генов ctxAB (ctxAB–tcpA+, ctxAB–tcpA–) 
и выделяемые из окружающей среды (изредка от 
больных острыми кишечными инфекциями – ОКИ), 
могут быть причиной единичных случаев или не-
больших вспышек ОКИ [1–5]. Важным фактором 
патогенности как токсигенных, так и нетоксиген-
ных изолятов является система секреции 6-го типа, 
T6SS (Type VI Secretion System). С помощью дан-
ного контакт-зависимого механизма холерный ви-
брион транслоцирует внутрь клеток-мишеней ток-
сичные белки-эффекторы и гемолизин и уничтожа-
ет как прокариотические (неродственные штаммы 
V. cholerae, бактерии разных видов), так и эукарио-
тические (инфузории, нематоды, фагоцитирующие 
амебы, макрофаги и т.д.) организмы. Установлено, 
что система T6SS необходима возбудителю как для 
инфекционного процесса (уничтожая микробиоту 
хозяина, освобождает место для колонизации), так 
и адаптации в водной среде [6]. 

Структурные элементы T6SS расположены на 
двух хромосомах V. cholerae О1 Эль Тор и входят в 
состав «большого» (Large Cluster) и трех вспомога-
тельных (дополнительных) кластеров Aux-1, 2, 3. 
Токсигенные и циркулирующие в водной среде ви-
брионы отличаются по структуре кластера Aux-3. 
В токсигенных штаммах V. cholerae О1 Эль Тор 
присутствует короткий (6 kb), но более стабильный 
элемент типа Aux-3Р. У обитающих в водной среде 
вибрионов размер данного элемента, обозначенного 
как Aux-3Е, более 40 kb, он нестабилен и часто утра-
чивается ими [6–8].

В состав большого элемента включены гены, ко-
дирующие структурные компоненты комплекса, ша-
пероны, белки-эффекторы, иммунные белки и т.д. На 
данном элементе находится ген vasH, ответственный 
за биосинтез белка-регулятора, контролирующего 
транскрипцию генов T6SS [9–11]. Важно отметить, 

что гены, кодирующие эффекторы, располагаются 
рядом с генами, ответственными за биосинтез им-
мунных белков, нейтрализующих действие соответ-
ствующего эффектора при его нахождении в цито-
плазме собственных клеток. Эффектор и иммунный 
белок составляют эффекторный модуль (ЭМ). 

При изучении функциональных свойств белков-
эффекторов установлено, что некоторые из них воз-
действуют только на прокариотические или эукарио-
тические клетки, другие поражают оба вида организ-
мов [10, 11]. Так, на большом кластере расположен 
ген vgrG-3, ответственный за биосинтез эффектора 
VgrG-3, на карбоксильном конце которого находит-
ся домен с лизоцимной активностью, разрушающий 
пептидогликановый слой бактерий. К данному локу-
су примыкает tsiV-3, кодирующий иммунный белок 
[12, 13]. В кластер Aux-1 включен ген tseL, кодирую-
щий биосинтез липазы, а на Aux-2 расположен vasX, 
ответственный за порообразующий токсин. Данные 
эффекторы фрагментируют цитоплазматическую 
мембрану бактерий и оболочку эукариотических ор-
ганизмов [11, 12, 14]. Гидролаза TseH, лизирующая 
пептидогликановый слой прокариот, кодируется со-
ответствующим геном, входящим в состав класте-
ра Aux-3. Только на данном элементе присутствует 
ген paar, ответственный за продукцию белка PAAR 
(пролин-аланин-аланин-аргинин), образующего на-
конечник, прокалывающий клетку-мишень [8]. 

Согласно данным литературы, в токсигенных 
штаммах V. cholerae О1 Эль Тор T6SS является не-
активной при их культивировании в лабораторных 
условиях. В то же время в изолятах V. cholerae, вы-
деленных из внешней среды, указанная система кон-
ститутивно функциональна [14]. Однако в окружаю-
щей среде обитают как штаммы ctxAB–tcpA+, так и 
ctxAB–tcpA–, а также V. cholerae неО1/неО139. При 
этом основные исследования по анализу T6SS про-
ведены именно на последних вибрионах [6, 12, 14]. 
Несмотря на активное изучение T6SS зарубежными 
учеными, наличие и структура генов данной систе-
мы в нетоксигенных штаммах V. cholerae О1 Эль 
Тор, циркулирующих на территории РФ, а также их 
конкурентные свойства исследованы фрагментарно. 

Цель работы – изучение структуры генов си-
стемы секреции 6-го типа нетоксигенных штаммов 
V. cholerae О1 серогруппы биовара Эль Тор и выяв-
ление их конкурентных особенностей.
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Материалы и методы

Использованные в работе штаммы. Иссле
дования проведены на 13 нетоксигенных штаммах 
ctxAB–tcpA+ и ctxAB–tcpA– V. cholerae О1 биовара 
Эль Тор, выделенных от больных и из внешней 
среды с 1981 по 2017 г. на территории Российской 
Федерации. Использовали также штамм Aeromonas 
hydrophila 401. Штаммы хранятся в лиофильно 
высушенном виде в Государственной коллекции 
патогенных бактерий ФКУН Российский противо-
чумный институт «Микроб» Роспотребнадзора 
(Саратов). 

Постановка конкурентной пробы. Конкурент
ные способности штаммов определяли по методу 
R. Freter et al. [15]. Предварительно для идентифика-
ции бактерий в пробе были получены клоны, устойчи-
вые к рифампицину (RifR) и стрептомицину (StrR). Для  
получения таких клонов штаммы культивировали 
на питательном агаре, содержащем антибиотик, на-
чиная с минимальной концентрации (25–50 мкг/мл),  
постепенно пересевая выросшие колонии на агар с 
более высокой концентрацией антибиотика (конеч-
ная концентрация – 250 мкг/мл).

Для постановки конкурентной пробы из бакте-
риальных культур тестируемых штаммов, выращен-
ных на LB-агаре при температуре 37 °С, готовили 
суспензии одинаковой оптической плотности, опре-
деляя ее на спектрофотометре Biowave DNA (США). 
Полученные суспензии разводили до концентрации 
1·108 м.к./мл. Взвеси сравниваемых штаммов вно-
сили по 0,25 мл в 4,5 мл стерилизованной речной 
воды. Кроме того, параллельно по 0,5 мл каждого из 
сравниваемых штаммов помещали в отдельную про-
бирку со стерильной речной водой (4,5 мл) для учета 
характера роста и выживаемости. Через определен-
ные промежутки времени делали высевы на чашки 
с LB-агаром, содержащим соответствующий анти-
биотик, и подсчитывали число выросших колоний 
каждого штамма. 

Проведение электрофореза. Одномерный элек-
трофорез проводили по методу U.K. Laemmli [16], 
используя 15% полиакриламидный гель, содержа-
щий додецилсульфат натрия. Пластину после элек-
трофореза фиксировали в течение ночи в растворе 
25% изопропанола, окрашивали раствором азот-
нокислого серебра и проявляли в растворе с 0,05% 
формалина.

Анализ нуклеотидных последовательностей. 
Исследовали нуклеотидные последовательности 
полных геномов штаммов V. cholerae О1 биовара 
Эль Тор, представленные в свободном доступе в базе 
данных NCBI GenBank. Для анализа использовали 
алгоритм BLAST v.2.15.0 и BioEdit v.7.0.9.0. 

Статистический анализ. Статистический 
анализ экспериментальных данных осуществляли 
с использованием непараметрического U-критерия 
Манна – Уитни (Mann–Whitney U test). Различия 
считали статистически значимыми при p<0,05.

Результаты и обсуждение

Анализ присутствия и структуры генов 
системы секреции 6-го типа. В работе использо-
ваны две группы нетоксигенных штаммов. Штаммы 
первой группы содержат ген tcpА (ctxA–tcpА+), у вто-
рой – данный локус отсутствует (ctxA–tcpА–). Для 
сравнения в анализ также взят первый клинический 
нетоксигенный штамм V. cholerae АТСС 14033 О1 
Эль Тор (табл. 1). Проведен анализ нуклеотидных 
последовательностей локусов vgrG3, vasX, tseL, tseH, 
кодирующих белки-эффекторы, и tsiV3, tsiV2, tsiV1, 
tsiH, ответственных за биосинтез соответствующих 
иммунных белков, а также гена paar. 

На первом этапе изучено присутствие класте-
ров T6SS. В результате установлено, что ctxA–tcpА+-
изоляты, как и токсигенные штаммы, имеют боль-
шой и три дополнительных (Aux-1, 2, 3) кластера. 
Стоит особенно отметить, что указанные штаммы, 
в том числе выделенные из внешней среды, содержат 
Aux-3, идентичный токсигенным штаммам, то есть 
тип Aux-3Р. Таким образом, по наличию кластеров 
T6SS ctxA–tcpА+-изоляты соответствуют токсиген-
ным штаммам V. cholerae О1 Эль Тор. 

При анализе ctxAВ–tcpА–-изолятов выявлено на-
личие большого кластера и Aux-2. Блок Aux-1, рас-
положенный на первой хромосоме, отсутствует в 
штаммах V. cholerae 132 и 29, а в геноме остальных 
изолятов обнаружен только краевой ген – vc1415, ко-
дирующий гемолизин. Стоит отметить, что у взятого 
для сравнения штамма V. cholerae АТСС 14033 так-
же отсутствует Aux-1, но выявлен Aux-3, который по 
размеру и составу генов соответствует Aux-3Р. Среди 
ctxAВ–tcpА–-изолятов Aux-3 присутствует еще только 
у V. cholerae Р18748 и 29, при этом данные штаммы 
имеют Aux-3Е. Полученные нами результаты согласу-
ются со сведениями других авторов о вариабельном 
содержании кластеров T6SS в ctxАВ–tcpА–-изолятах, 
циркулирующих на территории РФ [17, 18].

Далее была изучена структура ЭМ. В результате 
выявлено, что практически все ctxA–tcpА+-изоляты 
имеют прототипную структуру генов, кодирующих 
эффекторы и иммунные белки, соответствующую 
генам токсигенного референс-штамма V. cholerae 
N16961 О1 Эль Тор. Исключение составили три 
штамма (М-1395, Р18778, М-1501), включающие ло-
кус vgrG-3 с единичной заменой аденина на тимин 
в позиции 728, что привело к замене аминокислот в 
белке VgrG-3 (табл. 1). Влияние данного аллеля на 
функциональную активность VgrG-3 не установле-
но. Стоит отметить, что в ранее проведенной работе 
показано, что ctxA–tcpА+-штаммы имеют и неизме-
ненную структуру гена vasH, кодирующего регуля-
торный белок VasH, который контролирует экспрес-
сию генов T6SS [19]. 

При исследовании ctxA–tcpА–-изолятов ряд ге-
нов не обнаружен ввиду отсутствия кластеров Aux-1 
и Aux-3, а структура других вариабельна (табл. 1). 
Практически у всех штаммов отмечено изменение 
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гена vgrG-3 – делетировано от 20 до 38 % нуклеотид-
ной последовательности. В результате белок VgrG3 
(1017 аминокислот) в данных штаммах укорочен: 
у штамма V. cholerae М-1516 включает 994 аминокис-
лоты, у V. cholerae 132 и Р18748 – 803, у V. cholerae 29 
и М-1337 – 732 аминокислоты. Исключение состави-
ли V. cholerae АТСС 14033, у которого, несмотря на 
делеции, инсерции, SNP в гене vgrG-3, количество 
аминокислот в белке VgrG3 не изменилось, а так-
же V. cholerae 3178, имеющий две несинонимичные 
замены в гене vgrG3. Структура гена tsiV-3, коди-
рующего иммунный белок TsiV-3, сохранена только 
у штамма V. cholerae 3178. У остальных изолятов 
данный ген отсутствует или делетирован (у штам-
ма АТСС 14033 отсутствует 18 %, у Р18748 – 63 %) 
(табл. 1). Дефицит иммунного белка TsiV-3 практи-
чески у всех ctxAB–tcpА–-изолятов способствует их 
уязвимости при действии эффектора VgrG3 других 
штаммов V. cholerae. 

При анализе гена vasX, расположенного на кла-
стере Aux-2, выявлено, что штаммы АТСС 14033 и 
Р-18748 имеют идентичную несинонимичную SNP 
в данном гене, что привело к замене глицина на 
аспарагиновую кислоту в позиции 175 белка VasХ. 
В геноме V. cholerae 3178 данный ген отсутствует. 
В остальных изолятах делеция 95,5 и 96,9 % по-
следовательности ДНК данного локуса способство-
вала укорочению белка VasХ до 900 аминокислот у 
V. cholerae М1337 и 29, а также до 1023 аминокислот –  
у V. cholerae М1516 и 132. При этом стоит отметить, 
что колициновый домен, расположенный с 775-й по 
915-ю аминокислоты, присутствует практически у 
всех изолятов, за исключением М1332. Учитывая, 
что данный белок участвует в защите от эукарио-
тических организмов, биосинтез функционально-
го белка VasX важен для нетоксигенных штаммов 
ctxAB–tcpА–, так как при отсутствии у данной группы 
эффектора TseL с подобной функцией (табл. 1) про-
дукция VasX будет способствовать защите указан-
ных штаммов от эукариотических организмов, в том 
числе амеб. 

В результате отсутствия Aux-3 эффектор TseH, 
иммунный белок TsiH и белок PAAR, образующий 
наконечник прокалывающего механизма, обнаруже-
ны только в штаммах V. cholerae Р-18748 и 29. При 
этом в белке PAAR у данных штаммов лейцин за-
менен на валин в положении 39 (табл. 1). Сведения 
о влиянии данного аллеля на функциональную роль 
белка PAAR в литературе отсутствуют. Стоит от-
метить, что эффектор TseH не действует на штам-
мы кишечной палочки, а также на штаммы холер-
ного вибриона, у которых нет родственного гена 
иммунитета tsiH, но активно поражает бактерии 
Aeromonas и Edwardsiella, являющиеся патогенами 
рыб. Высказывается предположение, что TseH обес
печивает конкурентные преимущества холерного ви-
бриона при колонизации указанных водных организ-
мов [8]. В штамме АТСС 14033 ген paar отсутству-
ет, а количество аминокислот в белках TseH и TsiH,  

несмотря на делеции и инсерции в генах tseH и tsiH, 
не изменено.

Таким образом, у большинства нетоксигенных 
ctxA–tcpА+-штаммов строение T6SS соответству-
ет токсигенным изолятам V. cholerae О1 Эль Тор, у  
ctxA–tcpА–-штаммов состав и структура локусов дан-
ной системы вариабельны. 

Изучение конкурентных особенностей штам-
мов V. cholerae О1 биовара Эль Тор с разной струк-
турой генов системы секреции 6-го типа. Для ис-
следования конкурентных свойств были подобраны 
7 пар штаммов, включающих изоляты ctxAB–tcpA+ и 
ctxAB–tcpA–, предпочтительно выделенные на одной 
территории (табл. 2). Стоит отметить, что для изуче-
ния T6SS зарубежные исследователи используют 
изогенные штаммы V. cholerae О1 Эль Тор [9, 12]. 
При отсутствии указанных штаммов мы использова-
ли природные изоляты, включающие мутации в раз-
личных генах (табл. 1). 

В результате установлено, что при культивиро-
вании в речной воде при температуре 22–25 °С как 
штаммы ctxAB–tcpA+, так и ctxAB–tcpA– по отдельно-
сти выживали более 70 суток (время наблюдения). 
В то же время в совместных пробах доминировали 
практически все ctxAB–tcpA+, на 7–14-е сутки пода-
вляя рост ctxAB–tcpA–-изолятов V. cholerae О1 Эль 
Тор (табл. 2). Исключение составили пробы № 6 
(М1395/М1337) и № 7 (М1501/М1337). В пробе № 6 
штаммы сосуществовали и вытеснения одного изо-
лята другим не наблюдалось, а в пробе № 7 ctxAB–

tcpA–-штамм V. cholerae М1337 обладал конкурент-
ным преимуществом над V. cholerae М1501 на всех 
сроках наблюдения (табл. 2). 

Одним из механизмов, защищающим бактерии 
от действия T6SS, является наличие внеклеточного 
экзополисахарида, который образует барьер между 
киллером и мишенью [20]. Мы изучили продукцию 
экзополисахарида у взятых в исследование штаммов 
V. cholerae и обнаружили, что действительно, в отли-
чие от других, V. cholerae М1337 синтезирует боль-
ше экзополисахарида (рисунок). Возможно, именно 

Определение биосинтеза экзополисахарида нетоксигенными 
штаммами V. cholerae О1 Эль Тор (окраска полиакриламидной 
пластины азотнокислым серебром): 
К+ – положительный контроль (мутные клоны штамма V. cholerae Дакка 
35 О1 классического биовара); обозначения штаммов: 1 – М1337, 2 – 
М1395, 3 – М1516, 4 – М1501, 5 – 29, 6 – 132

Determination of exopolysaccharide biosynthesis by non-toxigenic 
V. cholerae O1 El Tor strains (polyacrylamide plate stained with  
silver nitrate):
K+ – positive control (turbid clones of the V. cholerae strain Dakka 35 O1, 
classical biovar); strain designations: 1 – M1337, 2 – M1395, 3 – M1516, 
4 – M1501, 5 – 29, 6 – 132
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Таблица 2 / Table 2

Результаты конкурентной пробы нетоксигенных штаммов V. cholerae с разной структурой генов-эффекторов
Results of a competitive assay of non-toxigenic V. cholerae strains with different structure of effector genes

№ пробы
Assay No.

Штамм 
Strain

Место и год выделения
The site and year of isolation

КОЕ/мл на плотной среде*, определяемое через
CFU/ml on a solid medium*, determined on

3 сут. 
Day 3

7–8 сут. 
Day 7–8 

10–11 сут. 
Day 10–11

14–15 сут. 
Day 14–15

№ 1
М1518 RifR (ctxAB–tcpA+) 

Элиста, 2012 
Elista, 2012

8,03·105±120 2,6·105±80 1,53·105±92 9,16·104±64

M1516 StrR (ctxAB–tcpA–) 
Элиста, 2013 
Elista, 2013

1,08·104±50 9,33±1,0 6,67±1,2 0

№ 2
М1518 RifR (ctxAB–tcpA+)

Элиста, 2012 
Elista, 2012

2,2·105±98 1,8·105±11 1,3·105±77 1,6·105±109

132 StrR (ctxAB–tcpA–) 
Элиста, 2013 
Elista, 2013

66,7±1,0 0 0 0

№ 3
124 StrR (ctxAB–tcpA+)

Элиста, 2017 
Elista, 2017

9,38·105±110 6,27·105±92 1,5·105±56 3,2·104±60

3178 RifR (ctxAB–tcpA–) 
Элиста, 2017 
Elista, 2017

1,97·105±130 73,3±2,0 76,6±1,0 0

№ 4
2687 StrR (ctxAB–tcpA+)

Элиста, 2015 
Elista, 2015

3,3·105±77 1,43·105±95 2,5·104±64 2,9·104±81

29 RifR (ctxAB–tcpA–) 
Элиста, 2013 
Elista, 2013

2,67·102±13 0 0 0

№ 5
Р18778 RifR (ctxAB–tcpA+)

Ростов-на-Дону, 2005 
Rostov-on-Don, 2005

4,2·105±94 1,3·106±111 3,6·106±68 5,6·106±33

Р18748 StrR (ctxAB–tcpA–) 
Сочи, 2004 
Sochi, 2004

1,6·105±32 1,1·105±94 1,7·104±66 0,9·104±54

№ 6
М1395 RifR (ctxAB–tcpA+)

Астрахань, 1981
Astrakhan, 1981 3,9·105±78 4,7·104±18 3,9·104±29 3,6·104±55

М1337 StrR (ctxAB–tcpA–) 
Астрахань, 2000
Astrakhan, 2000 1,3·105±91 9,8·104±44 4,8·104±92 2,6·104±59

№ 7
М1501 RifR (ctxAB–tcpA+)

Элиста, 2011 
Elista, 2011

1,4·104±38 3,7·103±72 1,8·103±17 1,0·103±29

М1337 StrR (ctxAB–tcpA–) 
Астрахань, 2000
Astrakhan, 2000

5,3·105±97 4,6·105±100 4,1·105±43 2,3·105±35

Примечания :  * приведены средние значения трех опытов (р˂0,05); цветом отмечено большее количество бактерий в пробе, определенное  
в указанные сутки.

No te s :  * average values of three experiments are provided (p˂0.05); the color indicates a greater number of bacteria in the sample, determined on the 
specified day. 

наличие дополнительного экзополисахаридного слоя 
на поверхности клеток способствовало повышению 
конкурентных свойств данного штамма. 

Продукция экзополисахаридов является очень 
распространенным механизмом защиты и исполь-
зуется многими бактериями для повышения выжи-
ваемости. Например, присутствие полисахаридов 
на поверхности бактерий рода Klebsiella, у которых 
отсутствует T6SS, способствует их выживанию в ки-
шечнике человека совместно с холерными вибрио-
нами, экспрессирующими токсичные эффекторы 
T6SS [21]. Однако нельзя исключить и факт про-
дукции штаммом V. cholerae М1337 каких-то других 
токсических веществ, влияющих на популяцию кон-
курента. Несмотря на ведущую роль T6SS в конку-
ренции, в ряде случаев повышение выживаемости 
может быть обусловлено увеличенной подвижно-
стью бактерий, скоростью роста и т.д. [22–24]. 

Повышение конкурентных свойств ctxAB–tcpА+-
штаммов V. cholerae О1 Эль Тор может быть также 
связано с присутствием функционально активных 
дополнительных кластеров T6SS. Так, в работе 
C.V. Crisan et al. [10] выявлено наличие в геноме 
ctxAB–tcpА+-штамма V. cholerae 124 (Элиста, 2015) 
нового кластера Aux-5, содержащего ген tleV1, коди-
рующий липазу TleV1, которая очень токсична для 
штаммов холерного вибриона. 

На следующем этапе работы поставле-
ны конкурентные пробы со штаммом Aeromonas 
hydrophila 401. Штаммы A. hydrophila обитают со-
вместно с холерными вибрионами в водной среде и 
часто выделяются вместе при мониторинговых ис-
следованиях. Показано, что аэромонады содержат 
полностью функциональную T6SS [25, 26]. В работу 
были взяты ctxAB–tcpA+-штаммы V. cholerae О1 Эль 
Тор. В результате установлено, что только штамм 
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V. cholerae М1518 (проба № 1), несмотря на посте-
пенное снижение количества бактерий в пробе, до-
минировал на всех сроках наблюдения (табл. 3). 
В образце № 2 штамм V. cholerae М1395 преобладал 
на 11–16-е сутки, а в пробе № 3 штамм V. cholerae 
Р18778 вообще не имел конкурентного преимуще-
ства.

Таким образом, в результате проведенных ис-
следований получены данные о составе и структуре 
локусов T6SS в нетоксигенных штаммах V. cholerae 
О1 Эль Тор, циркулирующих на территории РФ. 
Установлено наличие в геноме ctxAB–tcpА+-изолятов, 
выделенных как от больных, так и из внешней сре-
ды, кластеров T6SS, характерных для токсигенных 
штаммов, в том числе и блока Aux-3 типа Aux-3Р. 
При анализе конкурентных свойств выявлено пре-
имущество ctxAB–tcpА+-штаммов V. cholerae О1 Эль 
Тор, имеющих полноценную систему T6SS, над 
ctxAВ–tcpА–-изолятами, у которых ряд локусов, от-
ветственных за продукцию эффекторов, отсутствует 
или редуцирован, а структура имеющихся ЭМ изме-
нена. Установлено, что одной из причин повышен-
ной выживаемости штаммов V. cholerae О1 Эль Тор 
в конкурентной пробе может быть увеличенная про-
дукция экзополисахарида. Показана возможность 
сосуществования ctxAB–tcpА+-изолятов V. cholerae 
О1 Эль Тор с неродственными видами бактерий, 
имеющими функциональную систему T6SS. Не вы-
зывает сомнений, что для окончательного установ-
ления роли T6SS в конкуренции необходимо про-
ведение исследований с использованием изогенных 
штаммов. Также следует продолжить работу по вы-
явлению и анализу других кластеров T6SS в неток-
сигенных штаммах V. cholerae О1 Эль Тор.
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интересов, связанных с написанием статьи.
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Таблица 3 / Table 3

Результаты конкурентной пробы ctxAB–tcpA+-штаммов V. cholerae О1 Эль Тор с A. hydrophila 401
Results of the competitive assay of ctxAB–tcpA+ strains of V. cholerae O1 El Tor with A. hidrophila 401

Номер пробы 
Assay No.

Штаммы
Strains

КОЕ/мл на плотной среде*, определяемое через
CFU/ml on a solid medium*, determined by

3 сут. /  Day 3 8 сут. / Day 8 11 сут. / Day 11 16 сут. / Day 16

№ 1
V. cholerae М1518 2,6·106±250 3,9·105±160 1,8·105±195 1,0·105±111

A. hydrophila 401 7,3·104±180 4,0·104±100 1,7·104±37 0,3·104±56

№ 2
V. cholerae М1395 2,0·102±110 3,3·104±90 2,3·105±99 1,04·103±87

A. hydrophila 401 1,1·104±117 4,0·104±120 4,0·104±115 4,4·102±13

№ 3
V. cholerae Р18778 3,9·106±211 4,1·106±200 7,5·106±89 8,0·106±79

A. hydrophila 401 2,1·106±310 5,2·106±172 1,8·107±98 9,3·106±34

Примечания :  * приведены средние значения трех опытов (р˂0,05); цветом выделено большее количество бактерий в пробе, определенное  
в указанные сутки.

No te s :  * average values of three experiments are provided (p˂0.05); the color indicates a greater number of bacteria in the sample, determined on the 
specified day.
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Забайкальский край эндемичен по клещевому вирусному энцефалиту, иксодовым клещевым боррелиозам, 
риккетсиозам, регистрируются заболевания гранулоцитарным анаплазмозом человека и моноцитарным эрлихио-
зом человека. Цель работы – провести анализ инфицированности иксодовых клещей возбудителями трансмиссив-
ных инфекций и оценить эпидемиологические риски на территории Агинского, Дульдургинского, Кыринского, 
Калганского, Нерчинско-Заводского районов Забайкальского края. Материалы и методы. Всего за три года 
(2022–2024 гг.) отловлено 2095 клещей трех видов: Ixodes persulcatus, Haemaphysalis concinna, H. japonica – из 
пяти районов Забайкальского края и 60 мелких млекопитающих из двух районов. Результаты и обсуждение. При 
индивидуальном исследовании 2071 суспензии клещей методом ПЦР на четыре группы патогенов маркеры одно-
го или более обнаружены в половине из них. Два и более патогена одновременно встречалось в 19,8 % суспензий 
членистоногих. Маркеры вируса клещевого энцефалита (вируса КЭ), анаплазм, эрлихий в два раза чаще встреча-
лись в сочетаниях, чем в моноварианте. Противоположная картина наблюдалась при выявлении ДНК боррелий, 
которые чаще встречались в моноварианте. Маркеры боррелий в среднем встречались у 51,1 % исследованных 
клещей, маркеры анаплазм – 16,9 %, эрлихий – 9,7 %, вируса КЭ – 3,2 %. РНК-изоляты байкальского субтипа 
из национального парка «Алханай» оказались генетически близки к ранее изученным штаммам вируса КЭ, что 
подтверждает сохраняющуюся на протяжении многих лет циркуляцию вируса КЭ на данной территории. При ис-
следовании грызунов методом ПЦР на четыре группы патогенов маркеры одного или более обнаружены у шести 
из них. В одной красно-серой полевке удалось определить вирус КЭ байкальского субтипа. Эпидемиологическая 
обстановка по трансмиссивным инфекциям, передающимся иксодовыми клещами, на территории Забайкальского 
края остается напряженной.
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Abstract. Trans-Baikal Territory is endemic for tick-borne encephalitis virus, borreliosis, and rickettsiosis. Cases 
of human granulocytic anaplasmosis and human monocytic ehrlichiosis are also reported. The aim of this study was 
to analyze the prevalence of tick-borne diseases and assess epidemiological risks in the Aginsky, Dul’durginsky, Kyra, 
Kalgansky, Nerchinsko-Zavodskoj districts of Trans-Baikal Territory. Materials and methods. During a period of three 
years (2022–2024), 2095 ticks of three species (Ixodes persulcatus, Haemaphysalis concinna, and H. japonica) were 
collected from five districts of the Territory and 60 small mammals from two districts. Results and discussion. In a PCR 
study of 2071 tick suspensions for four pathogen groups, markers for one or more pathogens were detected in half of 
them. Two or more pathogens were found simultaneously in 19.8 % of arthropod suspensions. Markers for Anaplasma, 
Ehrlichia, and TBEV were found two times more often in combinations than as mono-variants. The opposite pattern was 
observed when detecting DNA of Borrelia, which was more common in single variants. Borrelia markers were identi-
fied in average in 51.1 % of the ticks studied, Anaplasma markers – in 16.9 %, Ehrlichia markers – 9.7 %, and TBEV –  
3.2 %. RNA isolates of the Baikal subtype from the Alkhanay National Park are genetically close to previously studied 
TBEV strains, confirming the continued circulation of the virus in this area over a long term. In a study of small mam-
mals, markers of one or more pathogens were detected in six of them, using PCR for four pathogen groups. The Baikal 
subtype of the TBEV was detected in one Myodes rufocanus. The epidemiological situation on tick-borne infections in 
the Trans-Baikal Territory remains tense.

Key words: Trans-Baikal Territory, Ixodidae ticks, tick-borne infections.
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Забайкальский край эндемичен по клещевому 
вирусному энцефалиту (КВЭ), иксодовому клещево-
му боррелиозу (ИКБ), сибирскому клещевому тифу 
(СКТ). Для Забайкалья характерна следующая струк-
тура заболеваемости инфекциями, передаваемыми 
иксодовыми клещами: КВЭ, ИКБ и СКТ составля-
ют 38,2; 41,1 и 20,7 % соответственно. Ежегодно 
регистрируются 1–2 случая заболеваний грануло-
цитарным анаплазмозом человека (ГАЧ) и моноци-
тарным эрлихиозом человека (МЭЧ). Наибольший 
уровень заболеваемости КВЭ и ИКБ характерен для 
зон южной и средней тайги, а СКТ – степной зоны. 
Среднемноголетний показатель заболеваемости в 
Забайкальском крае за 2003–2021 гг. составил для 
КВЭ 3,8, ИКБ – 4,0, СКТ – 2,1 на 100 тыс. населения. 
Заболеваемость КВЭ и СКТ характеризуется тенден-
цией к снижению [1].

Забайкальский край включает 32 муници-
пальных образования (МО), из них 24 включе-
ны в перечень эндемичных территорий по КВЭ. 
Обследованные в нашей работе Кыринский и 
Нерчинско-Заводский районы являются неэндемич-
ными. Дульдургинский, Агинский и Калганский 
районы характеризуются низкой заболеваемостью 
КВЭ (ежегодно регистрируется 1–6 случаев) [1]. 
Природные очаги КВЭ характеризуются сочетанно-
стью с другими трансмиссивными клещевыми ин-
фекциями: ИКБ, СКТ, МЭЧ и ГАЧ. Отдельный инте-
рес представляет обследование приграничных тер-
риторий Забайкальского края: Кыринского района 
на границе с Монголией, Калганского и Нерчинско-
Заводского на границе с Китаем, – поскольку практи-
чески отсутствуют данные о зараженности клещей на 
данных приграничных территориях. Национальный 
парк «Алханай», расположенный в Дульдургинском 
районе Забайкальского края, образован постановле-
нием Правительства РФ в 1999 г. для охраны, изуче-
ния и рекреационного использования горно-таежных 
ландшафтов Забайкалья. Это особо охраняемая при-
родная территория федерального значения [2].

Штаммы вируса клещевого энцефалита (виру-
са КЭ) от иксодовых клещей и мелких млекопитаю-
щих, отловленных на территории национального пар-
ка «Алханай», выделяли с 1999 г. В настоящее время 
на территории национального парка известна цирку-
ляция трех субтипов вируса КЭ: дальневосточного, 

сибирского и байкальского [3]. В ареал байкальского 
субтипа (ранее «группа 886-84») входят Иркутская 
область, Республика Бурятия, Забайкальский край, 
Новосибирская область и Монголия. Вирус КЭ бай-
кальского субтипа был изолирован от больного КВЭ 
с летальным исходом в Монголии [4].

Цель работы – провести анализ инфицирован-
ности иксодовых клещей возбудителями трансмис-
сивных инфекций и оценить эпидемиологические 
риски на территории Агинского, Дульдургинского, 
Кыринского, Калганского, Нерчинско-Заводского 
районов Забайкальского края.

Материалы и методы

Иксодовые клещи трех видов: Ixodes persulcatus 
Schulze, 1930, Haemaphysalis concinna C.L. Koch, 
1844, и H. japonica Warburton, 1908 – собраны в 
пяти районах Забайкальского края (Дульдургинский, 
Агинский, Кыринский, Калганский и Нерчинско-За
водский районы) в период 2022–2024 гг. (рисунок). 

Имаго клещей собирали стандартным методом 
с растительности на флаг в начале июня и достав-
ляли живыми во влажных бинтах в лабораторию. 
Всего за три года отловлено 2095 иксодовых кле-
щей. Для определения видов клещей использова-
ли стереомикроскопы типа МС-2 и определители 
Н.А. Филипповой [5, 6]. Видовой и половозрастной 
состав клещей, число собранных особей и отрабо-
танных флаго-часов отражены в табл. 1. 

Учет мелких млекопитающих осуществля-
ли путем отлова животных давилками Геро в 2023 
и 2024 гг. В 2022 г. мелких млекопитающих не от-
лавливали. Определение до вида проводили по 
И.Я. Павлинову [7]. На территории национального 
парка «Алханай» Забайкальского края в 2023 г. от-
ловлено 10 мелких млекопитающих отряда Rodentia 
трех видов: две красно-серые полевки (Myodes 
rufocanus), три восточноазиатские лесные мыши 
(Apodemus peninsulae) и пять азиатских бурунду-
ков (Eutamias sibiricus). В 2024 г. собрано 50 мел-
ких млекопитающих семи видов из отряда Rodentia 
на территории Читинского района (окрестности 
Яблонового хребта).

Клещей анализировали индивидуально, приго-
тавливая из них суспензию на физиологическом рас-
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Карта-схема участков сбора иксодовых клещей 
в пяти районах Забайкальского края в 2022–
2024 гг. 

Map of Ixodidae tick collection areas in five regions 
of the Trans-Baikal Territory in 2022–2024

Таблица 1 / Table 1
Число иксодовых клещей, собранных на территории Забайкальского края в 2022–2024 гг.

Number of Ixodidae ticks collected in Trans-Baikal Territory in 2022–2024

Место сбора / Вид клеща
Site of collection / Tick species

Число клещей
Number of ticks Отработано  

флаго-часов
Flag-hours spentN ♂♂ ♀♀

всего
total

2022
Дульдургинский р-н, н.п. «Алханай» / I. persulcatus
Dul’durginsky district, settlement “Alkhanay” / I. persulcatus

– 231 238 469 21,5

2023
Дульдургинский р-н, н.п. «Алханай» / I. persulcatus 
Dul’durginsky district, settlement “Alkhanay” / I. persulcatus

28 405 437 870
62,1

Агинский р-н / I. persulcatus
Aginsky district / I. persulcatus

– 9 15 24

2024
Нерчинско-Заводский р-н / I. persulcatus 
Nerchinsko-Zavodskij district / I. persulcatus

– 82 72 154

33,7

Нерчинско-Заводский р-н / H. japonica
Nerchinsko-Zavodskij district / H. japonica

– – 1 1

Нерчинско-Заводский р-н / Н. concinna
Nerchinsko-Zavodskij district / Н. concinna

– 21 15 36

Калганский р-н / I. persulcatus
Kalgansky district / I. persulcatus

– 15 28 43

Калганский р-н / Н. concinna
Kalgansky district / Н. concinna

– 10 17 27

Кыринский р-н / I. persulcatus
Kyrinsky district / I. persulcatus

– 45 40 85

Дульдургинский р-н, н.п. «Алханай» / I. persulcatus
Dul’durginsky district, settlement “Alkhanay” / I. persulcatus

– 158 228 386

Всего / Total 28 976 1091 2095 117,3
Примечание :  N – нимфы, ♂ – самцы, ♀ – самки.
No te :  N – nymph, ♂ – male, ♀ – female. 
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творе (по 0,5 мл на одного клеща). Членистоногих и 
мелких млекопитающих исследовали на наличие ге-
нетических маркеров вируса КЭ, иксодовых клеще-
вых боррелиозов, моноцитарного эрлихиоза челове-
ка и гранулоцитарного анаплазмоза человека с помо-
щью ПЦР в реальном времени с набором реагентов 
«АмплиСенс® TBEV, B. burgdorferi s.l., A. phagocy-
tophilum, E. chaffeensis/E. muris-FL» (ФБУН ЦНИИ 
Эпидемиологии Роспотребнадзора, Москва). ИФА 
на наличие антигена вируса КЭ (АГ ВКЭ) проводили 
с помощью набора реагентов «ВектоВКЭ-антиген» 
(АО «Вектор-Бест», Новосибирск). РНК/ДНК из 
клещевых суспензий выделяли с помощью комплек-
та реагентов «МагноПрайм ЮНИ» («АмплиПрайм», 
Москва), «РИБО-преп» («АмплиСенс», Москва); 
обратную транскрипцию проводили, используя ком-
плект «РЕВЕРТА-L» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии 
Роспотребнадзора, Москва). ПЦР-продукты фраг-
мента гена Е вируса КЭ получали с помощью набора 
реагентов ПЦР-РВ (НПК «Синтол», Москва) и прай-
меров [3]. Для генотипирования боррелий использо-
вали праймеры, фланкирующие фрагмент гена 16S 
рРНК длиной 650 п.н. [8]. Секвенирование ПЦР-
продуктов вируса КЭ проводили с использованием 
набора реактивов ABI Prism BigDye Terminator v.3.1 
Cycle Sequencing Kit на приборе Genetic Analyzer 
3500 xL (Applied Biosystems). Для секвенирова-
ния ПЦР-продуктов 16S рРНК боррелий использо-
вали наборы реагентов MinION (Oxford Nanopore 
Technologies). Сборка прочтений на референсные 
последовательности осуществлялась в программе 
Guppy v.6.4.6. Анализ и выравнивание нуклеотид-
ных последовательностей совершали в программе 
BioEdit v.7.0.5.3, генотипирование проводили при 
помощи онлайн-сервиса BLAST [9].

Результаты и обсуждение

В 2022 г. при исследовании клещей методом  
ПЦР в реальном времени на четыре группы патогенов 

в Дульдургинском районе РНК вируса КЭ выявлена 
в 8 суспензиях клещей I. persulcatus (1,7±0,60 %), 
ДНК анаплазм – в 59 клещах (12,6±1,53 %), бор-
релий – в 184 суспензиях (39,2±2,25 %), эрлихий – 
в 65 (13,9±1,60 %) (табл. 2). Случаи одновремен-
ного заражения таежных клещей несколькими 
патогенами в различных сочетаниях и их доля от 
общего количества показаны в табл. 3. В ИФА на 
АГ вируса КЭ получено 4 положительных резуль-
тата, вирусофорность по результатам составила  
(0,9±0,42) % [10].

В 2023 г. РНК вируса КЭ выявлена в 27 суспен-
зиях клещей (2,8±0,5 %), ДНК анаплазм – в 190 сус
пензиях (21,8±1,4 %), боррелий – в 515 (59,2±1,7 %), 
эрлихий – в 129 (14,8±1,2 %). РНК вируса КЭ и ДНК 
эрлихий в нимфах не обнаружена, ДНК анаплазм 
обнаружена в 1 суспензии (пул из 3 нимф), ДНК 
боррелий – в 3 суспензиях (пул из 10 нимф). Анализ 
зараженности клещей патогенами не выявил стати-
стически значимых различий по полу (324 самки, 
293 самца). Доля коинфицирования клещей приве-
дена в табл. 3. 

При исследовании 10 мозговых суспензий гры-
зунов методом ПЦР на четыре группы патогенов мар-
керы одного или более обнаружены у шести из них. 
РНК вируса КЭ выявлена в головном мозге трех гры-
зунов: у двух красно-серых полевок и одной восточ-
ноазиатской лесной мыши, ДНК анаплазм – у двух 
красно-серых полевок, боррелий – у шести грызунов 
(один азиатский бурундук, две красно-серые полев-
ки, три восточноазиатские лесные мыши), эрлихий –  
у трех грызунов (две восточноазиатские лесные 
мыши, одна красно-серая полевка).

В 2024 г. методом ПЦР всего исследовано 
732 суспензии клещей из Нерчинско-Заводского, 
Калганского, Кыринского, Дульдургинского райо-
нов и 50 мелких млекопитающих из Читинского 
района Забайкальского края. В головном мозге мел-
ких млекопитающих возбудителей инфекций, пере-
носимых клещами, не обнаружено. РНК вируса КЭ 

Таблица 2 / Table 2

Результаты исследования методом ПЦР иксодовых клещей, собранных на территории Забайкальского края в 2022–2024 гг.
Results of PCR assays of Ixodidae ticks collected in the Trans-Baikal Territory in 2022–2024

Вид клеща
Tick species

Исследовано клещей 
Number of ticks studied

Число положительных образцов (реал-тайм ПЦР) (%±m)
Number of positive samples (real-time PCR) (%±m)

ИКБ
ITBB

МЭЧ
HME

ГАЧ
HGA

Вирус КЭ
TBEV

2022

I. persulcatus 469 184 (39,2±2,2 %) 65 (13,9±1,6 %) 59 (12,6±1,5 %) 8 (1,7±0,6 %)

2023

I. persulcatus 870 515 (59,2±1,6 %) 129 (14,8±1,2 %) 190 (21,8±1,4 %) 27 (3,1±0,5 %)

2024

I. persulcatus 668 347 (51,9±1,9 %) 66 (9,8±1,2 %) 100 (14,9±1,4 %) 27 (4,0±0,8 %)

H. concinna 63 13 (20,6±5,1 %) 1 (1,5±1,5 %) 1 (1,5±1,5 %) 5 (7,9±3,4 %)

H. japonica 1 – – – –

Всего / Total 2071 1059 (51,1±1,1 %) 201 (9,7±0,6 %) 350 (16,9±0,8 %) 67 (3,2±0,3 %)
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выявлена в 32 суспензиях клещей (5,3±0,8 %), ДНК 
анаплазм – в 101 (13,8±1,3 %), боррелий – в 360 
(49,2±1,8 %), эрлихий – в 67 (9,2±1,1 %) (табл. 2). 
Сочетания коинфицирования иксодовых клещей и 
их доля от общего количества показаны в табл. 3. 
Клещи исследованы методом ИФА на наличие анти-
гена вируса КЭ. Вирусофорность клещей в среднем 
на обследованной территории Забайкальского края 
составила (1,0±0,4) %. В общем в Забайкальском 

крае вирусофорность клещей с объектов окружаю-
щей среды по результатам, полученным в учрежде-
ниях Роспотребнадзора, составила в 2024 г. – 1,6 %, 
2023 г. – 2,0 %, 2022 г. – 0,5 % [11].

При углубленном молекулярно-генетическом 
анализе иксодовых клещей в 2022 г. в результате 
секвенирования фрагмента гена Е у шести РНК-
изолятов были определены нуклеотидные последо-
вательности вируса КЭ байкальского субтипа. 

Таблица 3 / Table 3

Сочетания коинфицирования иксодовых клещей на территории Забайкальского края 2022–2024 гг.
Combinations of co-infection of Ixodidae ticks in the Trans-Baikal Territory in 2022–2024

Сочетания патогенов 
Combinations of pathogens

Всего положительных экземпляров
Total positive  specimens

Доля от всех коинфицированных клещей, %
Share among all co-infected ticks, %

2022

Дульдургинский район, н.п. «Алханай»
Dul’durginsky district, settlement “Alkhanay”

Двойные / Double 56 83,5

Тройные / Triple 10 14,9

Все 4 маркера / All 4 markers 1 1,5

Всего коинфицированных клещей
Total co-infected ticks 

67 100

2023

Дульдургинский район, н.п. «Алханай» и Агинский район
Dul’durginsky district, settlement “Alkhanay” and Aginsky district

Двойные / Double 176 76,9

Тройные / Triple 49 21,5

Все 4 маркера / All 4 markers 3 1,4

Всего коинфицированных клещей
Total co-infected ticks

228 100

2024

Сочетания коинфицирования иксодовых клещей, Нерчинско-Заводский район
Combinations of co-infection in Ixodidae ticks, Nerchinsko-Zavodskoij district

Двойные / Double 15 75,0

Тройные / Triple 5 25,0

Всего коинфицированных клещей
Total co-infected ticks

20 100

Калганский район
Kalgansky district

Двойные / Double 5 55,6

Тройные / Triple 4 44,4

Всего коинфицированных клещей
Total co-infected ticks

9 100

Кыринский район
Kyrinsky district

Двойные / Double 10 83,3

Тройные / Triple 2 16,7

Всего коинфицированных клещей
Total co-infected ticks

12 100

Дульдургинский район, н.п. «Алханай»
Dul’durginsky district, settlement “Alkhanay”

Двойные / Double 64 85,3

Тройные / Triple 11 14,7

Всего коинфицированных клещей
Total co-infected ticks

75 100
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В 2023 г. в 16 суспензиях иксодовых клещей 
определены последовательности вируса КЭ бай-
кальского (12 суспензий), дальневосточного (3) и 
сибирского (1) субтипов. В одной красно-серой по-
левке удалось определить вирус КЭ байкальского 
субтипа. Данный РНК-изолят имеет сходство 99,8 % 
с РНК-изолятом, полученным из суспензии клеща 
I. persulcatus № 396-22 (OQ263037) из национально-
го парка «Алханай». 

В 2024 г. в двух суспензиях клещей H. concinna 
из Калганского района и в двух суспензиях I. persul-
catus из Нерчинско-Заводского района были опреде-
лены последовательности вируса КЭ сибирского 
субтипа (линии «Васильченко» и «Заусаев») (табл. 4). 
Клещи рода Haemaphysalis являются дополнитель-
ным переносчиком вируса КЭ. В Кыринском районе 
в одной суспензии клеща I. persulcatus определена 
нуклеотидная последовательность вируса КЭ даль-
невосточного субтипа. В Дульдургинском районе в 
двух суспензиях клещей I. persulcatus определены 
последовательности вируса КЭ байкальского субти-
па. РНК-изоляты вируса КЭ сибирского субтипа из 
Нерчинско-Заводского и Калганского районов (гене-
тическая линия «Васильченко») имеют гомологию 
100 % со штаммом Zabaikalye_1-09 (KF826914) из 
I. persulcatus. РНК-изолят вируса КЭ дальневосточ-
ного субтипа из Кыринского района имеет гомоло-
гию 99,6 % со штаммом DXAL-T83 (MN615728) 

из провинции Хэйлунцзян (Китай), граничащей с 
Забайкальским краем. Сравнение нуклеотидных по-
следовательностей вновь выделенных РНК-изолятов 
вируса КЭ с зарегистрированными ранее штаммами 
показало длительную циркуляцию байкальского суб-
типа на обследованных территориях, впервые этот 
вариант вируса КЭ был обнаружен в Дульдургинском 
районе в 1999 г. Некоторые фенотипические характе-
ристики штаммов байкальского субтипа свидетель-
ствуют о высоком патогенном потенциале этого ва-
рианта вируса и его способности приспосабливать-
ся к циркуляции в разных биоценозах и различных 
ландшафтно-географических зонах [3, 12].

Генотипирование боррелий (n=253), выяв-
ленных в клещах в 2023 г. из национального пар-
ка «Алханай», показало циркуляцию как минимум 
четырех патогенных видов: из группы Borrelia 
burgdorferi s.l. (B. afzelii и B. garinii) и B. miyamotoi, 
а также B. bavariensis. Преобладали B. garinii и 
B. afzelii. Из одной суспензии нимф (пул из 3 нимф) 
удалось выделить и генотипировать B. miyamotoi. 
В 2024 г. генотипирование 182 боррелий в клещах 
I. persulcatus из разных районов Забайкальского 
края показало циркуляцию трех патогенных видов: 
группы Borrelia burgdorferi s.l. (B. afzelii и B. garinii) 
(161) и B. miyamotoi (21).

Таким образом, за три года методом ПЦР ис-
следован 2071 иксодовый клещ, выявлены мар-

Таблица 4 / Table 4

РНК-изоляты вируса КЭ (Забайкальский край, 2022–2024 гг.)
TBEV RNA-isolates (Trans-Baikal Territory, 2022–2024)

Источник изоляции
Source of isolation

Территория
Area

Субтип (генетическая линия)
Subtype (genetic lineage)

Количество  
изолятов

Number of isolates

Доля, %
Share, %

2022

I. persulcatus
Дульдургинский район

Dul’durginsky district
Байкальский

Baikal
6 1,3

2023

I. persulcatus 
Дульдургинский район

Dul’durginsky district
Байкальский

Baikal
12 1,4

I. persulcatus 
Дульдургинский район

Dul’durginsky district
Сибирский (Васильченко)

Siberian (Vasil’chenko)
1 0,1

I. persulcatus 
Дульдургинский район

Dul’durginsky district
Дальневосточный

Far Eastern
3 0,4

Myodes rufocanus
Дульдургинский район

Dul’durginsky district
Байкальский

Baikal
1 –

2024

H. concinna
Калганский район
Kalgansky district

Сибирский (Васильченко)
Siberian (Vasil’chenko)

1 3,7

I. persulcatus
Нерчинско-Заводский район
Nerchinsko-Zavodskij district

Сибирский (Васильченко)
Siberian (Vasil’chenko)

2 1,3

H. concinna
Калганский район
Kalgansky district

Сибирский (Заусаев)
Siberian (Zausaev)

1 3,7

I. persulcatus
Кыринский район
Kyrinsky district

Дальневосточный
Far Eastern

1 1,2

I. persulcatus
Дульдургинский район

Dul’durginsky district
Байкальский

Baikal
2 0,5
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керы возбудителей вируса КЭ, ИКБ, МЭЧ и ГАЧ. 
Зараженность патогенами установлена для двух ви-
дов иксодовых клещей: I. persulcatus и H. concinna 
(табл. 2). Маркеры одного или более патогенов об-
наружены в 57,5 % суспензий клещей. Два и более 
патогена одновременно встречалось в 19,8 % члени-
стоногих. Маркеры анаплазм, эрлихий и вируса КЭ 
в два раза чаще регистрировали в сочетаниях, чем в 
моноварианте. Противоположенную картину наблю-
дали при выявлении ДНК боррелий (чаще обнаружи-
вали в моноварианте). Маркеры боррелий в среднем 
встречались у 51,1 % исследованных клещей, марке-
ры анаплазм – 16,9 %, эрлихий – 9,7 %, вируса КЭ –  
3,2 %. Следует отметить, что чаще всего маркеры 
вируса КЭ, анаплазм и эрлихий обнаруживали в со-
четании с маркерами боррелий, так как это наиболее 
распространенный в клещах возбудитель.

Исследование показало, что эпидемиологи-
ческая ситуация по трансмиссивным инфекциям, 
передающимся иксодовыми клещами, на террито-
рии Забайкальского края остается напряженной. 
Молекулярно-генетический мониторинг (2022–
2024 гг.) выявил циркуляцию четырех патоге-
нов на территориях Агинского, Дульдургинского, 
Кыринского, Калганского и Нерчинско-Заводского 
районов, что свидетельствует о стабильном состоя-
нии сочетанных природных очагов. По результатам 
исследования иксодовых клещей можно отметить 
высокий риск заражения людей клещевым энцефали-
том, иксодовым клещевым боррелиозом, клещевой 
возвратной лихорадкой, вызываемой B. miyamotoi, 
гранулоцитарным анаплазмозом и моноцитарным 
эрлихиозом человека.

Проведение ежегодного мониторинга пригра-
ничных территорий с Китаем и Монголией является 
важным для анализа возможных изменений эпиде-
миологического риска по ИКБ, МЭЧ, ГАЧ и КВЭ.

Генетическое сходство штаммов вируса КЭ, 
выделенных в Китае и Забайкальском крае, предпо-
лагает необходимость усиления контроля за возмож-
ными путями их трансграничного обмена.
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Молекулярно-генетическая характеристика штаммов Brucella abortus  
из Джидинского района Республики Бурятия,  

изолированных при эпизоотической активизации бруцеллеза в 2023–2024 гг.
Иркутский научно-исследовательский противочумный институт Сибири и Дальнего Востока, Иркутск, Российская Федерация

Цель исследования – выявление генетических особенностей и возможного происхождения штаммов Brucella 
abortus, вызвавших эпизоотическую вспышку бруцеллеза в Республике Бурятия в 2023–2024 гг. Материалы и 
методы. Исследуемые штаммы B. abortus, выделенные из патологоанатомического материала от крупного ро-
гатого скота в Республике Бурятия в 2023–2024 гг. на территории, пограничной с Монголией, изучили бакте-
риологически, с последующим секвенированием ДНК возбудителя и биоинформатическим анализом геномов. 
Проведен байесовский филогенетический анализ в BEAST v2.7.5. Результаты и обсуждение. Геномы штаммов 
охарактеризованы, проведен сравнительный анализ вариабельности штаммов с вакцинным B. abortus 82 и штам-
мами, выделенными в Монголии в 1999 и 2014 гг. Установлено, что все исследуемые штаммы относятся к одной 
клональной ветви B. abortus сиквенс-типа 2. Группа штаммов B. abortus вспышки 2023–2024 гг. появилась около 
58 лет назад (95% HPD: 31,2–86,7) и близкородственна штаммам, выделенным на территории Монголии в 1999 и 
2014 гг. Эволюционная скорость этой группы составила 1,8·10–7 замен на сайт в год (95% HPD: 2,5·10–8 – 1,84·10–6 
замен на сайт в год). Уникальной мутацией, отличающей группу штаммов вспышки от штаммов B. abortus 82 и 
штаммов из Монголии, является дефект гена rbsB, вызванный мутацией с появлением стоп-кодона внутри рамки 
считывания. Этот ген участвует в энергозависимом переносе внеклеточной D-рибозы внутрь клетки и потенци-
ально может снижать способность бактерии размножаться внутри клеток хозяина. В результате проведенного 
молекулярно-генетического исследования установлены причины и пути возникновения вспышки бруцеллеза сре-
ди крупного рогатого скота в Республике Бурятия в 2023–2024 гг.

Ключевые слова: Brucella abortus, эпизоотия, полногеномное секвенирование, байесовский филогенетический 
анализ.

Корреспондирующий автор: Лященко Семен Максимович, e-mail: lsh.smn15@gmail.com.
Для цитирования: Лященко С.М., Толмачёва М.И., Таликина Т.О., Бондарюк А.Н., Куликалова Е.С., Балахонов С.В. Молекулярно-генетическая 

характеристика штаммов Brucella abortus из Джидинского района Республики Бурятия, изолированных при эпизоотической активизации бруцеллеза в 2023–
2024 гг. Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 2:148–155. DOI: 10.21055/0370-1069-2026-2-148-155

Поступила 18.09.2025. Отправлена на доработку 18.09.2025. Принята к публикации 03.11.2025.

S.M. Lyashchenko, M.I. Tolmacheva, T.O. Talikina, A.N. Bondaryuk, E.S. Kulikalova, 
S.V. Balakhonov
Molecular-Genetic Characteristics of Brucella abortus Strains from the Dzhida Region  
of the Republic of Buryatia under Conditions of Epizootic Activation of Brucellosis  
in 2023–2024
Irkutsk Research Anti-Plague Institute of Siberia and the Far east, Irkutsk, Russian Federation

Abstract. The aim of the study was to identify genetic features and possible origin of Brucella abortus strains that 
caused the epizootic outbreak of brucellosis in the Republic of Buryatia in 2023–2024. Materials and methods. The 
studied B. abortus strains, isolated from pathoanatomical material from cattle in the Republic of Buryatia in 2023–2024 
in the area adjacent to Mongolia, were examined bacteriologically, followed by pathogen DNA sequencing and bioin-
formatic genome analysis. Bayesian phylogenetic analysis was performed in BEAST v2.7.5. Results and discussion. 
The genomes of the strains have been characterized; a comparative analysis of strain variability has been conducted in 
relation to the vaccine strain B. abortus 82 and strains isolated in Mongolia in 1999 and 2014. It was established that all 
studied strains belong to a single clonal branch of B. abortus with sequence type 2. The 2023–2024 outbreak B. abortus 
group emerged approximately 58 years ago (95% HPD: 31.2–86.7) and is closely related to strains isolated in Mongolia 
in 1999 and 2014. The evolution rate of this group was 1.8·10–7 substitutions per site per year (95% HPD: 2.5·10–8 – 
1.84·10–6 substitutions per site per year). The unique mutation distinguishing this group of strains from B. abortus 82 and 
Mongolian strains is a defect in the rbsB gene caused by a mutation resulting in a stop codon within the reading frame. 
This gene is involved in energy-dependent transport of extracellular D-ribose into the cell and may potentially reduce the 
bacterium’s ability to reproduce inside host cells. As a result of the molecular-genetic study, the causes and patterns of 
occurrence of the brucellosis outbreak among cattle in the Republic of Buryatia in 2023–2024 has been established.
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Бруцеллез сельскохозяйственных животных 
(СХЖ) в настоящее время является наиболее рас-
пространенным бактериальным зоонозом, поэтому 
санитарный надзор за распространением возбудите-
ля имеет особое значение. 

Обстановка по бруцеллезу среди СХЖ в 
Российской Федерации определяется эпизоотиче-
ским неблагополучием среди крупного (КРС) и мел-
кого (МРС) рогатого скота [1, 2]. Неблагополучные 
по бруцеллезу территории сосредоточены в Северо-
Кавказском, Южном, Приволжском и Сибирском фе-
деральных округах [3].

Республика Бурятия – субъект РФ, в котором 
животноводство исторически является значимой от-
раслью сельского хозяйства, что обусловливает на-
личие частных предприятий по переработке мяса, 
молока и субпродуктов. Эпизоотологическая ситуа-
ция по бруцеллезу в республике среди СХЖ пред-
ставлена регулярными спорадическими случаями 
бруцеллеза у КРС. Последняя вспышка инфекции на 
территории республики регистрировалась в 2020 г. 
в Тункинском районе (40 больных голов). Также 
Бурятия граничит с тремя субъектами РФ (Иркутская 
область, Республика Тыва и Забайкальский край) 
и Монголией, неблагополучными по бруцеллезу. 

В мае 2023 г. в Джидинском районе (п. Енхор) 
Республики Бурятия при плановом серологиче-
ском обследовании КРС на бруцеллез (реакции аг-
глютинации [РА], связывания комплемента [РСК], 
иммунодиффузии [РИД]) выявлены положительно 
реагирующие животные. Известно, что у КРС не на-
блюдалось симптомов заболевания, однако ранее в 
стаде отмечались спонтанные аборты и выкидыши. 
Выявлено 106 голов КРС, больных бруцеллезом, за-
регистрировано два неблагополучных пункта – тер-
ритории сельских поселений Енхорское и Боцинское 
с четырьмя эпизоотическими очагами, причина воз-
никновения которых – несанкционированный ввоз 
больного скота в хозяйства без согласования с вете-
ринарной службой и Россельхознадзором.

В рамках проведенных контрольных мероприя-
тий в 2024 г. в этом же районе (сельское поселение 
Белоозерское) вновь выявлены положительно реаги-
рующие на бруцеллез СХЖ. 

Цель исследования – выявление генетиче-
ских особенностей и возможного происхождения 
штаммов Brucella abortus, вызвавших эпизоотиче-
скую вспышку бруцеллеза в Республике Бурятия  
в 2023–2024 гг.

Материалы и методы

Патологоанатомический материал (лимфоузел, 
печень, селезенка, половые органы) от четырех голов 
КРС в 2023 г. и от трех – в 2024 г. направлен в ФКУЗ 
Иркутский научно-исследовательский противочум-
ный институт Роспотребнадзора для углубленного 
лабораторного исследования. 

Бактериология. Семь штаммов возбудителя 
бруцеллеза изолированы из пулированных образцов 
внутренних органов КРС (лимфоузел, печень, селе-
зенка, половые органы) методом биологической про-
бы на морских свинках. Внутренние органы морских 
свинок посеяны на плотную питательную среду, ин-
кубация посевов проводилась в аэробных и частично 
анаэробных условиях. 

Штаммы охарактеризованы по культурально-
морфологическим свойствам, дифференциально-
диагностическим тестам в соответствии с 
МУК 3.1.7.3402-16 «Эпидемиологический надзор и 
лабораторная диагностика бруцеллеза». 

Для видовой идентификации использован ме-
тод времяпролетной масс-спектрометрии (MALDI-
TOF MS) на приборе Bruker MALDI Biotyper.

Полногеномное секвенирование. ПЦР-иссле
дование на присутствие ДНК возбудителя бру-
целлеза проводили с использованием тест-систем 
«АмплиСенс® Brucella spp.-FL» (ЦНИИ Эпиде
миологии, Россия) и «ОМ-Скрин-Бруцеллез-РВ» 
(ООО «Синтол», Россия).

Полногеномное секвенирование штаммов про-
водили с использованием прибора MinION Mk1B 
(Oxford Nanopore Technologies, Великобритания) 
с набором для секвенирования SQK-LSK109 и про-
точной ячейкой R9.4.1. 

Молекулярно-генетический анализ. В каче-
стве референсной последовательности для анали-
за использовали геномы штаммов B. abortus 2308 
(AM040264), вакцинного RB51 (NZ_CP046720), вак-
цинного штамма B. abortus 82 из коллекции инсти-
тута. 

Контроль качества полученных последователь-
ностей (ридов) проводили с использованием про-
граммы NanoPlot v1.44.0 [4] для оценки их длины 
и точности секвенирования. Средний Q-score ри-
дов после фильтрации составлял 14,2–15,6, а ме-
дианная длина – от 7366 до 23 632 нуклеотидов. 
Последующую сборку геномов de novo выполняли 
в программе Flye (v2.9.1-b1780) [5]. Глубина про-

Bioethics: Experimental work on animals was carried out in accordance with the Rules of Good Laboratory Practice, approved by 
the Order of the Ministry of Health of the Russian Federation dated April 01, 2016 No. 199n, and the Federal Law dated December 27, 
2018 No. 498-FL “On the responsible treatment of animals and on amendments to certain legislative acts of the Russian Federation”.
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чтений в среднем составила 131,2x на геном, N50 
соответствовал 2 125 268 п.н. Видовую принадлеж-
ность сырых прочтений и собранного de novo генома 
идентифицировали при помощи программы Kraken 
v2.1.3, подсчет средней нуклеотидной идентично-
сти относительно референсных геномов провели в 
программе fastANI v1.33, оценивали качество сбор-
ки генома с использованием программы BUSCO 
v5.2.2 [6]. Все собранные de novo геномы в среднем 
целостны на 98,6 %.

С целью изучения особенностей штаммов 
in silico геномы аннотировали программой Bakta 
(v1.7.0) [7] с последующей аннотацией вариантов 
(freebayes v1.3.6; bcftools v1.13; snpEff [8]). В ре-
зультатах отражены только те мутации, которые мо-
гут предиктивно влиять на функции белка (уровень 
moderate и выше). Проведен MLST-анализ in silico 
(mlst v2.23.0) с визуализацией и регистрацией резуль-
татов в международной базе данных PubMLST [9], 
что позволило оценить принадлежность исследуемой 
группы штаммов конкретному сиквенс-типу (ST). 

Филогенетический анализ. Следующим эта-
пом нашего исследования стал анализ популяцион-
ной структуры B. abortus и определение места в ней 
штаммов, выделенных во время вспышки. Для фило-
генетического анализа выборка расширена геномами 
штаммов, преимущественно выделенных на терри-
ториях Республики Бурятия, Забайкальского края и 
Иркутской области, из коллекции патогенных бакте-
рий института, секвенированных в ФКУЗ Иркутский 
научно-исследовательский противочумный институт 
Роспотребнадзора в период 2022–2023 гг. в рамках 
федерального проекта «Санитарный щит – безопас-
ность для здоровья (предупреждение, выявление, 
реагирование)» и размещенных на портале VGARus 
(n=31), а также нуклеотидными последовательно-
стями штаммов, выделенных на территории РФ и 
Монголии, депонированных в базе данных NCBI 
и использованных в работе N.R. Janke et al. [10] 
(n=21). 

Коровое SNP-выравнивание (coreSNP) получено 
с использованием snippy (v4.6.0). Рекомбинации из 
coreSNP-выравнивания удалены в программе gubbins 
v2.4.1 [11]. Финальная длина выравнивания coreSNP 
составила 9174 нуклеотида. Для оценки надежно-
сти филогенетической реконструкции был проведен 
анализ уровня гомоплазии в выборке в среде R с ис-
пользованием пакета phangorn [12]. Высокие значе-
ния индекса согласованности (CI = 0,98) и индекса 
удержания (RI = 0,97) свидетельствуют о незначи-
тельном уровне гомоплазии, что, в свою очередь, 
подтверждает надежность построенного филогене-
тического дерева и достоверность отраженных на 
нем эволюционных взаимосвязей. 

Для оценки времени дивергенции штаммов и 
скорости эволюции возбудителя проведен байесов-
ский филогенетический анализ с построением дере-
ва с максимальной достоверностью клад (MCC tree) 
в программе BEAST v2.7.5 [13]. Данный метод по-

зволяет датировать узлы филогенетического дерева 
и оценить временные рамки эволюционной истории 
исследуемой группы штаммов. Длина цепи Маркова 
в методе Монте-Карло (MCMC) для достижения эф-
фективного размера выборки более чем 200 образцов 
составила 400 млн итераций. Расчет 95% интервалов 
наивысшей плотности апостериорной вероятности 
(HPD) отражал статистическую неопределенность 
полученных оценок.

Модель нуклеотидных замен (K3P) выбирали 
при помощи теста ModelFinder, реализованного в 
IQ-TREE v2.4.0 [14].

Проверку временной структуры (temporal struc
ture) и выбор модели молекулярных часов осущест-
вляли с использованием метода BETS [15], в основе 
которого лежит расчет значений логарифма марги-
нального правдоподобия для филогенетических мо-
делей с датированными (гетерохронными, Mhet) и 
недатированными (изохронными, Miso) деревьями. 
Для вычисления маргинального правдоподобия мы 
применили алгоритм Path Sampling, реализованный 
в пакете MODEL_SELECTION из репозитория для 
BEAST2. Всего проанализировано 100 шагов (steps), 
длина каждого шага составила 4 тыс. итераций с 
«отжигом» 50 % первых итераций на каждом шаге. 
Разница между значениями логарифмов маргиналь-
ного правдоподобия для двух сравниваемых моде-
лей представляет собой логарифм фактора Байеса 
(log BF) со следующей интерпретацией: 3>logBF>1 –  
достоверная поддержка, 5>log BF>3 – высокая под-
держка, log BF>5 – очень высокая поддержка [16]. 
Мы сравнили четыре модели часов: строгие часы 
и датированное дерево (SChet), строгие часы и не-
датированное дерево (SCiso), расслабленные логнор-
мальные часы и датированное дерево (UCLDhet), рас-
слабленные логнормальные часы и недатированное 
дерево (UCLDiso).

Сравнение показало очень высокую поддержку 
для модели UCLDhet в сравнении с моделью UCLDiso 
(log BF>5,7). Логарифм фактора Байеса в пользу 
UCLDhet при сравнении с моделями строгих часов 
SChet и SCiso превышал 100 (табл. 1).

Таблица 1 / Table 1

Результаты теста BETS
BETS test result

Модель часов 
Clock’s model

Логарифм  
маргинального правдоподобия 

Margin likelihood logarithm

Логарифм  
фактора Байеса 

Bayes factor 
logarithm

SChet –38472,4 133,6

SCiso –38481,4 142,6

UCLDhet* –38338,8 0

UCLDiso –38344,5 5,7

Примечание :  * наилучшая модель с самым высоким значением 
маргинального правдоподобия.

No te :  * best model with the highest marginal likelihood value.
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Таким образом, результаты байесовской оценки 
временного сигнала с высокой достоверностью гово-
рят о наличии в геномных данных временной струк-
туры, а также о предпочтительности расслабленных 
часов при реконструкции датированных филогене-
тических деревьев.

Результаты и обсуждение

Геномная характеристика. Геномы изученных 
штаммов бруцелл представлены двумя кольцевыми 
хромосомами со средним размером 2 125 020 п.н. и 
1 156 028 п.н. соответственно (табл. 2). GC-состав 
(57,2 %) и плотность кодирующих последовательно-
стей на геном (87,1 %) типичны для представителей 
вида. У изолятов идентифицированы все факторы 
вирулентости, свойственные патогенным представи-
телям рода Brucella. Клональное родство штаммов, 
вызвавших вспышку 2023–2024 гг., подтверждается 
идентичным количеством и составом семейств ин-
серционных последовательностей (IS) в их геномах. 

Оценка степени нуклеотидной идентичности 
показала высокое сходство исследуемых штам-
мов с геномом штамма B. abortus 82 (99,97 %; ДИ 
95%: 99,965–99,975), чаще используемого в России 
и странах СНГ для вакцинации КРС от бруцел-
леза. Сходство со штаммами B. abortus 2308 и 
B. abortus RB51 составило в среднем 99,92 % соот-
ветственно (ДИ 95%: 99,906–99,924).

Анализ генетической вариабельности. У ис-
следуемых штаммов при сравнении с вакцинным 
B. abortus 82 обнаружена утрата функции транспоза-
зы семейства IS66 вследствие инсерционной мута-
ции со сдвигом рамки считывания (позиция 679822; 
c.120dupC; p.Phe41fs). В результате миссенс-мутации 
умеренные изменения структуры нуклеотидной по-

следовательности обнаружены на большой хромосо-
ме в локусах генов bigA (позиция 1945247; c.235G>T; 
p.Ala79Ser) и btpB (позиция 739471; c.331G>A; 
p.Gly111Ser), однако оценить значимость этих изме-
нений еще предстоит в будущем.

Проведенный SNP-анализ показал, что отличия 
корового (core) генома исследуемых штаммов со-
ставляют в среднем 931 SNP (ДИ 95%: 903,3–960,4) 
при сравнении с референсами B. abortus 2308 и 
B. abortus RB51 и 181 SNP (ДИ 95%: 153,6–209,5) 
при сравнении с референсом B. abortus 82. Внутри 
группы вспышки отличия между штаммами 2023 
и 2024 гг. составили в среднем 55 SNP (ДИ 95%:  
35,4–74,7).

Молекулярно-генетическая классификация 
и филогенетический анализ. Сиквенс-тип 2 (ST2), 
идентифицированный in silico по схеме MLST-9 для 
бруцелл [17], по данным PubMLST, часто встре-
чается в Азии и соответствует региональному пат-
терну, что подтверждается исследованиями [18–20]. 
Вакцинный штамм B. abortus 82 типирован как ST2, 
штаммы B. abortus 2308 и B. abortus RB51 отнесены 
к ST5. 

С помощью байесовского филогенетического 
анализа установлено, что возраст ближайшего обще-
го предка для исследуемой выборки бактерий соста-
вил в среднем 1352,4 года (95% HPD: 556,7–2411,9) 
(рисунок). Средняя скорость нуклеотидных замен в 
геноме составила 1,8·10–7 замен на сайт в год (95% 
HPD: 9,3·10–8 – 2,8·10–7 замен на сайт в год), что в 
целом выше средней скорости замен, представлен-
ной в работе N.R. Janke et al. (6,49·10–8 замен на сайт 
в год) [10], однако значительно ближе по скорости к 
группе L3 (1,97·10–7 замен на сайт в год (95% HPD: 
0,07 – 3,87·10–7 замен на сайт в год), указанной в 
статье P.L. Kamath et al. [21]. Наблюдаемый поря-

Таблица 2 / Table 2

Сравнительная характеристика геномов штаммов B. abortus 2023–2024 гг. 
Comparative characterization of the genomes of B. abortus strains isolated in 2023–2024

Название штамма
Strain

И-212 И-213 И-214 И-215 И-216 И-217 И-218 RB51 2308 82

Количество CDS
Number of CDS

3119 3122 3135 3144 3166 3150 3153 3125 3118 3098

Псевдогены
Pseudogenes

17 18 29 46 48 45 43 10 11 15

Факторы вирулентности
Virulence factors

78 77 78 77

тРНК / tRNA 55 52

рРНК / rRNA 9 3

IS (% генома)
IS (% in genome)

19
(0,68)

18
(0,65)

21
(0,7)

19
(0,68)

19
(0,68)

19
(0,68)

18
(0,65)

23
(0,75)

22
(0,72)

17
(0,53)

Семейства IS
IS-families

IS3 6 5 6 6 6 6 5 5 5 4

IS5 7 7 9 7 7 7 7 12 11 9

IS6 2 2 2 2 2 2 2 2 2 1

IS66 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

IS481 3 3 3 3 3 3 3 3 3 2
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док скорости (10–8) находится на «медленном» кон-
це спектра эволюционной скорости бактерий рядом 
с другими медленно эволюционирующими видами, 
такими как Mycobacterium tuberculosis и Yersinia 
pestis (10–8) [22]. 

На филогенетическом дереве выделяются две 
основные клады с высокой апостериорной вероят-
ностью. Клада A в основном представлена последо-
вательностями штаммов бруцелл, в рамках исследо-
вания типированных как ST2, а клада B – последова-
тельностями, преимущественно отнесенными к ST5. 
В состав клады A входит один штамм ST4 – B. abortus 
I-181, тогда как в кладе B присутствуют два штамма 
ST1 – B. abortus I-196 и B. abortus I-44. 

Все штаммы клады B выделены из крови 
пациентов с бруцеллезом в Республике Тыва и 
Забайкальском крае. Исключением является штамм 
B. abortus I-86, выделенный в Республике Тыва из 
органов КРС (сарлык). В эту же кладу входят вак-
цинные штаммы B. abortus S19 и B. abortus RB51. 
Стоит отметить, что штамм B. abortus S19 является 
генетически наиболее близким к основной группе 
штаммов клады B и активно использовался в ка-

честве вакцины для защиты КРС в СССР в период  
с 1954 по 1970 г. [23]. 

Клада A образует две субклады: А.1 и А.2. 
Субклада А.1, включающая исследуемую группу 
штаммов, в свою очередь разделена нами на два 
кластера: А.1.1 и А.1.2. Кластер А.1.1 представ-
лен географически неоднородными штаммами, по-
скольку в него входят, помимо вакцинных штаммов 
B. abortus 82 и B. abortus 75_79-АВ, также штам-
мы, выделенные в Сибири и европейской части РФ. 
Интересно, что в тот же кластер входит один штамм 
B. abortus, выделенный в 2008 г. от КРС в Монголии 
(R42-08).

Кластер А.1.2 включает штаммы из Приморского 
и Хабаровского краев, Иркутской области, исследуе-
мые штаммы и три геномных последовательности 
штаммов B. abortus из Монголии, изолированных в 
1999 г. (B. abortus BCCN 99-98; B. abortus BCCN 99-
99) и 2014 г. (B. abortus Y11_MNG). Эволюционно 
ближе к группе вспышки в Бурятии находятся имен-
но монгольские штаммы: дистанция между этими 
группами составляет всего 14 SNP, с ориентировоч-
ной датой расхождения 92 года назад (1931–1932 гг.; 

Датированное филогенетическое дерево B. abortus. Толщина ветвей дерева иллюстрирует степень апостериорной поддержки клад. 
Цветовая дифференциация клад указана внутри дерева. Вверху расположена временная шкала датировки (годы) от ближайшего об-
щего предка популяции. Группа исследуемых штаммов расположена вверху дерева. Дата расхождения предковых штаммов указана 
цифрами в узлах

Dated phylogenetic tree of B. abortus. Branch thickness reflects the degree of a posteriori support for the clades. Color differentiation of the 
clades is indicated within the tree. At the top of the figure is the dating time scale (in years) from the population’s most recent common ances-
tor. The group of strains under study is located at the top of the tree. The date of divergence of the ancestral strains is indicated by numbers at 
the nodes
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95% HPD: 63,1–346,4 года) и эволюционной скоро-
стью для узла выше средней – 3,0·10–7 замен на сайт 
в год (95% HPD: 3,8·10–8 – 2,6·10–6 замен на сайт в 
год). Медианное время датировки узла, объединяю-
щего исследуемые штаммы, составило 57,8 года 
(1966–1967 гг.; 95% HPD: 31,2–86,7 года). При этом 
для группы штаммов 2023–2024 гг. выявлена более 
низкая скорость – до 1,78·10–7 замен на сайт в год 
(95% HPD: 2,5·10–8 – 1,84·10–6 замен на сайт в год) 
в сравнении с общей группой штаммов из Бурятии 
и Монголии 1999 и 2014 гг. Наблюдаемая разница в 
скорости эволюции между субкладами A.1, по всей 
видимости, отражает разные условия их циркуля-
ции. Одним из возможных объяснений более высо-
кой скорости в общей группе (Бурятия и Монголия, 
1999–2014 гг.) может служить активное распростра-
нение предковых линий в восприимчивой популя-
ции животных, что сокращало среднее время между 
заражениями и могло ускорять накопление мутаций. 
В свою очередь, снижение скорости эволюции у 
штаммов вспышки в Бурятии 2023–2024 гг. согла-
суется с гипотезой об их более ограниченной цир-
куляции – в рамках уже инфицированной, частично 
иммунной популяции животных, где передача про-
исходит медленнее.

Сравнительный анализ штаммов B. abortus выя-
вил консервативный паттерн несинонимичной заме-
ны у исследуемых изолятов вспышки 2023–2024 гг. 
У всех семи изолятов данной группы обнаружена 
синхронная инактивирующая мутация в локусе транс-
порта рибозы на малой хромосоме rbsB-3 – нонсенс-
мутация с образованием стоп-кодона (c.271C>T, 
p.Gln91*). Ортологи этого гена кодируют субстрат-
специфический белок, отвечающий за связывание 
и последующую транспортировку внеклеточной 
D-рибозы внутрь клетки [24]. Данная мутация обла-
дает 100%-й пенетрантностью в исследуемой группе 
при полном отсутствии в остальных штаммах выбор-
ки, включая штаммы той же клады А.1.2. Важно от-
метить, что функциональная копия оперона сохраня-
ется в консервативном локусе на большой хромосоме 
(rbsB-1), что указывает на псевдогенизацию именно 
избыточной, а не единственной копии.

Анализ давления отбора подтвердил дивергент-
ные эволюционные траектории двух копий гена: 
функциональный rbsB-1 находится под действием 
сильного отбора (dN/dS = 0,289), тогда как дубли-
рованная копия rbsB-3 эволюционирует нейтраль-
но (dN/dS = 0,83), что характерно для псевдогенов. 
Уровень синонимичных замен в rbsB-3 (dS = 0,5631) 
на два порядка превышает таковой для rbsB-1 
(dS = 0,0047), что свидетельствует о длительном 
периоде нейтральной эволюции до фиксации стоп-
кодона. 

Депонирование. Нуклеотидные последователь-
ности исследуемых штаммов размещены на пор-
тале VGARus (VGARus id: irkn014332, irkn014333, 
irkn014334, irkn010963, irkn010964, irkn010968). 
MLST-профили штаммов размещены на портале 

PubMLST (id: 3427, 3428, 3429, 3430, 3431, 3432, 
3433). 

В рамках данной работы проведен комплекс-
ный анализ штаммов B. abortus, выделенных на 
территории Республики Бурятия в период вспышек 
2023–2024 гг. Молекулярно-генетическое исследова-
ние с применением методов филогенетического ана-
лиза позволило установить сходство выделенных во 
время эпизоотии штаммов с изолятами, циркулиро-
вавшими в Монголии в 1999 и 2014 гг., и допустить 
возможность заноса возбудителя на приграничную 
территорию Республики Бурятия.

Штаммы, связанные со вспышками 2023–
2024 гг., демонстрируют высокую степень нуклеотид-
ной идентичности (99,97 %) с вакцинным штаммом 
B. abortus 82 и отнесены к сиквенс-типу 2 (ST2), наи-
более распространенному в Азии. Байесовский фило-
генетический анализ с датировкой установил, что об-
щий предок бурятских и монгольских изолятов возник 
примерно 92,1 года назад (95% HPD: 63,1–346,4 года), 
а непосредственная группа штаммов вспышки сфор-
мировалась около 57,8 года назад (1966–1967 гг.; 95% 
HPD: 31,2–86,7 года). Полученные временные оцен-
ки и минимальное количество SNP-различий (14) 
между изолятами указывают на вероятное проникно-
вение возбудителя из Монголии и его последующую 
локальную эволюцию.

Кластер субклады А.1.2, объединяющий штам-
мы из Монголии и Бурятии, характеризуется повы-
шенной скоростью эволюции (3,0·10–7 замен на сайт 
в год), которая снижается до средней для популяции 
(1,78·10–7 замен на сайт в год) в группе свежевыде-
ленных штаммов, что, по всей видимости, обуслов-
лено разной динамикой эпизоотических процессов и 
процессом адаптации в новой популяции.

Уникальная инактивирующая мутация в гене 
rbsB-3 у штаммов вспышки представляет собой клас-
сический случай редуктивной эволюции. Появление 
стоп-кодона в копии гена при сохранении функцио-
нального rbsB-1 является выраженным признаком 
адаптации через элиминацию генетического балла-
ста. Для B. abortus потеря избыточного транспорте-
ра, недоступного в нише субстрата, является эволю-
ционно выгодной, так как позволяет устранить мета-
болические затраты на его экспрессию.

Для верификации адаптивной роли выявлен-
ных мутаций, включая изменения в генах факторов 
вирулентности (bigA и btpB), требуется дальнейшее 
функциональное изучение in vitro. Необходимо про-
должить мониторинг ситуации и отслеживать рас-
пространение маркерной мутации в гене rbsB-3 в по-
пуляции возбудителя бруцеллеза КРС на территории 
Дальнего Востока и Сибири.
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Биоэтика. Экспериментальная работа на живот-
ных выполнена в соответствии с Правилами надле-
жащей лабораторной практики, утвержденными при-
казом Министерства здравоохранения Российской 
Федерации от 01.04.2016 № 199н, и Федеральным 
законом от 27.12.2018 № 498-ФЗ «Об ответствен-
ном обращении с животными и о внесении измене-
ний в отдельные законодательные акты Российской 
Федерации».
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Оценка эффективности методов индикации Francisella tularensis  
при исследовании различных видов полевого материала  
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Цель работы – сравнительный анализ информативности диагностических методов при исследовании различ-
ных объектов окружающей среды на наличие маркеров возбудителя туляремии; молекулярно-генетическая харак-
теристика штаммов возбудителя туляремии. Материалы и методы. Проведен сравнительный анализ эффектив-
ности методов диагностики туляремии (ПЦР, РНАт, ИХ-тест) в различных образцах полевого материала из очагов 
Ростовской области, Луганской (ЛНР) и Донецкой (ДНР) народных республик, Запорожской и Херсонской обла-
стей за период с 2020 по 2023 г. Молекулярно-генетическую характеристику штаммов, выделенных из различных 
источников, получали с помощью VNTR-типирования с последующим построением дендрограммы методом NJ. 
Результаты и обсуждение. Сравнительный анализ эффективности используемых методов диагностики показал, 
что биологический метод остается золотым стандартом для обнаружения живых бактерий Francisella tularensis 
в полевом материале. Серологические методы, основанные на выявлении специфических антигенов, являются 
надежным маркером циркуляции возбудителя в очаге туляремии в случаях, когда не удается выделить живые 
бактерии. При сомнительных результатах РНАт дополнительно эти пробы исследовались с помощью иммунохро-
матографических тестов. Как установлено при исследовании материала из гнездово-норового субстрата, погадок 
птиц и помета хищных млекопитающих, наиболее информативным методом является РНАт. В то же время, со-
гласно полученным нами данным, для проб из таких объектов окружающей среды, как сено, зерно, фураж, вода 
и др., наиболее адекватными являются методы ПЦР-диагностики. Изученная 31 культура F. tularensis представле-
на шестью индивидуальными VNTR-генотипами. Наибольшее число генотипов (4 из 6) выявлено среди мелких 
млекопитающих, два генотипа обнаружено у клещей и один – в водном источнике. Сочетанное использование 
серологических и молекулярно-биологических методов позволяет повысить достоверность и точность выявления 
возбудителя туляремии в объектах окружающей среды.
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R.S. Makhmudov1, V.M. Sorokin1, M.V. Tsimbalistova1, A.S. Anisimova1, N.V. Aronova1,  
G.A. Gasanov2, N.V. Pavlovich1

Evaluation of the Effectiveness of Methods for Detecting Francisella tularensis  
in the Study of Field Material and Characterization of Isolated Strains of the Pathogen
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Abstract. The aim of the work was to perform a comparative analysis of the informative value of diagnostic methods 
in the study of various environmental objects for the presence of tularemia agent markers; molecular-genetic characte
rization of strains of the causative agent of tularemia. Materials and methods. A comparative analysis of effectiveness 
of diagnostic methods for tularemia indication: PCR (polymerase chain reaction), AbNT (antibody neutralization test), 
ICT (immune-chromatographic test) in various samples of field material from the foci of the Rostov Region, Lugansk 
People’s Republic, Donetsk People’s Republic, Zaporozhe and Kherson Regions for the period of 2020–2023 was car-
ried out. The molecular-genetic characteristics of the strains isolated from various sources was obtained using VNTR 
typing followed by the construction of a dendrogram applying the NJ method. Results and discussion. The comparative 
analysis of the effectiveness has shown that the biological method remains the gold standard for detecting live bacteria, 
Francisella tularensis, in field material. Serological methods based on the detection of specific antigens are a reliable 
marker of the pathogen circulation in the focus of tularemia in cases where it is not possible to isolate live culture. If 
the AbNT results were questionable, the samples were additionally investigated using immune-chromatographic tests. 
It has been established that AbNT is the most informative method when studying the material from the nesting and bur-
rowing substrate, bird regurgitates and droppings of predatory mammals. At the same time, according to our data, PCR 
diagnostic methods are the most adequate ones in relation to such environmental objects as hay, grain, fodder, water, etc.  
The 31 F. tularensis cultures studied are represented by six individual VNTR genotypes. The largest number of geno-
types (4 out of 6) was found among small mammals, two genotypes were indicated in ticks and one – in a water sample. 
The combined use of serological and molecular-biological methods makes it possible to increase the reliability and  
accuracy of detecting the causative agent of tularemia in environmental objects.
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Туляремия, одна из наиболее распространенных 
и опасных природно-очаговых инфекций, представ-
ляет значительную угрозу для населения, поскольку 
ее очаги отличаются стабильностью и встречаются 
во всех регионах России, включая Ростовскую об-
ласть (РО), Луганскую (ЛНР) и Донецкую (ДНР) 
народные республики, Запорожскую и Херсонскую 
области [1–3]. Устойчивость очагов обусловлена 
своеобразием паразитарных систем, определяемых 
биологическими особенностями возбудителя, пере-
носчиков, носителей.

В последние годы наблюдается устойчивая тен-
денция к активизации природных очагов туляремии 
после длительного периода относительного затишья 
[4, 5]. В связи с этим проведение регулярного мони-
торинга состояния очагов и совершенствование ме-
тодов диагностики приобретают особую важность 
для своевременной профилактики и борьбы с забо-
леванием. 

Методы диагностики туляремии включают 
как традиционные (серологические, бактериологи-
ческие, биологические), так и современные моле
кулярно-генетические технологии. В частности, для 
обнаружения ДНК туляремийного микроба широко 
используется полимеразная цепная реакция в ре-
альном времени (РТ ПЦР), а для обнаружения анти-
генов – серологические реакции (РНАт, РНГА, РА, 
ИФА, РКОА). Анализ данных литературы послед-
них лет показывает достаточную эффективность 
применения различных вариантов реакции микроаг-
глютинации в качестве скринингового метода [6, 7]. 
Все более популярным становится иммунохромато-
графический анализ (ИХ-тест) благодаря своей вы-
сокой специфичности и удобству. Актуальным для 
молекулярной диагностики туляремии является при-
менение аптамеров для мониторинга уровня биомар-
керов в крови или других биологических жидкостях. 
Аптамеры – это короткие одноцепочечные нуклеи-
новые кислоты или пептиды, которые специфически 
связываются с мишенью, такой как молекула белка, 
вируса или клетки. Они могут быть спроектированы 
для определенной мишени и иметь высокую аффин-
ность и специфичность, что делает их идеальными 
для использования в медицине, фармакологии и био-
технологии. Применение аптамеров в диагностике 
позволяет создавать быстрые и чувствительные те-
сты для обнаружения различных заболеваний [8].

При выделении чистой культуры Francisella 
tularensis для молекулярно-генетической харак-
теристики штаммов в практику внедрены VNTR-
анализ (MLVA-типирование), INDEL-типирование, 
полногеномное секвенирование, SNP-анализ [9, 10]. 
Развитие метода MLVA-типирования позволило со
здать инструменты для адекватной дифференциации 
штаммов возбудителя туляремии и упростило межла-
бораторное сравнение полученных данных [11–14].

Тем не менее для обнаружения живых бакте-
риальных клеток наиболее чувствительным остает-
ся биологический метод с использованием модели 
высокочувствительных к инфекции белых мышей, 
позволяющий выявить даже единичные микробные 
клетки.

Однако в литературе не систематизировано ис-
пользование тех или иных диагностических методов 
при исследовании различных объектов окружающей 
среды. В связи с этим целью настоящей работы яви-
лись сравнительный анализ информативности диа-
гностических методов при исследовании различных 
объектов окружающей среды на наличие маркеров 
возбудителя туляремии, молекулярно-генетическая 
характеристика штаммов возбудителя туляремии.

Материалы и методы

В период с 2020 по 2023 г. в ФКУЗ Ростовский-
на-Дону противочумный институт Роспотребнадзора 
было проведено 4115 исследований полевого ма-
териала из очагов РО, ДНР, ЛНР, Запорожской и 
Херсонской областей. Наличие ДНК F. tularensis в 
пробах первичного полевого материала определяли 
методом РТ ПЦР. Экстракцию ДНК из образцов по-
левого материала производили с помощью набора 
реагентов «Проба НК» (НПФ «ДНК-Технология», 
Москва). Детекцию ДНК F. tularensis проводили 
с применением набора реагентов «Ген Francisella 
tularensis-РГФ» (ФКУН Российский противочумный 
институт «Микроб» Роспотребнадзора, Саратов). 
Наличие специфического туляремийного антиге-
на определяли методами РНАт с использованием 
набора реагентов диагностикум эритроцитарный 
туляремийный ангигенный жидкий «РНГА-Тул-Аг-
СтавНИПЧИ» (ФКУЗ Ставропольский противо-
чумный институт Роспотребнадзора, Ставрополь) 
и ИХ-тест с помощью иммунохроматографической 
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тест-системы для экспресс-выявления и идентифи-
кации возбудителя туляремии «ИХ-тест-система 
F. tularensis» (ФБУН ГНЦ ПМБ Роспотребнадзора, 
Оболенск). При положительных результатах в одной 
из реакций образцы дополнительно изучались для 
детекции живых бактерий F. tularensis с помощью 
биологической пробы на модели высокочувстви-
тельных к инфекции белых мышей.

Для изучения генетического разнообразия вы-
деленных штаммов использовали метод VNTR-
типирования по пяти локусам (М3, М6, М10, М20А, 
М24) с последующим филогенетическим анали-
зом [15]. Филогенетический анализ проводили с по-
мощью программы GrapeTree с использованием алго-
ритма NJ [16]. Программа предназначена для построе
ния и визуализации филогенетических деревьев.

Статистическую обработку данных проводили с 
помощью формулы Вильсона (Wilson score interval), 
которая используется для расчета доверительного 
интервала процентного значения. Она считается наи-
более точной для выборок среднего размера [17].

Результаты и обсуждение

В результате проведенной работы с 2020 по 
2023 г. с помощью биологического метода уда-
лось выделить 25 культур возбудителя туляре-
мии, а также верифицировать 6 штаммов, посту-
пивших из Республиканского центра санитарно-
эпидемиологического надзора Государственной 
санитарно-эпидемиологической службы Минздрава 
ДНР – 2, из ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиоло-
гии в Ростовской области» – 4. Наибольшее коли-

чество выделено в Новоазовском районе ДНР (8), 
Целинском (8), Ремонтненском (5), Сальском (4) 
районах РО. Результаты проведенного исследования 
показали, что основными источниками явились мел-
кие млекопитающие и клещи.

Сравнительный анализ эффективности исполь-
зуемых методов диагностики (РТ ПЦР, РНАт, ИХ-
тест) показал их высокую информативность. Так, 
РТ ПЦР-диагностика дала положительные результа-
ты в образцах, содержащих живые бактерии, в 84 % 
случаев (26 из 31), а РНАт – в 58 % (18 из 31). При 
сомнительных результатах РНАт дополнительно мы 
использовали ИХ-тест. Туляремийный антиген обна-
ружен в 44 % этих проб. По-видимому, это связано 
с более низкой чувствительностью ИХ-теста (не ме-
нее 107 м.к./мл).

В 42 % случаев с последующим выделением 
культуры данные на наличие маркеров возбудителя в 
ПЦР и РНАт совпадали. Однако в 48 % наблюдались 
положительные находки только в одной из реакций. 
Тем не менее благодаря биологическому методу уда-
валось успешно изолировать культуру туляремий-
ного микроба. Результаты сравнительного анализа 
положительных результатов от общего количества 
исследованных проб в зависимости от вида изучае-
мого материала представлены в табл. 1. В доступной 
литературе имеются лишь единичные публикации 
по анализу подобных данных.

В зависимости от вида полевого материала по-
казана различная эффективность используемых  
методов.

В частности, наиболее информативным методом 
при исследовании нативных проб оказалась реак-

Таблица 1 / Table 1

Сравнительный анализ эффективности методов выявления маркеров F. tularensis в полевом материале (n=4115)
Comparative analysis of the effectiveness of methods for detecting F. tularensis markers in field material (n=4115)

Вид полевого материала
Type of field material

Количество положительных результатов, абс. (%), доверительный интервал Вильсона
The number of positive results, abs. (%), Wilson score interval

Методы исследования / Research methods

РНАт
Antibody Neutralization 

Test –AbNT

ПЦР
Polymerase chain  
reaction – PCR

ИХ-тест
Immune-chromatographic 

test – ICT

Выделенная культура
Isolated culture

Мелкие млекопитающие (мыши, полевки, 
белозубки и др.), n=1949
Small mammals (mice, voles, white-toothed 
shrew, etc.), n=1949

143 (7 %)
6–9

70 (4 %)
3–5

12 (1 %)
0–1

22 (1 %)
0–1

Клещи, кровососущие (комары, слепни и др.), 
n=1721
Ticks, blood-sucking insects (mosquitoes, horse-
flies, etc.), n=1721

79 (5 %)
4–6

18 (1 %)
1–2

6 (0,3 %)
0–1

8 (0,5 %)
0–1

Объекты внешней среды (сено, зерно, солома, 
фураж, вода и др.), n=211
Environmental objects (hay, grain, straw, fodder, 
water, etc.), n=211

9 (4 %)
2–8

19 (9 %)
6–14

2 (1 %)
0–3

1 (0,5 %)
0–3

Гнездово-норовой субстрат, n=153
Nest-burrow substrate, n=153

9 (6 %)
3–11

2 (1 %)
0–5

1 (0,7 %)
0–4

0

Погадки хищных птиц, помет хищных млеко-
питающих, n=81
Regurgitates of birds of prey, droppings of preda-
tory mammals, n=81

12 (15 %)
9–24

2 (2,5 %)
1–9

1 (1 %)
0–7

0
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ция нейтрализации антител. Нельзя исключить, что 
больший процент обнаружения антигена туляремий-
ного микроба в пробах от мелких млекопитающих и 
клещей обусловлен стабильностью основного анти-
гена липополисахарида F. tularensis по сравнению с 
ДНК. Косвенным подтверждением этому является 
тот факт, что в материале из гнездо-норового суб-
страта (ГНС) в 6 %, погадок птиц и помета хищных 
млекопитающих в 15 % случаев обнаруживали анти-
гены, но не ДНК. Например, в ГНС и погадках птиц 
наиболее показательными являются серологические 
методы обнаружения антигенов туляремийного ми-
кроба. При этом с помощью ПЦР специфические 
фрагменты ДНК обнаружены лишь в 1 % случаев. 
Можно предположить, что это обусловлено высокой 
кислотностью желудка птиц, повреждающей ДНК. 
В то же время, согласно полученным нами данным, 
в таких объектах окружающей среды, как сено, зер-
но, фураж, вода и др., наиболее адекватными явля-
ются методы ПЦР-диагностики. Возможно, это свя-
зано с высокой чувствительностью данного метода 
по сравнению с другими.

Таким образом, применение комплекса методов 
диагностики, включающего биологический метод, 
ПЦР и РНАт, позволяет повысить эффективность вы-
явления возбудителя туляремии и обеспечить свое
временную организацию противоэпидемических 
мероприятий. Наличие культур возбудителя туляре-
мии, изолированных из различных источников, по-
зволило изучить их фенотипические и молекулярно-
генетические свойства.

Все культуры были представлены полиморф-
ными грамотрицательными бактериями, агглюти-
нировались туляремийной сывороткой, не обладали 
фосфатазной активностью, синтезировали активную 
ß-лактамазу и были устойчивы к пенициллинам, це-
фалоспоринам, клиндамицину, эритромицину и по-
лимиксину. Полученные данные позволили отнести 
выделенные штаммы к подвиду F. tularensis subsp. 
holarctica EryR.

В нашем исследовании культуры возбудителя 
туляремии были выделены из различных резервуа-
ров окружающей среды, включая водный источник, 
мелких млекопитающих и клещей. 

Всего выделена 31 культура, которая исследо-
вана методом VNTR-типирования по пяти локусам 
(М3, М6, М10, М20А, М24) с последующим фило-
генетическим анализом. Филогенетический анализ 
проводили с помощью программы GrapeTree с ис-
пользованием алгоритма NJ. Показано, что изучен-
ные культуры представлены шестью индивидуаль-
ными VNTR-генотипами. Наибольшее число геноти-
пов (4 из 6) выявлено среди мелких млекопитающих, 
два генотипа обнаружено у клещей и один – в водном 
источнике. Самыми распространенными генотипа-
ми являются генотип D, включающий 17 штаммов, 
выделенных из клещей и мелких млекопитающих, 
и генотип A, представленный 8 штаммами, изолиро-
ванными только от мелких млекопитающих (рису-
нок, табл. 2).

Интересно отметить, что культуры, выделенные 
из клещей в Орловском районе и из водного источни-

Разнообразие MLVA-генотипов штаммов F. tularensis, выделенных в ЛНР, ДНР, Ростовской, Запорожской и Херсонской областях в 
2020–2023 гг. из различных источников. Дендрограмма построена с помощью программы GrapeTree с использованием алгоритма NJ:
A–F – обозначение генотипов; 792, 13_9, 249, 626, 211, 141-23 – номера одного из штаммов данного генотипа (табл. 2)

The diversity of MLVA genotypes of F. tularensis strains isolated in the LPR, DPR, Rostov, Zaporozhe and Kherson Regions in 2020–2023 
from various sources. The dendrogram is constructed applying the GrapeTree software using the NJ algorithm:
A–F – designation of genotypes; 792, 13_9, 249, 626, 211, 141-23 – the numbers of one of the strains of this genotype (Table 2)
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Таблица 2 / Table 2

Сведения о выделенных штаммах F. tularensis, представленных на дендрограмме
Data on the isolated F. tularensis strains presented in the dendrogram

№ 

Генотип, обозначенный  
на дендрограмме

The genotype indicated  
on the dendrogram

№ штамма  
(особое название)

Strain number  
(special name)

Место и источник выделения штамма
Location and source of strain isolation

Год выделения 
 штамма

Year of strain isolation

1 2 3 4 5

1 А 463
РО, Целинский район, мышь домовая

Rostov Region (RR), house mouse
2022

2 А 464
РО, Целинский район, мышь домовая

RR, Tselinsky district, house mouse
2022

3 А 465
РО, Целинский район, белозубка

RR, Tselinsky district, white toothed shrew
2022

4 А 466
РО, Целинский район, полевка обыкновенная

RR, Tselinsky district, common vole
2022

5 А 257
РО, Сальский район, полевка обыкновенная

RR, Sal’sky district, common vole
2020

6 А 792
РО, Целинский район, полевка обыкновенная

RR, Tselinsky district, common vole
2022

7 А 794
РО, Целинский район, мышь домовая

RR, Tselinsky district, house mouse
2022

8 А 795
РО, Целинский район, полевка обыкновенная

RR, Tselinsky district, common vole
2022

9 B 13(9)
ДНР, Тельмановский район, вода

Donetsk People’s Republic (DPR), Tel’manovsky district, water
2023

10 C 249
РО, Сальский район, полевка обыкновенная (павшая особь)

RR, Sal’sky district, common vole (corpse)
2020

11 C 251
РО, Сальский район, полевка обыкновенная (павшая особь)

RR, Sal’sky district, common vole (corpse)
2020

12 D 566
ДНР, Новоазовский район, R. rossicus
DPR, Novoazovsky district, R. rossicus

2023

13 D 567
ДНР, Новоазовский район, R. rossicus
DPR, Novoazovsky district, R. rossicus

2023

14 D 568
ДНР, Новоазовский район, R. rossicus
DPR, Novoazovsky district, R. rossicus

2023

15 D 569
ДНР, Новоазовский район, R. rossicus
DPR, Novoazovsky district, R. rossicus

2023

16 D 570
ДНР, Новоазовский район, R. rossicus
DPR, Novoazovsky district, R. rossicus

2023

17 D 626
ЛНР, Краснодонский район, H. marginatum

Luhansk People’s Republic, Krasnodonsky district, H. marginatum
2023

18 D 799
РО, Целинский район, мышь домовая

RR, Tselinsky district, house mouse
2022

19 D 1-23
РО, Ремонтненский район, заяц-русак
RR, Remontnensky district, brown hare

2023

20 D 7-23
РО, Ремонтненский район, белозубка малая

RR, Remontnensky district, white toothed shrew
2023

21 D 22-23
РО, Ремонтненский район, белозубка малая

RR, Remontnensky district, small white toothed shrew
2023

22 D 740
ДНР, Новоазовский район, мышь домовая

DPR, Novoazovsky district, house mouse
2022

23 D 742
ДНР, Новоазовский район, мышь домовая

DPR, Novoazovsky district, house mouse
2022

24 D 279-286
ДНР, Новоазовский район, мышь лесная
DPR, Novoazovsky district, wood mouse

2022

25 D 739/1
ДНР, Новоазовский район, белозубка

DPR, Novoazovsky district, white toothed shrew
2022
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ка в Тельмановском районе ДНР, обладали уникаль-
ными генотипами F и B соответственно.

При однотипных фенотипических свойствах 
молекулярно-генетические методы позволили выя-
вить разнообразие генотипов выделенных штаммов, 
что может быть обусловлено различными экологи-
ческими нишами и условиями персистенции микро-
бов. Нельзя исключить, что особенности паразитар-
ных систем (в частности, разные носители инфек-
ции), вносят свой вклад в генетическое разнообразие 
F. tularensis.

Таким образом, результаты проведенного иссле-
дования показали, что эффективность и информа-
тивность лабораторных методов диагностики туля-
ремии зависят от объекта исследования. Например, 
наибольшее количество положительных находок в 
образцах погадок птиц и ГНС, а также мелких мле-
копитающих и клещей зарегистрировано при ис-
пользовании серологических методов. В то же время 
для проб из объектов окружающей среды (сено, зер-
но, солома, фураж, вода и др.) более показательными 
оказались результаты молекулярно-генетических ис-
следований (ПЦР).
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Получение хроматографически очищенного противооспенного иммуноглобулина  
из сыворотки крови лошадей

48 Центральный научно-исследовательский институт Министерства обороны Российской Федерации,  
Сергиев Посад, Российская Федерация

Цель работы – получить хроматографически очищенный противооспенный иммуноглобулин из сыворотки 
крови лошадей и оценить его свойства. Материалы и методы. В работе использована сыворотка крови лошадей, 
содержащая антитела к вирусу вакцины, штамм Л-ИВП. Хроматографическую очистку сыворотки проводили 
на препаративном хроматографе Akta Avant (GE HealthCare, Швеция), контроль молекулярных параметров на 
стадиях получения иммуноглобулина осуществляли на системе высокоэффективной жидкостной хроматографии  
LC-20ad (Shimadzu, Япония). Биологические свойства иммуноглобулина оценивали на кроликах, белых мы-
шах, морских свинках. Уровень специфических вируснейтрализующих антител определяли в реакции нейтра-
лизации на хорионаллантоисной оболочке (ХАО) 12-суточных куриных эмбрионов. Результаты и обсуждение. 
Разработана технология получения хроматографически очищенного противооспенного иммуноглобулина из сы-
воротки крови лошади. На начальном этапе иммунную сыворотку крови лошадей очищали фильтрованием через 
стекловолоконные фильтры кассетного типа от фибринового осадка, остаточного количества липидов и липопро-
теинов, а затем осаждали иммуноглобулиновую фракцию насыщенным раствором сульфата аммония. На следую-
щем этапе с помощью ионообменной хроматографической очистки из рабочего раствора удаляли соли аммония, 
низкомолекулярные фракции, остаточные количества альбуминов и эуглобулины. На заключительном этапе, ис-
пользуя гель-фильтрацию, избавлялись от димеров, полимеров и агрегатов иммуноглобулинов. Приготовленные 
по разработанной технологии опытные серии иммуноглобулина характеризовались высокой степенью очистки. 
Содержание мономеров в готовом препарате составляло не менее 99 %, а специфическая активность по уровню 
специфических вируснейтрализующих антител – не менее 1:16000.

Ключевые слова: противооспенный иммуноглобулин, иммуноглобулин G, вирус оспы обезьян, вирус вакци-
ны, ортопоксвирусы, хроматографическая очистка.
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The Preparation of Chromatographically Purified Anti-Smallpox Immunoglobulin  
from Equine Blood Serum
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Abstract. The aim of the work was to obtain chromatographically purified anti-smallpox immunoglobulin from 
equine blood serum and evaluate its properties. Materials and methods. The horse blood serum containing antibodies to 
the vaccine virus, L-IVP strain, was used. Сhromatographic purification of serum was carried out on Akta Avant prepara-
tive chromatograph (GE HealthCare, Sweden), molecular parameter control at the stages of immunoglobulin production 
was conducted on the LC-20ad HPLC system (Shimadzu, Japan). The biological properties of immunoglobulin were 
evaluated in rabbits, white mice, and guinea pigs. The level of specific virus neutralizing antibodies was determined in 
the neutralization reaction on the chorionallantoic membrane (CAМ) of 12-day chicken embryos. Results and discus-
sion. The technology for obtaining chromatographically purified anti-smallpox immunoglobulin from equine blood se-
rum has been developed. At the initial stage, the immune blood serum of horses was purified by filtration through glass 
fiber cassette-type filters from fibrin sediment, residual quantity of lipids and lipoproteins, and then the immunoglobulin 
fraction was precipitated with a saturated solution of ammonium sulfate. At the next stage, ammonium salts, low molecu-
lar weight fractions, residual quantity of albumins and euglobulins were removed using ion exchange chromatographic 
purification. At the final stage, dimers, polymers, and aggregates of immunoglobulins were eliminated using gel filtra-
tion. The experimental series of immunoglobulin prepared using the developed technology is characterized by a high 
degree of purification. The monomer content in the finished product is at least 99 %, and the specific activity by titer of 
specific neutralizing antibodies – at least 1:16000.

Key words: anti-smallpox immunoglobulin, immunoglobulin G, mpox virus, vaccine virus, orthopoxviruses, chro-
matographic purification.
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Отмена обязательного оспопрививания привела 
к падению коллективного иммунитета, и человече-
ство стало уязвимым к таким давно известным ин-
фекциям, как оспа обезьян (mpox), коров, буйволов 
и верблюдов. Наблюдается устойчивая тенденция к 
увеличению количества заболеваний людей указан-
ными ортопоксвирусными инфекциями, что ярко 
подтверждает последняя вспышка оспы обезьян, на-
чавшаяся в 2022 г. и продолжающаяся до настоящего 
времени. Общее количество заболевших в 110 стра-
нах мира на февраль 2025 г. составило более 127 тыс. 
человек [1, 2].

Кроме того, выявляются новые ортопоксвирусы, 
патогенность которых для человека неизвестна. Так, 
в 2015 г. в Фербенксе (штат Аляска, США) впервые 
зарегистрировано кожное заболевание у женщины, 
от которой выделили ортопоксвирус, получивший 
название вирус Аляска [3, 4].

Следует отметить низкую готовность мировой 
системы здравоохранения к возникновению чрез-
вычайной ситуации при появлении вируса, сходного 
по свойствам с вирусом натуральной оспы. Поэтому 
актуальной задачей обеспечения биологической 
безопасности населения Российской Федерации в 
отношении патогенных для человека ортопоксвиру-
сов является создание новых и совершенствование 
разработанных ранее лекарственных препаратов, ко-
торые могут быть использованы для профилактики 
и лечения ортопоксвирусных инфекций в современ-
ных условиях.

Одним из важных элементов, обеспечивающих 
эффективное лечение тяжелых форм ортопоксви-
русных инфекций, являются сывороточные препа-
раты, включая гетерологичные иммуноглобулины, 
актуальность которых предопределена отсутствием 
достаточного количества доноров, имеющих в сы-
воротке крови специфические противооспенные 
антитела. Иммуноглобулины, полученные из иммун-
ной сыворотки крови лошадей, высокоэффективны 
благодаря высокому содержанию вируснейтрали-
зующих антител, объем их выпуска не ограничен 
количеством донорской крови и производство не со-
пряжено с риском контаминации гемоконтактными 
инфекциями [5].

Гетерологичные иммуноглобулины, получае-
мые традиционным способом спиртового осажде-

ния на холоду [6], хотя и освобождены от наиболее 
аллергенных фракций сывороточных белков – аль-
буминов, альфа- и бета-глобулинов, состоят в основ-
ном из нативных молекул иммуноглобулинов с при-
месью агрегированных форм, с наличием которых 
связывают реактогенность препаратов [7–9]. Кроме 
того, они содержат посторонние белки сыворотки 
крови (до 18 %) и остаточное количество этилового 
спирта. Указанные выше особенности могут стать 
причиной развития анафилактических реакций, что 
существенно снижает сферу применения гетероло-
гичных иммуноглобулинов в медицинской практи-
ке [10, 11].

Современные способы выделения и очистки по-
зволяют решить проблему уменьшения количества 
примесных компонентов, вплоть до полного осво-
бождения от них. При этом для сохранения противо-
вирусного эффекта необходимо щадящее выделение 
специфических антител и очистка их от балластных 
белков и агрегатов [12, 13].

Одним из широко используемых в практике 
методов выделения сывороточных глобулинов явля-
ется осаждение сульфатом аммония [14]. Ранее дан-
ный метод был неприемлем ввиду невозможности 
существовавшими методами полностью избавиться 
от собственно осадителя – сульфата аммония – без 
значительных потерь целевых белков. Однако при 
использовании дополнительных стадий очистки 
данный метод осаждения является наиболее техно-
логичным и дешевым, так как не требует высоко-
квалифицированного персонала, специального обо-
рудования и строгого соблюдения технологических 
параметров фракционирования (температурный ре-
жим, процент содержания спирта, поддержание рН 
и др.). Кроме того, значительно сокращается время 
стадии осаждения (от нескольких дней до 2–3 ча-
сов) и исключаются пожаро- и взрывоопасные опе-
рации.

Наиболее широко внедряемым в практику спосо-
бом производства иммунобиологических лекарствен-
ных препаратов является жидкостная хроматография. 
В последние годы получило развитие масштабирова-
ние хроматографического процесса для производства 
препаратов иммуноглобулинов. Очистку иммуногло-
булинов проводят либо одним хроматографическим 
методом, либо их комбинацией.
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Основными современными методами очистки 
иммуноглобулинов за рубежом являются аффинная 
хроматография на сорбентах, содержащих в качестве 
лиганда Protein G и Protein A, ионообменная и гель-
фильтрационная хроматографии. Зачастую в преде-
лах лаборатории высокоочищенные белки получают 
сочетанием этих методов хроматографии, однако для 
дальнейшего масштабирования процесса аффинные 
сорбенты в экономическом и технологическом плане 
невыгодны вследствие их небольшой динамической 
емкости по белку и высокой стоимости [15].

Метод ионообменной хроматографии основан 
на способности сорбентов-ионообменников адсор-
бировать белки сыворотки крови с определенным за-
рядом молекулы в зависимости от рН среды. Таким 
методом можно эффективно удалить низкомоле-
кулярные белки крови. Для промышленных целей 
чаще используют сорбенты на основе четвертичного 
аммония, которые обеспечивают сорбцию нецеле-
вых белков сыворотки крови на ионообменнике, в то 
время как иммуноглобулины остаются в растворе 
(«проскоке») и собираются как продукт [16].

Использование гель-фильтрации на следующем 
этапе очистки иммуноглобулина позволяет удалить из 
раствора агрегаты и высокомолекулярные фрагменты 
иммуноглобулина, неизбежно образующиеся на пре
дыдущих стадиях получения препарата, а также пере-
вести продукт в конечный буферный раствор [17].

Целью данной работы явилось получение хро-
матографически очищенного противооспенного им-
муноглобулина из сыворотки крови лошадей и изу-
чение его свойств.

На основании результатов анализа современ-
ных способов получения и очистки антител специа
листами ФГБУ «48 ЦНИИ» Минобороны России 
предложено использовать для приготовления проти-
вооспенного иммуноглобулина из сыворотки крови 
лошадей комбинированную безаффинную техноло-
гию, которая включает в себя: делипидацию сыво-
ротки крови фильтрацией через стекловолоконную 
мембрану, осаждение иммуноглобулиновой фракции 
крови сульфатом аммония, ионообменную хромато-
графию на сорбенте Q Sepharose FF (основная ста-
дия очистки), позволяющую выделить фракцию IgG, 
и получение мономерной фракции иммуноглобулина 
на сорбенте Superdex 200 pg (дополнительная стадия 
очистки) [18].

Материалы и методы

Сыворотка крови лошади. В работе использо-
вали иммунную сыворотку крови лошадей, много-
кратно иммунизированных вирусом вакцины, штамм 
Л-ИВП (инв. № СКВ-129), полученным из коллек-
ции музея вакцинных штаммов вирусов и риккетсий 
ФГБУ «48 ЦНИИ» Минобороны России. Уровень 
противооспенных вируснейтрализующих антител 
(ВНА) в различных сериях сыворотки составлял от 
1:4000 до 1:8000.

Животные. В экспериментах использовали 
кроликов породы советская шиншилла массой 2,5–
3,0 кг, морских свинок массой 200–250 г и белых 
беспородных мышей массой 18–20 г, полученных из 
питомника ФГБУ «48 ЦНИИ» Минобороны России.

Животные имели неограниченный доступ к 
воде, кормление осуществлялось в соответствии с 
существующими нормами. Акклиматизация к усло-
виям эксперимента проводилась в течение 7 суток. 
Температура в помещениях, где содержались жи-
вотные, составляла 22–24 °С, относительная влаж-
ность – 40–55 %.

Все эксперименты на животных одобре-
ны Биоэтическим комитетом ФГБУ «48 ЦНИИ» 
Минобороны России (протокол от 23.05.2017 № 4) 
и проводились в соответствии с национальными и 
международными руководящими принципами по 
уходу и гуманному использованию животных.

Выделение иммуноглобулина из иммунной сы-
воротки крови лошади

Выделение осаждением сульфатом аммония 
и хроматографическая очистка. Делипидацию сы
воротки крови проводили фильтрацией через стекло
волоконные фильтры кассетного типа Sartoguard 
(Sartorius, Германия) c диаметром пор 0,65 мкм, при 
скорости потока не более 100 мл/мин.

В отфильтрованную лошадиную сыворот-
ку добавляли 10% (по объему) 20 мМ раствор 
(гидроксилметил)-аминометана (ТРИС) при рН=8,0. 
К полученному раствору при постоянном перемеши-
вании на магнитной мешалке по каплям добавляли 
4,32 М раствор сульфата аммония из расчета 50% на-
сыщения раствора (1:1 по объему). Осаждение им-
муноглобулина проводили центрифугированием при 
скорости вращения ротора 7400 g в течение 20 мин. 
Полученный осадок растворяли в 20 мМ растворе 
ТРИС в объеме, равном начальному количеству взя-
той сыворотки, после чего раствор иммуноглобули-
на обессоливали от остаточных количеств сульфата 
аммония с помощью сорбента Sephadex G-25.

Затем проводили ионообменную хроматографию 
раствора иммуноглобулина на колонке BPG 140/500 
(GE HealthCare, Швеция) с сорбентом Q Sepharose FF 
(GE HealthCare, Швеция) при температуре 20 °С и 
линейной скорости подачи образца 150 см/ч с после-
дующей градиентной элюцией фракции IgG от 0 до 
100 % раствором 20 мМ ТРИС с 1 М раствором NaCl 
(рН=8,0) при той же скорости потока. 

Полученный после ионообменной хроматогра-
фии полупродукт очищали гель-фильтрационной 
хроматографией на колонке с сорбентом Superdex 
200 pg (GE HealthCare, Швеция), уравновешенной 
фосфатно-глициновым буферным раствором (0,02 М 
фосфат натрия с 2 % глицина, рН=7,2) при линейной 
скорости потока 13 см/ч в изократическом режиме 
элюирования при той же скорости.

Концентрировали раствор иммуноглобулина 
на лабораторной установке «АСФ-009» (АО «Вла
дисарт», Россия) методом тангенциальной фильтра-
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ции с использованием кассеты с пределом эксклю-
зии 50 кДа при скорости потока 500 мл/мин, вход-
ном давлении не более 3 бар и выходном давлении 
не более 2 бар до значения показателя содержания 
белка до 30 мг/мл.

Метод спиртового осаждения на холоду по 
Кону. Метод использован для приготовления пре-
парата сравнения при оценке молекулярных пара-
метров готового очищенного противооспенного 
иммуноглобулина. Выделение иммуноглобулина из 
сыворотки крови проводили в реакторе РД-60 (ори-
гинальная конструкция, ООО «Арт-Лайт», Россия) 
фракционированием сывороточных белков с помо-
щью этанола при температуре ниже нуля, которое 
включало в себя три последовательных осаждения. 
Первое осаждение проводили путем медленного 
добавления в разведенную очищенной водой (1:1) 
сыворотку крови лошади 53% раствора этилового 
спирта до его конечной концентрации в растворе, 
равной 26 %, при температуре от минус 5 до минус 
7 °С и непрерывной работе мешалки при скорости 
вращения от 100 до 105 об/мин. В течение 1–2 ч 
из реакционной смеси глобулины выпадали в виде 
осадка, который центрифугировали при 5000 g в те-
чение 30 мин при охлаждающем режиме от минус 5 
до минус 7 °С.

Осадок разводили охлажденной до 0 °С очищен-
ной водой до исходного объема иммунной сыворот-
ки. Второе осаждение проводили при соблюдении 
следующих условий: концентрация этилового спир-
та – 13 %; температура – от минус 3 до минус 5 °С; 
величина рH – от 5,0 до 5,1; ионная сила – 0,02.

Смесь выдерживали от 1 до 2 ч, после чего от-
деляли осадок центрифугированием при 5000 g в те-
чение 30 мин при охлаждающем режиме от минус 5 
до минус 7 °С. 

Надосадочную жидкость фильтровали и исполь-
зовали для третьего осаждения, которое проводили 
при концентрации этилового спирта – 26 %; темпе-
ратуре – от минус 5 до минус 7 °С; величине рH – от 
7,0 до 7,2; ионной силе – 0,05.

Смесь отстаивали от 12 до 18 ч и отделяли оса-
док иммуноглобулина центрифугированием при 
5000 g в течение 30 мин при охлаждающем режиме 
от минус 5 до минус 7 °С. 

Полученный осадок использовали для приго-
товления раствора иммуноглобулина.

Определение молекулярных параметров. Мо
лекулярные параметры раствора иммуноглобулина 
определяли в соответствии с ОФС.1.2.1.2.0005.15 
с помощью хроматографа на системе высокоэф-
фективной жидкостной хроматографии (ВЭЖХ) 
LC-20ad (Shimadzu, Япония). Автоматическую об-
работку полученных значений хроматографических 
характеристик проводили с помощью программного 
обеспечения LabSolution. В качестве контрольно-
го образца использовали коммерческий нормаль-
ный иммуноглобулин из сыворотки крови лошадей 
(Rockland Antibodies&Assays, США).

Определение общего белка. Количественное 
определение общего белка на стадиях приготовле-
ния иммуноглобулина проводили в соответствии с 
ОФС.1.2.3.0012.15 колориметрическим методом по 
Бредфорду на спектрофотометре GeneQuant 1300 
(GE HealthCare, Швеция).

Определение физико-химических и биологиче-
ских показателей. Физико-химические показатели 
иммуноглобулина определяли в соответствии с тре-
бованиями ОФС.1.2.1.0004.15, ОФС.1.2.1.0006.15, 
ОФС.1.8.1.0007.15, биологические – в соответ-
ствии с ОФС.1.2.4.0003.15, ОФС.1.2.4.0004.15, 
ОФС.1.2.4.0005.15.

Определение уровня противооспенных вирус
нейтрализующих антител. Уровень противооспен
ных вируснейтрализующих антител (титр) определя
ли в реакции нейтрализации на хорионаллантоисной 
оболочке (ХАО) 12-суточных куриных эмбрио-
нов (КЭ). 

В качестве антигена (АГ) использовали культуру 
вируса вакцины, штамм Л-ИВП (инв. № СКВ-129),  
полученного из коллекции музея вакцинных штам-
мов вирусов и риккетсий ФГБУ «48 ЦНИИ» Мин
обороны России. Рабочее разведение АГ готовили на 
цитратно-белковом растворе (ЦБР) из расчета, что-
бы после его внесения на ХАО КЭ образовывалось 
от 30 до 50 оспин.

Положительным контролем служила сыворотка 
крови лошади с заведомо известным титром ВНА, 
отрицательным – сыворотка с отсутствием специфи-
ческих антител.

На ЦБР готовили пятикратные разведения ис-
следуемых проб иммуноглобулина: 1:5, 1:25, 1:125 
и т.д. Затем в каждую пробирку с 0,8 мл пятикратно-
го разведения исследуемой пробы иммуноглобулина 
добавляли равный объем (0,8 мл) рабочего разведе-
ния АГ. По 0,8 мл рабочего разведения АГ добавляли 
также и в контрольные сыворотки. 

Смеси исследуемых проб иммуноглобулина, 
положительной и отрицательной сывороток с анти-
геном после инкубации от 35,5 до 36,5 °С в течение 
60–90 мин с помощью шприца вносили через отвер-
стие в скорлупе по 0,2 мл на предварительно отсло-
енные ХАО 12-суточных КЭ. На каждое разведение 
использовали по 4-6 КЭ. Отверстие на поверхности 
яйца заклеивали расплавленным парафином. После 
инфицирования ХАО КЭ инкубировали при темпе-
ратуре от 35,5 до 36,5 °С и относительной влажности 
от 50 до 60 %.

Через 48 ч КЭ вскрывали, подсчитывали ко-
личество оспин на каждой ХАО и определяли их 
среднее арифметическое значение для контрольного 
разведения АГ, отрицательного и положительного 
контролей, пятикратных разведений иммуноглобу-
лина (сывороток). Результаты реакции учитывали 
при наличии в контрольном разведении АГ от 30 до 
50 оспин, совпадении полученного значения титра 
антител в положительной контрольной сыворотке 
с ранее определенным значением и отсутствии по-



167

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2026; 2 		        Original articles

давления образования оспин сывороткой, не содер-
жащей противооспенные антитела (отрицательный 
контроль). За титр сыворотки принимали ее конеч-
ное разведение, подавляющее рост 50 % оспин по 
сравнению с контролем рабочего разведения АГ. 

Результаты и обсуждение

В качестве исходного материала использовали 
сыворотку крови лошадей, подкожно иммунизиро-
ванных вирусом вакцины, штамм Л-ИВП. В резуль-
тате анализа иммунной сыворотки крови лошади ме-
тодом ВЭЖХ-анализа установлено, что содержание 
в ней иммуноглобулинов составляет 18–20 %, сыво-
роточного альбумина – 65–70 %, прочих белковых 
компонентов – 15–20 %.

Для удаления осадка белка (остаточный фи-
брин), образующегося при хранении сыворотки 
крови лошадей, а также липидов и липопротеинов, 
ее фильтровали через стекловолоконные фильтры 
Sartoguard. 

Затем глобулины из сыворотки осадили сульфа-
том аммония, остатки которого удалили с помощью 
сорбента Sephadex G-25, с заменой буфера на 20 мМ 
раствор ТРИС. 

На следующем этапе провели ионообменную 
хроматографию раствора иммуноглобулина, в ходе 
которой фракцию целевого продукта собирали с на-
чала выхода первого хроматографического пика и до 
его схода (рис. 1).

Анализ фракции целевого белка – противо-
оспенного иммуноглобулина проводили методом 
ВЭЖХ, по результатам которого основную долю 
белков полуфабриката после ионообменной хрома-
тографической очистки (около 94 %) составил им-
муноглобулин G. Время выхода его пика совпадало 
со временем выхода стандартного коммерческого 
образца иммуноглобулина G. Наряду с основной 

фракцией в препарате присутствовали фракции 
нежелательных высокомолекулярных примесей –  
до 16 % агрегатов.

Для удаления высокомолекулярных примесей 
полупродукт, полученный после ионообменной хро-
матографии, очищали гель-фильтрационной хрома-
тографией на колонке с сорбентом Superdex 200 pg. 
Процесс очистки на стадии гель-фильтрации пред-
ставлен на рис. 2.

Для получения необходимой концентрации им-
муноглобулина до расчетного значения 30 мг/мл рас-
твор сконцентрировали на установке для тангенци-
альной фильтрации. 

Результаты ВЭЖХ-анализа свидетельствовали 
о высокой степени очистки противооспенного им-
муноглобулина после двух этапов хроматографии. 
Содержание мономерной фракции иммуноглобули-
нов G в противооспенном иммуноглобулине состав-
ляет в среднем 99,6 %, а количество димеров, по-
лимеров и агрегатов не превышает в среднем 0,4 %. 
При этом время удержания основных фракций имму-
ноглобулинов G противооспенного хроматографиче-
ски очищенного иммуноглобулина и коммерческого 
препарата совпадает.

После гель-фильтрации очищенный раствор 
иммуноглобулина стерилизовали методом филь-
трации под давлением путем последовательного 
пропускания через патронные фильтры с размером 
пор 1,2 мкм и кассетные фильтры с размером пор  
0,22 мкм. 

Свойства полученного образца иммуноглобули-
на оценивали по следующим показателям: прозрач-
ность, цветность, белок, молекулярные параметры, 
индекс анафилаксии по Вейглу, пирогенность, ано-
мальная токсичность и специфическая активность. 
Полученные результаты анализа трех серий проти-
вооспенного хроматографически очищенного имму-
ноглобулина представлены в табл. 1.

Рис. 1. Хроматограмма ионообменной очистки на сорбенте Q Sepharose FF полуфабриката лошадиного противооспенного иммуно-
глобулина после осаждения сульфатом аммония

Fig. 1. Chromatogram of ion-exchange purification on Q Sepharose FF sorbent of semi-finished product of equine anti-smallpox immuno-
globulin post-precipitation with ammonium sulfate
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Таблица 1 / Table 1

Характеристика хроматографически очищенного противооспенного иммуноглобулина (n=3)
Characteristics of chromatographically purified anti-smallpox immunoglobulin (n=3)

Показатель
Indicator

Значение показателя, Хср 
(минимальное-максимальное значение)

Indicator value, Хm 
(minimum-maximum value)

Требования нормативной 
документации

Regulatory documentation 
requirements

Уровень противооспенных ВНА к вирусу вакцины, штамм Л-ИВП, титр
Level of anti-smallpox VNA to vaccine virus, L-IVP strain, titer

1:16000
Не менее 1:4000

Not less than 1:4000

Прозрачность (оптическая плотность при длине волны 450 нм)
Clarity (absorbance at wave length of 450 nm)

0,03 (0,03–0,03)
Не более 0,05

Not more than 0.05

Цветность (оптическая плотность при длине волны 540 нм)
Chromaticity (absorbance at wave length of 540 nm)

0,01 (0,01–0,01)
Не более 0,15

Not more than 0.15

рН 6,95 (6,94–6,96)
От 6,8 до 7,2

From 6.8 to 7.2

Белок, %
Protein, %

3,1 (3,0–3,2)
От 2,7 до 3,3

From 2.7 to 3.3

Молекулярные параметры: 
Molecular parameters:

– содержание мономеров, %
– monomer content, %

99,6 (99,42–99,9)
Не менее 95

Not less than 95

– содержание агрегатов, %
– aggregates content, %

0,36 (0,1–0,58)
Не более 5

Not more than 5

Индекс анафилаксии по Вейглу
Weigl anaphylaxis index

1,5 (1,0–2,0)
Не более 3,0

Not more than 3.0

Стерильность
Sterility

Стерилен
Sterile

Должен быть стерилен
Must be sterile

Пирогенность
Pyrogenicity

Непирогенен
Non-pyrogenic

Должен быть апирогенным
Must be pyrogen-free

Аномальная токсичность
Abnormal toxicity

Нетоксичен
Non-toxic

Должен быть нетоксичным
Must be non-toxic

Примечание :  ВНА – вируснейтрализующие антитела.

No te :  VNA – virus neutralizing antibodies. 

Рис. 2. Хроматограмма препаративной гель-фильтрационной очистки на сорбенте Superdex 200 pg полуфабриката лошадиного проти-
вооспенного IgG после стадии ионообменной хроматографии

Fig. 2. Chromatogram of preparative gel filtration purification on sorbent Superdex 200 pg of semi-finished equine anti-smallpox IgG after ion 
exchange chromatography
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Основные показатели, которые влияют на ана-
филактогенность иммуноглобулинов, представлены 
в табл. 2.

Результаты сравнительной оценки характери-
стики хроматографически очищенного противо
оспенного иммуноглобулина и противооспенного, 
полученного спиртовым осаждением по Кону, сви-
детельствовали, что хроматографическая очистка 
позволила существенно улучшить значения ряда по-
казателей, характеризующих анафилактогенность. 
В первую очередь, снизилось содержание агрегатов 
в среднем с 12,0 до 0,4 % и, соответственно, увели-
чилась доля мономеров до 99,6 %. Высокий уровень 
ВНА в полуфабрикате позволил снизить содержание 
общего белка в среднем с 10,0 до 3,1 % в готовой 
форме препарата. За счет этого индекс анафилаксии 
по Вейглу уменьшился в среднем с 2,5 до 1,5. Также 
удалось полностью избавиться от остаточного спир-
та, содержание которого составляло до 4,0 %. 

Таким образом, предложена технология приго-
товления очищенного противооспенного иммуно-
глобулина из иммунной сыворотки крови лошадей, 
которая включает в себя осаждение глобулинов G из 
сыворотки раствором сульфата аммония и двухста-
дийную хроматографическую очистку.

Анализ молекулярных параметров показал, что 
на стадии ионообменной хроматографической очист-
ки основную долю белков полуфабриката составляет 
иммуноглобулин G (около 94 %), а доля нежелатель-
ных димеров, полимеров и агрегатов составляет око-
ло 6 %.

Гель-фильтрационная хроматография на колон-
ке с сорбентом Superdex 200 pg на второй стадии 
очистки обеспечила получение высокоочищенной 
мономерной фракции IgG без следов примесных 
фракций и агрегатов, со степенью очистки не менее 
99 % по результатам ВЭЖХ-анализа.

Самым существенным недостатком иммуно-
глобулинов из сыворотки крови лошадей, ограни-

чивающим сферу их применения, является высокий 
уровень анафилактогенности. Хроматографически 
очищенный противооспенный иммуноглобулин со-
держит меньшее количество примесей и характери-
зуется более слабой анафилактогенностью в срав-
нении с препаратом, приготовленным спиртовым 
осаждением на холоду по Кону.

Наработка экспериментальных серий хромато-
графически очищенного противооспенного иммуно-
глобулина проводилась на лабораторной базе, кото-
рая позволяет максимально перерабатывать не более 
10 литров сыворотки крови лошади и получать до 
950 мл готового препарата.

Предложенный способ получения иммуногло-
булина позволяет легко масштабировать технологи-
ческий процесс на этапах: 

– получения гипериммунной плазмы крови за 
счет увеличения поголовья лошадей-продуцентов;

– выделения за счет увеличения объема емкости, 
позволяющей осуществлять равномерное перемеши-
вание и дозирование раствора сульфата аммония;

– очистки за счет применения промышленных 
хроматографических систем, позволяющих исполь-
зовать большие (до 100 литров) объемы сорбентов.

В результате проведенного исследования полу-
чен хроматографически очищенный противооспен-
ный иммуноглобулин из сыворотки крови лошадей, 
который характеризуется содержанием мономерной 
фракции иммуноглобулина не менее 99 %, содер-
жанием белка от 2,8 до 3,2 %, титром ВНА не ме-
нее 1:16000, апирогененностью, нетоксичностью и 
стерильностью. Применение хроматографической 
очистки существенно снизило содержание примесей 
в противооспенном иммуноглобулине из сыворот-
ки крови лошадей. Очищенный противооспенный 
иммуноглобулин в сравнении с иммуноглобулином, 
полученным спиртовым осаждением по Кону, ха-
рактеризуется значительно меньшим содержанием 
агрегатов, отсутствием остаточного количества эти-

Таблица 2 / Table 2

Сравнительная характеристика хроматографически очищенного противооспенного иммуноглобулина  
и противооспенного иммуноглобулина, полученного методом спиртового осаждения по Кону (n=3)

Characterization of chromatographically purified anti-smallpox immunoglobulin and  
anti-smallpox immunoglobulin produced by Cohn alcohol precipitation method (n=3)

Показатель
Indicator

Значение показателя для противооспенного иммуноглобулина, Хср  
(минимальное-максимальное значение)

Indicator value for anti-smallpox immunoglobulin, Хm (minimum-maximum value)

хроматографически очищенного
chromatographically purified

полученного методом спиртового осаждения
obtained by the method of alcohol precipitation

Белок, % / Protein, % 3,1 (3,0–3,2) 10,0 (9,8–10,2)

Молекулярные параметры:
Molecular parameters:

– содержание мономеров, %
– monomer content, %

99,6 (99,42–99,9) 88 (86,0–90,0)

– содержание агрегатов, %
– content of aggregates, %

0,36 (0,1–0,58) 12 (10,0–14,0)

Индекс анафилаксии по Вейглу
Weigl anaphylaxis index

1,5 (1,0–2,0) 2,5 (2,0–3,0)
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лового спирта, что, соответственно, позволит умень-
шить риск развития анафилактических реакций при 
введении препарата людям.
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Серопревалентность эхинококкоза и оценка поведенческих факторов риска эхинококкозов 
в Жети-Огузском районе Кыргызской Республики с использованием ИФА 

Кыргызская государственная медицинская академия имени И.К. Ахунбаева, Бишкек, Кыргызская Республика

Эхинококкозы остаются актуальными паразитарными заболеваниями, представляющими серьезную медико-
социальную проблему. Особый интерес имеют эпидемиологические особенности, факторы риска и вопросы про-
филактики эхинококкоза и альвеококкоза, которые характеризуются хроническим течением и могут приводить 
к инвалидности и летальному исходу. Целью исследования являлась оценка серопревалентности эхинококкоза, 
а также анализ поведенческих факторов риска заболевания эхинококкозами среди населения Жети-Огузского 
района Иссык-Кульской области Кыргызской Республики. Материалы и методы. Проанализированы данные 
анкетирования и результаты серологического обследования 826 человек, проживающих в 10 населенных пунктах 
Жети-Огузского района Иссык-Кульской области Кыргызской Республики. ИФА использовали для выявления 
признаков текущей или ранее перенесенной инфекции и оценки распространенности заболевания в исследуемой 
популяции. Исследование имело одномоментный (cross-sectional) дизайн и включало социологический опрос, 
серологические методы и статистический анализ. Обработку полученных данных проводили с применением про-
граммных пакетов Microsoft Excel и SPSS. Результаты и обсуждение. В исследовании среди 826 жителей района 
общая серопревалентность эхинококкоза составила 8,2 %, при этом наибольшие показатели отмечены в возраст-
ной группе 60–69 лет (14,3 %) и среди женщин (66,2 %). Анализ поведенческих факторов (наличие и содержание 
домашних животных, дегельминтизация, контакт с собаками и их кормление внутренностями забитых животных) 
не выявил статистически значимых ассоциаций с серопозитивностью (OR 0,395–1,215; 95% ДИ включали еди-
ницу; p>0,05), что указывает на сложный характер передачи инфекции. Полученные данные подчеркивают не-
обходимость целевых профилактических и образовательных программ, скрининговых обследований и контроля 
за санитарной безопасностью в эндемичном регионе.
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K.M. Raimkulov
Seroprevalence of Echinococcosis and Assessment of Behavioral Risk Factors  
for Echinococcoses in the Jeti-Oguz District of the Kyrgyz Republic using ELISA
I.K. Akhunbaev Kyrgyz State Medical Academy, Bishkek, Kyrgyz Republic 

Abstract. Echinococcosis remains a relevant parasitic disease and a serious medical and social issue. Epidemiological 
features, risk factors, and preventive measures for cystic and alveolar echinococcosis are of particular interest, as these 
diseases have a chronic course and may lead to disability and death. The aim of the study was to assess the seropreva-
lence of echinococcosis and to analyze behavioral risk factors for echinococcosis among the population of the Jeti-
Oguz district, Issyk-Kul Region, Kyrgyz Republic. Materials and methods. The study involved questionnaire data and 
serological testing results from 826 individuals residing in 10 settlements of the Jeti-Oguz district, Issyk-Kul region, 
Kyrgyz Republic. ELISA was used to detect signs of current or past infection and to assess disease prevalence in the 
studied population. The study had a cross-sectional design and included a sociological survey, serological methods, and 
statistical analysis. Data processing was performed using Microsoft Excel and SPSS software packages. Results and 
discussion. The overall seroprevalence of echinococcosis was 8.2 %, with the highest rates observed in the 60–69 age 
group (14.3 %) and among women (66.2 %). Analysis of behavioral factors (presence and keeping of domestic animals, 
deworming, contact with dogs, and feeding of dogs with innards of slaughtered animals) did not reveal statistically sig-
nificant associations with seropositivity (OR 0.395–1.215; 95% CI included 1; p>0.05), indicating the complex nature 
of infection transmission. The findings highlight the need for targeted preventive and educational programs, screening 
examinations, and control of sanitary safety in the endemic region.
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Кистозный эхинококкоз (КЭ) и альвеолярный 
эхинококкоз (АЭ) представляют собой паразитар-
ные заболевания, вызываемые личиночными ста-
диями ленточных червей рода Echinococcus – со-
ответственно E. granulosus и E. multilocularis. Оба 
заболевания характеризуются выраженной природ-
ной очаговостью и встречаются преимущественно в 
сельскохозяйственных регионах, где традиционное 
животноводство способствует сохранению эпиде-
мической цепи передачи. Эти зоонозы продолжают 
иметь значительное медико-социальное значение, 
особенно в эндемичных зонах Евразии, включая 
Восточную Европу, Центральную Азию и западные 
районы Китая. По данным Всемирной организации 
здравоохранения, средняя заболеваемость эхино-
коккозом составляет 3,2 случая на 100 тыс. населе-
ния, а в отдельных высокоэндемичных очагах этот 
показатель превышает 10 случаев на 100 тыс., что 
подчеркивает актуальность данной проблемы для 
глобального здравоохранения [1]. Ретроспективный 
анализ, охватывающий период с 1992 по 2021 г. в 
странах Центральной Азии, зафиксировал рост за-
болеваемости эхинококкозом на 52,13 %, при од-
новременном снижении смертности на 57,35 %. 
Однако при этом снижение DALY составило лишь 
10,75 %, что свидетельствует о сохраняющейся тя-
жести заболевания и длительных последствиях для 
пациентов [2]. Поздняя диагностика альвеококкоза 
остается значимой проблемой, особенно в странах 
Восточной Европы. Так, в Словакии средний воз-
раст постановки диагноза составлял 52,8 года, при 
этом за последнее десятилетие заболеваемость вы-
росла в 6 раз [3]. Начальная фаза первичной инфек-
ции эхинококкоза обычно протекает бессимптомно. 
Малые, хорошо инкапсулированные, не прогресси-
рующие или кальцинированные кисты редко вызы-
вают клинические проявления, и пациенты могут 
оставаться бессимптомными в течение многих лет. 
Симптоматика развивается только при увеличении 
размеров кист, их давлении на окружающие органы 
или при осложнениях, таких как разрыв или вторич-
ное инфицирование. Этот аспект подчеркивает важ-
ность раннего выявления инфекции и проведения 
профилактических мероприятий, особенно в энде-
мичных регионах [4].

Официальная регистрация эхинококкоза в 
Кыргызской Республике началась в 1960-е гг. В этот 
период средний уровень заболеваемости составлял 
около 2,5 случая на 100 тыс. населения. В последую-

щие десятилетия отмечался устойчивый рост показа-
теля: в 1970-е гг. – до 3,0, в 1980-е – до 3,6, в 1990-е –  
до 8,02, а в 2000-е гг. – до 12,4 случая на 100 тыс. 
населения. Указанная тенденция сохраняется и в 
XXI в. [5]. За последние 30 лет заболеваемость эхи-
нококкозом в Кыргызской Республике существенно 
возросла и продолжает оставаться значимой меди-
цинской и социальной проблемой. Это обусловле-
но отсутствием устойчивой тенденции к снижению 
числа зарегистрированных случаев, а также нали-
чием эндемичных территорий, где показатели забо-
леваемости колеблются в пределах от 3,6 до 21,2 на 
100 тыс. населения [5, 6]. Анализ многолетней дина-
мики заболеваемости эхинококкозами в Кыргызской 
Республике за период 1986–2022 гг. указывает на вы-
раженную тенденцию к росту. В частности, в 2022 г. 
уровень заболеваемости оказался в 4,5 раза выше 
по сравнению с 1989 г. В результате эхинококкозы в 
Кыргызской Республике перешли из категории редко 
регистрируемых гельминтозов в группу широко рас-
пространенных паразитарных инвазий [6]. Как отме-
чают авторы [7], в Кыргызской Республике в 1986–
2022 гг. наблюдается рост заболеваемости цистным 
эхинококкозом (в среднем на 14,5 % в год) с наи-
большей распространенностью в южных регионах 
(54 %). Также установлена роль грызунов в цирку-
ляции альвеококкоза в Ошской области, где уровень 
инфицированности составляет 1,2–1,6 %.

В эпидемиологии эхинококкозов ключевую роль 
играют окончательные хозяева возбудителей: для 
E. granulosus таковыми преимущественно являются 
собаки [8], тогда как для E. multilocularis основны-
ми окончательными хозяевами выступают собаки 
и лисицы [9]. По оценкам, ежегодное число новых 
случаев кистозного и альвеолярного эхинококкоза 
в мире составляет около 188 тыс. и 18,2 тыс. соот-
ветственно, что соответствует 184 тыс. и 666 тыс. 
потерянных лет жизни с поправкой на инвалидность 
(DALY) [10]. Альвеолярный эхинококкоз характери-
зуется более высокой летальностью по сравнению с 
кистозной формой, что обусловливает его значитель-
ный вклад в глобальное бремя заболевания [11]. 

Как отмечают T. Zhang et al. [12], в Китае об-
щая распространенность AЭ и КЭ составила 2,88 
и 5,66 % соответственно. Факторами риска AЭ 
были этническая принадлежность (OR=2,93; 95% 
ДИ: 1,81–4,75; I2=0), скотоводческая профессия 
(OR=2,66; 95% ДИ: 2,25–3,14; I2=8,0 %), несоблю-
дение гигиены рук перед едой (OR=2,40; 95% ДИ: 
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1,34–4,28; I2=82,8 %) и женский пол (OR=1,45; 95% 
ДИ: 1,26–1,66; I2=33,9 %). Пятью основными фак-
торами риска КЭ были этническая принадлежность 
(OR=3,18; 95% ДИ: 1,55–6,52; I2=79,2 %), кочевой об-
раз жизни (OR=2,71; 95% ДИ: 1,65–4,47; I =55,8 %), 
употребление некипяченой воды (OR=2,47; 95% ДИ: 
1,36–4,47; I2=85,7), кормление собак внутренностя-
ми забитых животных (OR=2,35; 95% ДИ: 1,89–2,91; 
I2=21,5 %) и скотоводческая профессия (OR=2,19; 
95% ДИ: 1,67–2,86; I2=85,1 %) [12].

Округ Тимиш является эндемичным регионом 
Западной Румынии [13]. Как отмечают A.A. Paduraru 
et al. [13], при исследовании 1347 образцов сыворот-
ки доноров крови с использованием ИФА (ELISA) на 
антитела к Echinococcus общая серопревалентность 
составила 2,8 % (38 случаев). Более высокий уро-
вень серопозитивности выявлен у женщин (3,7 %) и 
среди городского населения (3,1 %), при этом макси-
мальные показатели отмечены в возрастной группе 
31 года – 40 лет (3,6 %) [13].

F.H. Kakamad et al. [14] отмечают, что наиболь-
шее число случаев эхинококкоза зарегистрировано 
в Китае (73,55 %) и Иране (10,27 %). Диагностика 
преимущественно основывалась на сочетании серо-
логических методов (ИФА) и ультразвукового иссле-
дования (80,13 % случаев), тогда как изолированное 
применение ИФА составило 11,74 %, а УЗИ – 3,87 %. 
Установлено, что уровень инфицирования выше сре-
ди владельцев собак, а также у лиц, использующих 
альтернативные источники воды, а не водопровод. 
Кроме того, соблюдение гигиены рук перед едой 
ассоциировано с более низким уровнем инфициро-
вания, что подчеркивает значимость поведенческих 
факторов риска [14].

В современной литературе представлен значи-
тельный массив исследований, посвященных анали-
зу факторов риска эхинококкоза, при этом акценты в 
этих работах различаются в зависимости от изучае-
мых территорий. Известно, что географическое рас-
пределение и уровень распространенности эхино-
коккоза характеризуются выраженной региональной 
вариабельностью, обусловленной сочетанным влия-
нием биологических условий и факторов внешней 
среды. К биологическим детерминантам относят ви-
довой состав хозяев, особенности механизма переда-
чи возбудителя, а также численность и инфицирован-
ность окончательных хозяев [11]. Факторы внешней 
среды включают экологические условия, социально-
экономические характеристики и поведенческие осо-
бенности населения. Исследование экологических и 
социально-экономических факторов риска хрониче-
ского эхинококкоза в Западном Китае показало, что 
соотношение пастбищ положительно коррелирует с 
распространенностью хронического эхинококкоза у 
человека, тогда как валовой внутренний продукт и 
температура поверхности земли (весной) независи-
мо отрицательно коррелируют с распространенно-
стью заболевания [15]. Современные исследования и 
систематические обзоры подтверждают, что контакт 

с собаками, игра с ними, их кормление внутренно-
стями домашних животных и использование неочи-
щенной или открытой воды являются важными по-
веденческими факторами риска заражения человека 
эхинококкозом и альвеококкозом [16]. 

Эти факторы способствуют передаче инфекции 
через яйца паразитов, которые выделяются с фека-
лиями животных и могут загрязнять окружающую 
среду, воду и пищу. В частности, кормление собак 
внутренностями домашних животных увеличивает 
риск заражения, а регулярный контакт детей с соба-
ками или свободное передвижение животных также 
ассоциировано с повышенной вероятностью инфи-
цирования. Доступ к централизованным и безопас-
ным источникам воды снижает вероятность зараже-
ния, тогда как использование открытых ручьев или 
колодцев повышает ее [12, 17].

Ликвидация гиперэндемических очагов эхино-
коккоза возможна только при слаженной работе всех 
правительственных структур с комплексным приме-
нением успешных международных практик, включая 
опыт Кипра, и сочетании практических мероприя-
тий с социально-просветительной работой, направ-
ленной на информирование населения и правильное 
взаимодействие людей с животными, особенно с со-
баками [18].

Целью настоящего исследования являлась 
оценка серопревалентности эхинококкоза и анализ 
поведенческих факторов риска среди населения 
Жети-Огузского района Иссык-Кульской области 
Кыргызской Республики на основе данных иммуно-
ферментного анализа (ИФА) и анкетирования.

Материалы и методы

В исследовании проанализированы данные ан-
кетирования и результаты серологического обследо-
вания 826 человек, проживающих в 10 населенных 
пунктах Жети-Огузского района Иссык-Кульской 
области Кыргызской Республики. Исследование вы-
полнено в одномоментном (cross-sectional) дизайне 
и включало социологический опрос, серологические 
методы и статистический анализ. Объектом иссле-
дования являлись жители указанных населенных 
пунктов. Участие осуществлялось на добровольной 
основе; все респонденты подписали письменное ин-
формированное согласие, а для лиц младше 18 лет 
согласие было получено от родителей или законных 
представителей. Сбор данных включал анкетиро-
вание по специально разработанному опроснику и 
забор венозной крови для проведения иммунофер-
ментного анализа. ИФА использовали для выявле-
ния антител к возбудителю кистозного эхинококкоза 
с целью определения признаков текущей или ра-
нее перенесенной инфекции и оценки распростра-
ненности заболевания в исследуемой популяции. 
Обработку и статистический анализ полученных 
данных проводили с использованием программных 
пакетов Microsoft Excel и SPSS.
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Результаты и обсуждение

В ходе исследования, проведенного среди 
826 жителей 10 населенных пунктов Жети-Огузского 
района Иссык-Кульской области с использованием 
ИФА для выявления эхинококкоза и альвеококко-
за, получены данные, представленные в табл. 1. Из 
общего числа обследованных лиц 68 человек по-
казали положительные результаты в ИФА на эхи-
нококкоз (8,2 %; 95% ДИ: 6,4–10,2), что прямо ука-
зывает на наличие определенных поведенческих и 
экологических факторов риска в данной местности. 
Сомнительные результаты выявлены у 2,3 % участ-
ников, отрицательные – у 89,5 %.

Из всех обследованных лиц наибольшая доля 
положительных результатов (17,9 %) зафиксирована 
в селе Жениш, что указывает на возможное наличие 
устойчивых локальных факторов риска заражения. 
Сравнительно высокий уровень серопозитивности 
также отмечен в селе Ак-Терек, где выявлено 12 по-
ложительных случаев (14,6 %), что требует углуб
ленного анализа эпидемиологических и поведенче-
ских особенностей жителей данного населенного 
пункта. В селе Оргочор, несмотря на наибольшее аб-
солютное число обследованных, зарегистрировано 
32 положительных случая (8,0 %), что соответствует 
среднему уровню серопревалентности по выбор-
ке. В остальных населенных пунктах доля положи-
тельных результатов была существенно ниже. Так, 
в селе Барскоон выявлено 9 положительных случаев 
(7,8 %), а в селах Тилекмат и Ан-Остон – соответ-
ственно 2 случая (4,7 %) и 1 (6,2 %). Среди сомни-
тельных случаев наибольший процент зафиксирован 
в Тилекмате (4,7 %), что также требует дополнитель-
ного контроля, так как эти результаты могут указы-
вать на начальные стадии инфекции или необходи-
мость повторного обследования. Не зафиксировано 

положительных случаев эхинококкоза и альвеокок-
коза в населенных пунктах Жети-Огуз, Мундуз и 
Чырак, что может свидетельствовать о меньшем 
уровне риска заражения. В группе «другие населен-
ные пункты» серопревалентность составила 9,6 % 
(5 случаев), при наличии единичных сомнительных 
результатов (1,9 %), что также требует эпидемиоло-
гического мониторинга. 

Также были изучены поведенческие факторы 
риска заражения эхинококкозом и альвеококкозом в 
зависимости от места работы участников. Результаты 
исследований показали, что распределение положи-
тельных случаев значительно варьировало по катего-
риям трудовой деятельности.

Наибольшая доля положительных результатов 
зарегистрирована среди служащих – 11,0 % (11 слу-
чаев; 95% ДИ: 5,6–18,9). В этой группе также выяв-
лена относительно высокая доля сомнительных ре-
зультатов, составившая 3,0 % (3 случая), что может 
указывать на продолжающееся или недавнее воз-
действие факторов риска и необходимость повтор-
ного серологического обследования. Отношение 
шансов (OR) инфицирования у служащих по срав-
нению с референтной категорией (дошкольники) 
было повышенным (OR≈2,9), однако 95% довери-
тельный интервал включал единицу, что свидетель-
ствует об отсутствии статистически значимых раз-
личий (p>0,05).

Повышенные показатели серопревалентности 
также отмечены в группе «другие профессии» – 
10,3 % (8 случаев; 95% ДИ: 4,6–19,2; OR≈2,7), при 
наличии 1,3 % сомнительных результатов (1 случай), 
а также среди домохозяек – 9,8 % (13 случаев; 95% 
ДИ: 5,3–16,2; OR≈2,6). В группе домохозяек доля со-
мнительных результатов достигала 3,0 % (4 случая), 
что может быть связано с бытовыми и поведенчески-
ми факторами риска, включая регулярный контакт 

Таблица 1 / Table 1

Результаты серологического исследования (ИФА) на эхинококк в различных населенных пунктах Иссык-Кульской области (n=826)
Results of a serological (ELISA) study for echinococcosis in various settlements of the Issyk-Kul Region (n=826)

Село / Village

ИФА / ELISA
Итого
TotalПоложительный

Positive
Сомнительный
Controversial

Отрицательный
Negative

абс. / abs. % абс. / abs. % абс. / abs. % абс. / abs.

Оргочор / Orgocor 32 8,0 10 2,5 356 89,4 398

Барскоон / Barskoon 9 7,8 4 3,5 102 88,7 115

Ак-Терек / Ak-Terek 12 14,6 2 2,4 68 82,9 82

Жети-Огуз / Jeti-Oguz 0 0,0 0 0,0 58 100 58

Тилекмат / Tilekmat 2 4,7 2 4,7 38 90,5 42

Мундуз / Munduz 0 0,0 0 0,0 18 100 18

Ан-Остон / An-Oston 1 6,2 0 0,0 15 93,8 16

Жениш / Zhenish 7 17,9 0 0,0 32 82,0 39

Чырак / Chyrak 0 0,0 0 0,0 6 100 6

Другие населенные пункты /  
Other settlements 5 9,6 1 1,9 46 88,5 52

Итого / Total 68 8,2 19 2,3 739 89,5 826



176

Проблемы особо опасных инфекций. 2026; 2						      Оригинальные статьи

с домашними животными и загрязненными объекта-
ми окружающей среды.

Среди пенсионеров и инвалидов серопревалент-
ность составила 8,5 % (5 случаев; 95% ДИ: 2,8–18,7; 
OR≈2,2), при этом доля сомнительных результатов 
была низкой – 1,7 % (1 случай), что может отражать 
кумулятивный эффект длительного воздействия 
факторов риска при относительно стабильном им-
мунологическом статусе. У студентов показатель се-
ропозитивности составил 8,7 % (2 случая; 95% ДИ: 
1,1–28,0), сомнительные результаты в данной группе 
не выявлены, однако малый объем выборки ограни-
чивает интерпретацию полученных данных.

Таким образом, риск заражения эхинококкозом 
и альвеококкозом в исследуемой популяции опреде-
ляется образом жизни, уровнем социальной активно-
сти и характером контакта с животными и объектами 
окружающей среды. Наиболее уязвимыми группами 
являются служащие, домохозяйки и лица, отнесен-
ные к категории «другие профессии», для которых 
характерны как повышенные показатели серопрева-
лентности, так и наличие сомнительных результатов 
ИФА, указывающих на возможную продолжающую-
ся экспозицию возбудителей. Выявленные тенден-
ции, несмотря на отсутствие статистически значи-
мых различий, подчеркивают необходимость про-
ведения целевых профилактических и санитарно-
просветительных мероприятий, а также регулярного 
серологического мониторинга данных групп в энде-
мичном регионе.

В рамках исследования проведен анализ рас-
пространенности эхинококкозов среди различных 
возрастных групп. Результаты, представленные в 
табл. 2, позволяют выделить тенденции и особен-
ности заболеваемости в зависимости от возрастных 
категорий.

Наибольший уровень серопревалентности за-
регистрирован в возрастной группе 60–69 лет, где 
доля положительных результатов составила 14,3 % 
(5 случаев; 95% ДИ: 4,8–30,3). В данной группе 

также выявлены сомнительные результаты ИФА – 
2,9 % (1 случай), что может указывать на возможные 
ранние стадии инфекции или недавнюю экспози-
цию. Отношение шансов инфицирования в группе 
60–69 лет было выше по сравнению с детьми до 
14 лет (OR≈2,3), однако 95% доверительный интер-
вал включал единицу, что свидетельствует об отсут-
ствии статистически значимых различий (p>0,05).

Повышенные показатели серопозитивности так-
же отмечены среди лиц в возрасте 40–49 лет – 12,0 % 
(12 случаев; 95% ДИ: 6,3–20,1; OR≈1,9), при нали-
чии 2,0 % сомнительных результатов (2 случая). Это 
может отражать накопительный эффект экспозиции 
факторов риска в данной возрастной группе.

Умеренный уровень серопревалентности на-
блюдался в возрастных группах 30–39 лет – 9,9 % 
(9 случаев) и 50–59 лет – 9,2 % (7 случаев). При 
этом именно в группе 30–39 лет зафиксирована наи-
большая доля сомнительных результатов – 5,5 % 
(5 случаев), что указывает на возможную активную 
циркуляцию инфекции и необходимость повторного 
серологического мониторинга. В возрастной группе 
50–59 лет доля сомнительных результатов была су-
щественно ниже и составила 1,3 % (1 случай).

Среди лиц 20–29 лет серопревалентность соста-
вила 7,8 % (4 случая), при отсутствии сомнительных 
результатов, тогда как в группе детей до 14 лет, не-
смотря на наибольшее абсолютное число обследо-
ванных, серопревалентность оставалась относитель-
но низкой – 6,6 % (25 случаев; 95% ДИ: 4,3–9,6), при 
наличии 2,4 % сомнительных результатов (9 случа-
ев). Аналогичные показатели серопозитивности за-
фиксированы среди подростков 15–19 лет – 6,1 % 
(5 случаев) и лиц 70 лет и старше – 6,7 % (1 случай), 
при минимальной или нулевой доле сомнительных 
результатов.

Среднее значение серопозитивности по воз-
растным группам составило M±SD = (9,1±3,0) %, 
что свидетельствует о гетерогенном распределении 
инфекции в популяции. В целом сомнительные ре-

Таблица 2 / Table 2

Результаты серологического исследования (ИФА) по возрастным группам
Results of the serological (ELISA) study by age groups

Возрастные группы
Age groups

ИФА / ELISA
Итого
TotalПоложительный

Positive
Сомнительный
Controversial

Отрицательный
Negative

абс. / abs. % абс. / abs. % абс. / abs. % абс. / abs. 

До 14 лет / Up to 14 years 25 6,6 9 2,4 342 91,0 376

15–19 5 6,1 1 1,2 76 92,7 82

20–29 4 7,8 0 0,0 47 92,2 51

30–39 9 9,9 5 5,5 77 84,6 91

40–49 12 12,0 2 2,0 86 86,0 100

50–59 7 9,2 1 1,3 68 89,5 76

60–69 5 14,3 1 2,9 29 82,9 35

70 лет и старше / 70 years and older 1 6,7 0 0,0 14 93,3 15

Итого / Total 68 8,2 19 2,3 739 89,5 826



177

Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2026; 2 		        Original articles

зультаты ИФА чаще выявлялись в возрастных груп-
пах 30–39 и 60–69 лет, что может отражать ранние 
стадии инфицирования или сероконверсию.

В целом результаты многовариантного анали-
за демонстрируют тенденцию к увеличению риска 
серопозитивности с возрастом, особенно в группах 
старше 40 лет. Однако отсутствие статистически 
значимых различий (p>0,05) и пересечение 95% до-
верительных интервалов OR с единицей указывают 
на необходимость дальнейших исследований с рас-
ширенной выборкой и учетом поведенческих и про-
фессиональных факторов риска.

Из 826 обследованных 57,1 % составили жен-
щины, а 42,9 % – мужчины (табл. 3). Среди положи-
тельных результатов в ИФА 66,2 % приходятся на 
женщин и 33,8 % – на мужчин.

В ходе исследования получены данные по осве-
домленности населения о заболеваниях эхинококко-
зом и альвеококкозом, а также ее связи с результата-
ми тестирования на эхинококкоз с использованием 
ИФА. Из 826 участников исследования 555 человек 
(67,2 %) сообщили, что знают о таких заболеваниях, 
как эхинококкоз и альвеококкоз, а 271 (32,8 %) зая-
вили, что не знакомы с этими болезнями. Среди тех, 
кто знает о заболеваниях, положительный результат 
ИФА получен у 9,0 % (50 человек), сомнительный 
результат – у 2,3 % (13 человек) и отрицательный 
результат – у 88,6 % (492). Среди тех, кто не знает 
о заболеваниях, положительный результат ИФА был 
зарегистрирован у 6,5 % (18 человек), сомнитель-
ный – у 2,2 % (6) и отрицательный – у 91,1 % (247). 
Отношение шансов (OR) составило 0,395, что указы-
вает на вероятность уменьшения риска при знании 
о данных заболеваниях. Однако 95% доверительный 
интервал (0,79–2,44) включает единицу, что указыва-
ет на отсутствие статистически значимой связи меж-
ду данным фактором и инфицированием при уровне 
значимости p>0,05.

Результаты показали, что в данном опыте осве-
домленность об эхинококкозах не связана с результа-
тами ИФА. Среди участников, осведомленных о эхи-
нококкозе, доля положительных результатов ИФА 
составила 9,0 %. При этом в данной группе также на-
блюдались отрицательные и сомнительные результа-
ты, что указывает на наличие факторов, влияющих 
на распространение заболевания, помимо уровня 

осведомленности. В группе участников, незнакомых 
с эхинококкозом, также выявлены положительные 
(6,6 %) и сомнительные результаты, что свидетель-
ствует о необходимости дальнейшего изучения по-
веденческих и экологических факторов риска.

Далее рассмотрены сведения о том, проходили 
ли участники исследования ультразвуковое обследо-
вание (УЗИ) в последние два года, и как это связано 
с результатами тестирования на эхинококкоз с ис-
пользованием ИФА. Из 826 участников 221 человек 
(26,8 %) сообщил о прохождении УЗИ в последние 
два года, а 605 человек (73,2 %) заявили, что не про-
ходили обследование. Среди тех, кто проходил УЗИ 
в последние два года, положительные результаты 
ИФА были у 8,6 % (19 человек), сомнительные – 
у 2,7 % (6) и отрицательные – у 88,7 % (196).

Среди тех, кто не проходил УЗИ, положитель-
ный результат зарегистрирован у 8,1 % (49 человек), 
сомнительный – у 2,1 % (13) и отрицательный –  
у 89,8 % (543). Результаты исследования показали 
в обеих группах населения (как проходивших УЗИ 
в последние два года, так и нет) почти одинаковые 
значения доли положительных результатов в ИФА на 
эхинококкоз. 

Из 826 участников только 92 человека (11,1 %) 
имели собак. Положительные результаты ИФА были 
немного выше среди владельцев собак (8,7 % против 
8,2 %; OR=0,962; 95% ДИ: 0,445–2,081; p>0,05), на-
личие кошек влияния не имело (OR=0,886; 95% ДИ: 
0,521–1,509; p>0,05). Среди владельцев собак 39,1 % 
позволяли питомцам свободно гулять, 60,9 % держа-
ли их на привязи; положительные результаты соста-
вили 8,3 и 8,9 % соответственно. Дегельминтизацию 
собак регулярно проводили 19,5 % участников; ста-
тистически значимой связи с результатами ИФА не 
выявлено (OR=0,683; 95% ДИ: 0,341–1,368; p>0,05). 
Среди контактирующих с собаками (60,1 %) поло-
жительные и сомнительные результаты встречались 
чаще, чем среди тех, кто не контактировал, что под-
тверждает контакт с собаками как значимый пове-
денческий фактор риска. Контакт детей с собаками 
(28,1 %) повышал риск, хотя статистически значи-
мой связи не выявлено (OR=0,777; 95% ДИ: 0,471–
1,28; p>0,05). Большинство участников (85,1 %) не 
утилизировали фекалии собак, что повышает риск 
заражения. Кормление собак внутренностями до-

Таблица 3 / Table 3

Серопревалентность эхинококкоза по данным ИФА в зависимости от пола
Seroprevalence of echinococcosis according to ELISA results by sex

Пол / Gender

ИФА / ELISA
Итого
TotalПоложительный

Positive
Сомнительный
Controversial

Отрицательный
Negative

абс. / abs. % абс. / abs. % абс. / abs. % абс. / abs.

Женский / Female 45 9,5 10 2,1 417 88,3 472

Мужской / Male 23 6,5 9 2,5 322 91,0 354

Итого / Total 68 8,2 19 2,3 739 89,5 826
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машних животных практиковали 17,4 % респонден-
тов, среди которых положительные и сомнительные 
результаты составили 8,3 и 2,1 % соответственно. 
Домашний забой животных был распространен 
(91,5 %). Утилизация пораженных органов разли-
чалась: 46,2 % закапывали, 13,8 % сжигали, 17,1 % 
давали собакам в сыром виде, 22,9 % выбрасывали. 
Среди респондентов с положительным ИФА 6,4 % 
кормили собак зараженными органами, что пред-
ставляет риск дальнейшей передачи инфекции. Даже 
среди людей с отрицательным результатом 92,2 % 
продолжали давать собакам зараженные органы, что 
указывает на низкий уровень осведомленности о пу-
тях передачи этих заболеваний.

Исследование показало, что большинство жите-
лей района (94,6 %) используют для водоснабжения 
воду из крана в доме, что свидетельствует о высокой 
доступности чистой воды. Использование других 
источников (речка, уличный кран, колонка, колодец) 
не было связано с повышенным риском заражения 
эхинококкозом (OR=0,215; 95% ДИ: 0,029–1,581; 
p>0,05). Среди участников с положительным и со-
мнительным результатом ИФА также преобладало 
использование воды из крана, что указывает на связь 
заражения скорее с контактами с животными и несо-
блюдением личной гигиены.

В ходе исследования использовались различ-
ные методы диагностики, включая опросы и УЗИ. 
На основании полученных данных проведена оцен-
ка заболеваемости, а также выявлены ключевые 
поведенческие факторы, способствующие переда-
че инфекции. В итоге из обследованных 826 чело-
век не имели признаков заболеваний 773 (93,6 %). 
Послеоперационный эхинококкоз зарегистрирован у 
12 человек (1,5 %), альвеококкоз – у 5 (0,6 %).

Анализ поведенческих и экологических факто-
ров с использованием OR, 95% ДИ и p-значений по-
казал, что ни один фактор не является статистически 
значимым. Так, знание о болезни (OR=0,3954; 95% 
ДИ: 0,797–2,441; p>0,05), наличие собак (OR=0,962; 
95% ДИ: 0,445–2,081), кошек (OR=0,886; 95% ДИ: 
0,521–1,509), способ содержания собак (OR=0,927; 
95% ДИ: 0,208–4,143), дегельминтизация (OR=0,683; 
95% ДИ: 0,341–1,368), контакт с собакой (OR=0,777; 
95% ДИ: 0,471–1,28), кормление собак внутренно-
стями животных (OR=1,013; 95% ДИ: 0,528–1,944), 
домашняя разделка животных (OR=1,215; 95% ДИ: 
0,472–3,128) практически не отражались на резуль-
татах исследования.

Проведенное исследование на территории ад-
министративного района выявило пораженность 
эхинококкозом 8,2 % населения, подтверждая энде-
мичность региона и общереспубликанский рост за-
болеваемости. Наибольший уровень серопозитивно-
сти отмечен в селе Жениш (17,9 %), что указывает 
на наличие локальных экологических и социальных 
факторов риска. Среди общего числа инфицирован-
ных преобладали служащие (11,0 %), домохозяй-
ки (9,8 %), студенты (8,7 %), пенсионеры (8,5 %), 

дети до 14 лет (7,2 %), а также лица женского пола 
(66,2 %), вероятно, из-за более частого контакта этих 
категорий населения с животными и недостаточного 
соблюдения санитарно-гигиенических норм. Анализ 
анкет респондентов показал широкое содержание 
домашних животных, низкий уровень дегельмин-
тизации, кормление собак сырыми внутренностями 
забитых животных, домашний убой скота и недо-
статочную санитарную обработку продуктов, что 
в целом создает условия для циркуляции возбуди-
телей. Многовариантный логистический анализ не 
выявил статистически значимых ассоциаций между 
поведенческими факторами и риском заражения 
(p>0,05), что может объясняться ограниченным раз-
мером выборки, малым числом серопозитивных 
случаев и высокой контаминацией окружающей 
среды. Возможное влияние имеют также экологиче-
ские условия, циркуляция паразитарных популяций 
и генетическая предрасположенность. Сравнение с 
другими эндемичными регионами, включая Китай, 
подчеркивает необходимость комплексного подхода 
к изучению эпидемиологических детерминант.

Выявленные особенности эпидемиологии мест-
ного эхинококкоза позволяют определить приоритет-
ные направления профилактической работы: усиле-
ние санитарно-просветительных мероприятий среди 
детей и женщин; внедрение программ системати-
ческой дегельминтизации собак; контроль за убоем 
животных и утилизацией инфицированных внутрен-
них органов; улучшение санитарной обработки ово-
щей и фруктов; мониторинг состояния окружающей 
среды. Реализация этих мер способна снизить уро-
вень зараженности населения и разорвать паразитар
ный цикл.

Перспективным направлением является прове-
дение масштабных многоцентровых исследований 
с расширенной выборкой и включением экологи-
ческих, генетических и социально-экономических 
факторов. Такой подход позволит точнее охаракте-
ризовать совокупность рисков, уточнить эпидемио-
логическую структуру передачи и разработать ком-
плексные меры по снижению заболеваемости эхино-
коккозом и альвеококкозом в регионе.

На основании результатов исследования в Жети-
Огузском районе предлагаются следующие меры для 
снижения заболеваемости эхинококкозом и альвео-
коккозом:

– целенаправленные профилактические кампа-
нии в населенных пунктах с высокой серопревалент-
ностью, включающие информационные и образова-
тельные мероприятия о путях передачи инфекции и 
мерах личной гигиены;

– разработка и внедрение образовательных 
программ для наиболее уязвимых групп населения 
(школьники и женщины) по вопросам личной гигие-
ны, безопасного обращения с животными и продук-
тами питания;

– проведение регулярного медицинского скри-
нинга (УЗИ и ИФА) для раннего выявления эхино-
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коккоза и альвеококкоза, особенно среди групп по-
вышенного риска;

– проведение дальнейших исследований, на-
правленных на изучение экологических факторов, 
включая микроклимат, состояние водных ресурсов и 
роль диких животных в эпидемическом цикле;

– ветеринарные профилактические меры, опре-
деляющие контроль популяции безнадзорных жи-
вотных и массовую дегельминтизацию собак для 
разрыва эпидемической цепи передачи.
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Система MLVA14-типирования Yersinia pseudotuberculosis  
на основе мультилокусного анализа вариабельного числа тандемных повторов

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

Бактерия Yersinia pseudotuberculosis – этиологический агент псевдотуберкулеза, природно-очагового заболе-
вания, регистрируемого в разных регионах мира. Штаммы псевдотуберкулезного микроба характеризуются зна-
чительным генетическим разнообразием и отличаются по патогенности и способности вызывать групповые и 
спорадические заболевания у человека. С 2022 г. на территории Российской Федерации выявлено 1090 случаев 
заражения псевдотуберкулезом, однако уровень заболеваемости остается все еще недооцененным. Современный 
уровень развития молекулярно-генетических технологий способствует разработке высокоэффективных методов 
детекции и дифференциации штаммов Y. pseudotuberculosis. Цель исследования – разработка эффективной систе-
мы MLVA14-типирования для проведения внутривидовой генетической дифференциации Y. pseudotuberculosis, 
основанной на мультилокусном VNTR-анализе. Материалы и методы. Проведен молекулярно-генетический 
и филогенетический анализ, а также O-генотипирование in silico 94 штаммов Y. pseudotuberculosis на основе их 
нуклеотидных последовательностей, депонированных в базе данных NCBI RefSeq. Результаты и обсуждение. 
Установлена серологическая принадлежность, определен набор факторов патогенности и отношение к генетиче-
ской группе, охарактеризованы филогенетические связи использованных в работе штаммов Y. pseudotuberculosis. 
Выявлено 14 ранее не описанных VNTR-локусов, отличающихся по свойствам и дискриминационной способ-
ности. При помощи веб-сервиса Primer-BLAST для обнаруженных молекулярных мишеней сконструированы 
фланкирующие праймеры. Методом in silico проведено MLVA-типирование штаммов и построена кладограмма 
родственных связей, показывающая, что разработанный способ MLVA14 дискриминирует близкородственные 
штаммы Y. pseudotuberculosis на те же группы, что и полногеномный SNP-анализ, но при помощи меньшего коли-
чества молекулярных мишеней. Разработанный способ MLVA14-типирования имеет высокую эффективность для 
проведения внутривидовой генетической дифференциации штаммов возбудителя псевдотуберкулеза.

Ключевые слова: возбудитель псевдотуберкулеза, генотипирование, мультилокусный анализ вариабельного 
числа тандемных повторов.
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System of Yersinia pseudotuberculosis MLVA14-Typing  
Based on Multiple-Locus Variable-Number Tandem Repeat Analysis
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe”, Saratov, Russian Federation

Abstract. Yersinia pseudotuberculosis bacterium is the etiologic agent of pseudotuberculosis, a natural-focal  
disease reported in various regions of the world. Strains of pseudotuberculosis microbe are characterized by significant 
genetic diversity and differ in pathogenicity and ability to cause group and sporadic diseases in humans. Since 2022, 
1,090 cases of pseudotuberculosis infection have been identified in the Russian Federation; however, the incidence re-
mains underestimated. Current advances in molecular-genetic technologies facilitate the development of highly effec-
tive methods for detecting and differentiating Y. pseudotuberculosis strains. The aim of this study was to develop an 
effective MLVA14 typing system for intraspecific genetic differentiation of Y. pseudotuberculosis, based on multilocus 
VNTR analysis. Materials and methods. This study involved molecular-genetic and phylogenetic assessment, as well 
as in silico O-genotyping of 94 Y. pseudotuberculosis strains based on their nucleotide sequences deposited in the NCBI 
RefSeq database. Results and discussion. The serological affiliation, pathogenicity factors, and genetic group assign-
ments have been determined. Phylogenetic relationships of the Y. pseudotuberculosis strains used in this study have been 
characterized, fourteen not previously described VNTR loci with distinct properties and discriminatory abilities identi-
fied. Flanking primers have been designed for the identified molecular targets using the Primer-BLAST web service. 
Applying in silico, MLVA typing of strains was performed and a cladogram of relationships was constructed, demonstra
ting that the developed MLVA14 method discriminates closely related Y. pseudotuberculosis strains into the same groups 
as whole-genome SNP analysis, but using a smaller number of molecular targets. The developed MLVA14 typing method 
is highly effective for intraspecific genetic differentiation of Y. pseudotuberculosis strains.
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Бактерия Yersinia pseudotuberculosis – этио-
логический агент псевдотуберкулеза, природно-
очагового заболевания, регистрируемого в разных 
климатических зонах мира. К основным факторам 
патогенности возбудителя относят липополисахарид 
(O-антиген), белок инвазин, систему секреции 3-го 
типа и ее эффекторные белки. На основе вариабель-
ности структуры O-антигена внутри вида выделяют 
15 серотипов (O:1 – O:15) и 10 подсеротипов (O:1a-c, 
O:2a-c, O:4a-b, O:5a-b), всего 21 антигенный вари-
ант, определить который можно при помощи диагно-
стических сывороток [1]. Помимо этого, M. Skurnik 
et al. разработали способ серотипирования штаммов 
Y. pseudotuberculosis посредством сравнительно-
го ПЦР-анализа, основанного на профилировании 
штаммов по 17 генам биосинтеза O-антигена, ха-
рактерным для серотипа O:1b [2]. Несколько позже 
T. Bogdanovich et. al. оптимизировали этот метод, 
снизив число необходимых ПЦР-реакций c 17 до 
9 [3]. Кроме вышеперечисленных факторов патоген-
ности некоторые штаммы Y. pseudotuberculosis со-
держат в геноме варианты гена суперантигена – YPM 
(Yersinia pseudotuberculosis mitogen), вызывающего 
поликлональную активацию Т-клеток и гиперпро-
дукцию цитокинов; а также остров высокой патоген-
ности HPI (high-pathogenicity island), кодирующий 
систему утилизации железа [4]. На основании нали-
чия/отсутствия одного из вариантов гена YPM, а так-
же наличия/отсутствия и вариабельности структуры 
HPI H. Fukushima et al. разделили все штаммы псев-
дотуберкулезного микроба на 6 генетических групп, 
характеризующихся своим типом патогенности [5]. 
В 2011 г. установлено, что штаммы из генетической 
группы 4 относятся к виду Y. similis [6].

По данным Федеральной службы по надзору 
в сфере защиты прав потребителей и благополу-
чия человека, с 2022 г. на территории Российской 
Федерации выявлено 1090 случаев заболевания 
псевдотуберкулезом, преимущественно у детей [7]. 
Ранее, в 1959 г., в РФ произошли вспышки дальне-
восточной скарлатиноподобной лихорадки, вызван-
ной штаммами Y. pseudotuberculosis, содержавшими 
плазмиду pVM 82 МДа [8]. В мире в последние годы, 
по литературным данным, случаи заражения псевдо-
туберкулезом человека зарегистрированы в Японии, 
Канаде, Китае и Дании [9–14]. По-видимому, уро-
вень заболеваемости псевдотуберкулезом в мире и 
РФ остается все еще недооцененным, что требует 
разработки современных высокоэффективных ме-
тодов молекулярно-генетической идентификации и 
внутривидовой дифференциации штаммов Y. pseudo-
tuberculosis [15]. Для этих целей перспективно при-
менение эффективного метода молекулярного типи-
рования – мультилокусного анализа вариабельного 

числа тандемных повторов (multiple locus variable 
number of tandem repeat analysis – MLVA). Метод 
прост в использовании и обладает высокой дискри-
минационной способностью. До сих пор для псев-
дотуберкулезного микроба в научной литературе 
была описана лишь одна схема MLVA-типирования, 
состоящая из 7 локусов с вариабельным числом тан-
демных повторов (variable number tandem repeat – 
VNTR), которая была использована только для ана-
лиза штаммов серотипов O:1 и O:3, что ограничи-
вает ее применение для идентификации штаммов с 
другой серологической принадлежностью [16]. С ее 
помощью было проведено расследование вспышек 
псевдотуберкулеза в Финляндии.

Цель исследования – разработка эффективной 
системы MLVA14-типирования для внутривидовой 
генетической дифференциации Y. pseudotuberculosis, 
основанной на мультилокусном VNTR-анализе. В на-
стоящей работе на основании анализа нуклеотидных 
последовательностей штаммов псевдотуберкулезно-
го микроба, с помощью разработанного нами мето-
да установлена их серологическая принадлежность, 
проведена характеристика факторов патогенности, 
охарактеризовано филогенетическое родство штам-
мов, а также выявлены ранее не описанные VNTR-
локусы и показана возможность их использования 
для MLVA-типирования Y. pseudotuberculosis. 

Материалы и методы

В работе использованы нуклеотидные последо-
вательности 94 штаммов Y. pseudotuberculosis, депо-
нированные в базе данных NCBI RefSeq.

О-генотипирование in silico. Для определения 
серотипа исследуемых штаммов Y. pseudotuberculosis 
по их нуклеотидным последовательностям нами раз-
работан подход, основанный на составлении проме-
жуточных генетических профилей штаммов по всем 
серотип-специфичным референсным O-антигенным 
кластерам и оценке их идентичности. Для это-
го в качестве серотип-специфичных референсных 
O-антигенных кластеров, кодирующих структуру 
O-антигена, мы использовали 18 нуклеотидных по-
следовательностей штаммов Y. pseudotuberculosis с 
известной серологической принадлежностью, депо-
нированных в базе данных NCBI GenBank и описан-
ных в работе J.J. Kenyon et al. [17]. Выбирался один 
из серотип-специфичных референсных генетиче-
ских O-антигенных кластеров, который разбивали на 
гены и для каждого из них генерировали набор псев-
допраймеров [18], с помощью которых проводили 
ПЦР in silico с использованием метода amplicon ути-
литы SeqKit v.2.9.0 (https://github.com/shenwei356/
seqkit). В случае срабатывания пары праймеров де-
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лали вывод о наличии гена в анализируемой нуклео-
тидной последовательности штамма и добавляли 
его в промежуточный генетический профиль штам-
ма, а затем переходили к следующему гену у этого 
штамма, в противном случае брали другую пару 
псевдопраймеров, перебирая таким образом весь 
сконструированный набор псевдопраймеров. После 
анализа всех генов из референсного генетического 
O-антигенного кластера мы рассчитывали показа-
тель идентичности промежуточного генетического 
профиля штамма и исходного референсного генети-
ческого O-антигенного кластера по формуле: 

где I – идентичность; A – множество генов в про-
межуточном генетическом профиле штамма; B – 
множество генов в референсном генетическом 
O-антигенном кластере; b – число генов в множе-
стве B. Таким способом проанализировали все ре-
ференсные серотип-специфичные генетические 
O-антигенные кластеры, а затем на основе наиболь-
шего показателя идентичности делали вывод о серо-
логической принадлежности исследуемого штамма. 

Определение генетической группы. Для опре-
деления принадлежности использованных в работе 
штаммов Y. pseudotuberculosis к генетической груп-
пе проводили профилирование генов области HPI 
и вариантов гена YPM путем ПЦР in silico, исполь-
зуя олигонуклеотидные праймеры, опубликованные 
H. Fukushima et al. [5]. Полученные профили срав-
нивали с данными H. Fukushima. 

Филогенетический анализ. Поиск единичных 
нуклеотидных полиморфизмов (single nucleotide 
polymorphism – SNP) в нуклеотидных последователь-
ностях, а также отбор их коровой фракции осущест-
вляли при помощи утилиты Snippy v.4.6.0 (https://
github.com/tseemann/snippy). Построение филогене-
тического дерева на основе матрицы коровых SNPs 
проводили при помощи утилиты FastTree v.2.1.11 
(https://github.com/morgannprice/fasttree) с использо
ванием модели GTR с гамма-распределением с 
500 бутстреп-репликами. Визуализацию полученно-
го дерева осуществляли с помощью утилиты FigTree 
v.1.4.4 (https://github.com/rambaut/figtree). 

Поиск VNTR-локусов. Первоначально мы ге-
нерировали локальную базу данных нуклеотидных 
последовательностей исследуемых штаммов при по-
мощи метода makeblastdb в составе пакета программ 
Blast+. Далее с помощью Blastn осуществляли поиск 
гомологичных последовательностей генов и меж-
генных участков, используя в качестве референ-
сов аналогичные участки генома штамма IP32953 
(GCF_000834295.1). Извлечение найденных после-
довательностей и отбор их коровой фракции прово-
дили при помощи языка программирования python 
v.3.10.8 и библиотеки Biopython v.1.84. Далее в ото-
бранных последовательностях при помощи утилиты 
TRF v.4.09.1 (https://github.com/Benson-Genomics-

Lab/TRF) осуществляли скрининг тандемных по-
второв. В случае выявления наличия VNTR-локуса в 
последовательности межгенного участка мы увели-
чивали его размер, отступая с обоих концов после-
довательности по 500 нуклеотидов, чтобы опреде-
лить его локализацию (межгенный участок или уча-
сток перекрытия гена и межгенного участка). Отбор 
идентифицированных VNTR-локусов проводили на 
основании двух основных критериев: присутствие 
локуса у всех штаммов и наличие в нем более одно-
го аллеля. 

Подбор праймеров для ПЦР in silico. Кон
струирование олигонуклеотидных праймеров осу-
ществляли c использованием веб-сервиса Primer-
BLAST на основе референсного штамма Y. pseudo-
tuberculosis IP32953. Оценку эффективности подо-
бранных праймеров проводили посредством ПЦР 
in silico с использованием метода amplicon утилиты 
SeqKit v.2.9.0 (https://github.com/shenwei356/seqkit). 

Кластерный анализ. Подбор оптимальной 
метрики и метода иерархической кластеризации 
осуществляли на основе агломеративного индек-
са, расчет которого проводили при помощи метода  
agnes в составе пакета cluster для среды разработ-
ки R. Построение дерева родства также выполняли 
при помощи этого метода. 

Статистический анализ. Расчет индекса ал-
лельного полиморфизма (h) [19] и индекса разно
образия Хантера – Гастона (Hunter-Gaston diversity 
index – HGDI) [20], а также построение теплокарт 
проводили с использованием языка программирова-
ния python v.3.10.8 и библиотек pandas v.2.2.2, numpy 
v.2.0.1 и seaborn v.0.13.2.

Результаты и обсуждение

O-генотипирование. Поскольку серологиче-
ская принадлежность является важной характеристи-
кой штаммов возбудителя псевдотуберкулеза, но эти 
данные отсутствуют у большинства депонирован-
ных в базе данных NCBI RefSeq штаммов, нами раз-
работан методический подход и проведено in silico 
О-генотипирование штаммов. Для повышения числа 
возможных пар псевдопраймеров и их специфично-
сти мы генерировали псевдопраймеры длиной (m) 
25 п.н. с отступом (n) в 1 нуклеотид.

По результатам проведенного генопрофили-
рования in silico в отношении каждого штамма по-
строено 18 серотип-специфичных генетических 
профилей и рассчитан показатель идентичности. 
Для упрощения дальнейшего анализа и визуализа-
ции полученные показатели идентичности сведены 
в матрицу (рис. 1). По полученным данным сероло-
гическую принадлежность удалось установить для 
84 штаммов, в то время как для 10 других штаммов 
максимальный показатель идентичности был ниже 
выбранного нами порогового значения в 80 % (наи-
меньший максимальный показатель идентичности, 
при котором установленная нами серологическая 
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принадлежность штамма совпала с заявленной), из-
за чего они были исключены из дальнейшего анали-
за. По итогам проведенного О-генотипирования по-
лучены следующие результаты:

1. У 21 штамма (OK6088, SP93422, 1, 260, 
2888, IH111554, 2401, 2447, 379_StPb_PI, IP31758, 
SP_1303, FDAARGOS_416, PT682, FDAARGOS_579, 
FDAARGOS_584, IP32544, IP32938, IP33250, 
OK5586, YPIII, 1231) заявленный в базе данных NCBI 
RefSeq серотип совпал с установленным нами.

2. Для 12 штаммов (FDAARGOS_582 (O:1 – 
O:1a), MD67 (O:1 – O:1a), PB1/+ (O:1 – O:1a), 
FDAARGOS_581 (O:1 – O:1b), FDAARGOS_583 
(O:1 – O:1b), IP32670 (O:1 – O:1b), IP32953 (O:1 – 
O:1b), IP33038 (O:1 – O:1b), IP33177 (O:1 – O:1b), 
IP33054 (O:2 – O:2a), FDAARGOS_580 (O:2 – O:2b), 

IP32881 (O:2 – O:2b)) уточнена принадлежность к 
подсеротипу.

3. Для 4 штаммов (N912 (O:2b – O:2a), Y716 
(O:1a – O:3), Y722 (O:1 – O:3), No5 (O:2b – O:4a)) 
пересмотрена принадлежность к серотипу в связи с 
ее несоответствием с установленным генетическим 
профилем.

4. Для 47 штаммов серотип установлен нами.
Определение группы патогенности. В зави-

симости от наличия в геноме вариантов гена YPM 
и структуры HPI штаммы возбудителя псевдотубер-
кулеза подразделяются на 5 генетических групп (ge-
netic group – GG), характеризующихся своим типом 
патогенности. Использованные в работе штаммы 
Y. pseudotuberculosis разделились на все 5 генетиче-
ских групп. Наиболее многочисленной (32 штамма) 

Рис. 1. Теплокарта серологической принадлежности изученных штаммов Y. pseudotuberculosis 

Fig. 1. Heat map of serologic affiliation of the studied Y. pseudotuberculosis strains
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оказалась группа GG2 (европейский гастроэнтериче-
ский тип – по российской классификации псевдоту-
беркулеза штаммы, вызывающие гастроинтестиналь-
ные проявление заболевания), в которую вошли все 
представители серотипа O:12, а также часть штаммов 
O:1a, O:1b и O:3. Далее по численности идут GG6 
(24 штамма, патогенный тип – вызывает генерализо-
ванную инфекцию) и GG3 (15 штаммов, системный 
тип), образованные представителями сразу 6 сероти-
пов. В то же время GG1 (1 штамм, патогенный тип) 

и GG5 (10 штаммов, европейский низкопатогенный 
тип) образованы исключительно представителями 
серотипов O:15 и O:3 соответственно. 

Филогенетический анализ. По результатам 
картирования контигов использованных штаммов на 
референсный геном IP32953 получена матрица ко-
ровых SNP, состоящая из 73 250 строк. На ее основе 
методом приближенного максимального правдопо-
добия (approximately-maximum-likelihood) построе-
но филогенетическое дерево родства (рис. 2). На 

Рис. 2. Филогенетическое дерево использованных в работе штаммов Y. pseudotuberculosis, построенное методом приближенно-
го максимального правдоподобия на основании 73 250 коровых SNPs с использованием модели GTR с гамма-распределением с 
500 бутстреп-репликами

Fig. 2. Phylogenetic tree of Y. pseudotuberculosis strains used in this work, constructed applying the approximate maximum likelihood method 
based on 73,250 core SNPs and the GTR model with gamma distribution with 500 bootstrap replicates
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полученной дендрограмме видна четкая дифферен-
циация штаммов по степени генетического родства 
на 11 обособленных филогрупп (phylogroup – PG) 
(HGDI = 0,905), образованных исключительно пред-
ставителями одного и того же серотипа. Подобная 
тенденция к разделению штаммов уже была отме-
чена ранее [21]. Характер дифференциации штам-
мов также согласуется и с их принадлежностью к 
генетической группе, но в менее выраженной форме. 
Исключение составили группы PG7 и PG8 (выделе-
ны на рис. 2 красным), образованные одновременно 
патогенными и европейскими гастроэнтерическими 
штаммами, но скластеризованные по серологиче-
ской принадлежности (O:1b и O:1a соответственно).

Интересно, что из исследованных 84 штаммов 
близкородственными оказались только 71, в то время 
как оставшиеся 13 образовывали отдельные одиноч-
но лежащие ветви, что указывает на их высокую эво-
люционную обособленность. В связи с этим данные 
штаммы были исключены из дальнейшего анализа.

Поиск VNTR-локусов. Изначально для поиска 
VNTR-локусов при помощи утилиты blastn и рефе-

ренсных последовательностей штамма Y. pseudotu-
berculosis IP32953 мы провели поиск последователь-
ностей генов и межгенных участков в локальной базе 
данных нуклеотидных последовательностей иссле-
дуемых штаммов. По его итогам выявлено 4004 по-
следовательности генов и 2475 последовательностей 
межгенных участков, из которых для дальнейшего 
исследования взята лишь коровая часть, включаю-
щая 2404 и 1407 последовательностей соответ-
ственно. Далее при помощи библиотеки Biopython 
найденные последовательности были извлечены и 
проанализированы при помощи программы TRF. 
По результатам проведенного анализа обнаружено 
18 VNTR-локусов, удовлетворяющих искомым кри-
териям (присутствие локуса у всех штаммов, а также 
наличие в нем более одного аллеля), 4 из них исклю-
чены из дальнейшего анализа в связи с невозможно-
стью подобрать пару фланкирующих праймеров с 
эффективностью более 95 % в ПЦР in silico, что мо-
жет быть обусловлено наличием генетических мута-
ций либо плохой сборкой участков, фланкирующих 
выявленные VNTR-локусы (таблица). Выбранные 

Характеристика VNTR-локусов и последовательности праймеров, использованных для генотипирования Y. pseudotuberculosis
Characterization of VNTR-loci and primer sequences used for genotyping of Y. pseudotuberculosis

Локус
Locus

Праймер
Primer

Последовательность праймера
Primer sequence

Консенсусный повтор
Consensus pattern

Аллели
Alleles

Локализация
Localization

Позиция локуса  
в геноме IP32953

Locus position in IP32953
h

ypt1
ypt1F GACGCGGCCAGTAAAGAGAA

AACACAATACCTTTTCGTA 1, 2, 3, 4, 5, 6
Межгенный

Intergenic
2286352-2286458 0,75

ypt1R CCGCGTTTTGAATTTCACGG

ypt2
ypt2F GTTATCGCCCCGAGTTTTGC

ATTGTAAGTAACTAATAG 3, 4, 5, 6
Ген

Gene
2096234-2096328 0,52

ypt2R TATGTCGCTGCGATGGTGTT

ypt3
ypt3F CCTGGCATGTCGAAGGTTCA

TAACCTCGATTACCACACAA 5, 7
Перекрытие

Overlap
1655688-1655829 0,5

ypt3R AACGGAACATTGAGCGTGGT

ypt4
ypt4F AAGAAATCGAGTGGGCCGTC

TCAGTTTTATACAA 4, 5, 6
Межгенный

Intergenic
334160-334222 0,53

ypt4R CACCCATCTGGATCACCGTT

ypt5
ypt5F TAGGTTACAGCGAGCAACGG

ATTAACCAATAATGC 4, 5, 7
Ген

Gene
4073055-4073114 0,49

ypt5R CCAACATACCAACGGCCAGA

ypt6
ypt6F GCCAATAACAGCGAAGCGAA

TAGAAGAAAAACAGG 3, 4, 5, 6
Межгенный

Intergenic
3501975-3502053 0,42

ypt6R ATGAAGCATGCGCTAGGTCT

ypt7
ypt7F CCGGGAGCTGATTTTAACGC

GGTAAATGTAAACA 2, 3, 5
Межгенный

Intergenic
4120384-4120426 0,5

ypt7R ACGCCGTTTTTATGCCGAGA

ypt8
ypt8F ATTTCGGTGATACCGGCCC

AAAATAGCTAGGTGACA 1, 2, 3, 4, 5
Межгенный

Intergenic
4198147-4198238 0,65

ypt8R GCGGTCACACCAGTAACAAC

ypt9
ypt9F TGTCCTTTGGGGTTGATGCT

TAGTTGTATTGA 1, 4, 5, 6, 7
Межгенный

Intergenic
204169-204215 0,62

ypt9R AAATCGCCAAGTTAACCCGC

ypt10
ypt10F ACCGCGAGCGTAAACTGATT

TAACACGGCATAATGTG 2, 3
Перекрытие

Overlap
2016073-2016114 0,18

ypt10R CTAACCACTTCCCGCCTTGA

ypt11
ypt11F TGGCAAGACTTCTCGCACAT

TTGATCATCGATACTG 3, 5, 6
Межгенный

Intergenic
3889624-3889703 0,015

ypt11R CACCAGAACAGCAAGATGCG

ypt12
ypt12F CGAGGGATCGTGTAATCGGG

ATGTTGGCGACAAATAA 2, 3
Межгенный

Intergenic
2519297-2519331 0,13

ypt12R CAGCTTTGTGGTTCCAACGG

ypt13
ypt13F CGCCTTCCAACTGCTTTCTG

ATTTATAAAAAACCTACAAC 1, 2, 3
Межгенный

Intergenic
3589843-3589897 0,37

ypt13R CCAGGCGATACGCACCATAA

ypt14
ypt14F GTGAAATCACGATCTGCGGC

TTATGTTCAACA GAC 4, 5, 8
Межгенный

Intergenic
3860456-3860531 0,11

ypt14R AGCGGGGATTTCCTTGAGTG
Примечание :  межгенный – межгенный участок; перекрытие – участок генома, находящийся на перекрытии гена и межгенной области;  

h – индекс аллельного полиморфизма.

No te :  intergenic – intergenic region; overlap – region of the genome located at the overlap of a gene and an intergenic region; h – allelic polymorphism 
index. 
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Рис. 3. Кладограмма родственных связей использованных штаммов Y. pseudotuberculosis, построенная по результатам применения 
разработанной схемы MLVA14-анализа

Fig. 3. Cladogram of relatedness of the used Y. pseudotuberculosis strains, constructed according to the results of the developed MLVA14-
analysis scheme
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локусы находятся в генах (2 локуса), межгенных 
участках (10 локусов) и на перекрытии межгенных 
участков с генами (2 локуса). 

В ходе анализа аллельного полиморфизма уста-
новлено, что выявленные VNTR-маркеры по своей 
разрешающей способности можно разделить на три 
группы: низковариабельные (h от 0 до 0,2), средне-
вариабельные (h от 0,2 до 0,5) и высокополиморф-
ные (h = 0,5 и выше). Посредством фильтрации вы-
явленных VNTR-профилей исследуемых штаммов 
Y. pseudotuberculosis установлено их разделение 
на 32 серотип-специфических аллельных сочета-
ния – MLVA14-генотипа (HGDI = 0,959). Из них 19 
были уникальны (выявлены у единичных штаммов), 
в то время как оставшиеся 13 объединили от 2 до 
11 штаммов.

Далее на основе полученных MLVA-генотипов 
проведен иерархический кластерный анализ для 
определения родственности изучаемых штаммов 
Y. pseudotuberculosis. Для этого в качестве метрики 
для построения матрицы дистанций использовано 
манхэттенское расстояние, а в качестве метода кла-
стеризации – метод Варда [22].

По результатам анализа получена кладо-
грамма, состоящая из двух крупных клад – A и B 
(рис. 3). Далее клада A делится на кластеры A1 и A2. 
Кластер A1 представлен европейскими низкопато-
генными штаммами серотипа O:3, относящимися к 
PG2. В свою очередь кластер A2 подразделяется на 
генетически однородный подкластер A2a (патоген-
ные штаммы из PG5 серотипа O:2b) и гетерогенный 
подкластер A2b, имеющий сложную внутреннюю 
структуру (рис. 3, выделен красным). Последний во-
брал в себя наиболее эволюционно молодые группы 
PG10 и PG11, образованные штаммами серотипа 
O:1a европейского гастроэнтерического типа. По-
видимому, данные штаммы накопили в своем гено-
ме недостаточно генетических отличий на уровне 
VNTR, чтобы разделить их на группы, аналогичные 
филогенетическим.

В то же время клада B дихотомически делится 
на кластеры B1 и B2. Последний образован штамма-
ми серотипа O:1, преимущественно относящимися к 
европейскому гастроэнтерическому типу, за исклю-
чением патогенного штамма IP32670. Внутри дан-
ного кластера можно выделить два подкластера, по 
своему составу совпадающих с PG7 и PG8. В свою 
очередь кластер B1 в дальнейшем распадается на 
4 гомогенных подкластера низшего ранга, состав ко-
торых полностью совпадает с PG3, PG6, PG4 и PG1.

Таким образом, можно сделать вывод, что пред-
ложенный способ MLVA14-анализа дискримини-
рует близкородственные штаммы Y. pseudotubercu-
losis на те же самые группы, что и полногеномный 
SNP-анализ, за исключением эволюционно молодых 
штаммов, наиболее удаленных от корня филогенети-
ческого дерева.

В результате исследования разработана но-
вая система MLVA14-анализа Y. pseudotuberculosis, 

включающая 14 VNTR-локусов и статистически зна-
чимо дискриминирующая штаммы на группы, состав 
которых совпадает с их филогенетической принад-
лежностью. Данный способ может быть использован 
для внутривидовой генетической дифференциации 
возбудителя псевдотуберкулеза, а также для быстрой 
идентификации штаммов в рамках эпидемиологиче-
ского расследования вспышек псевдотуберкулеза и 
при проведении молекулярно-эпидемиологического 
мониторинга этого заболевания.
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ЮБИЛЕИ 
Anniversaries

К юбилею Дмитрия Константиновича Львова

26 июня 2026 г. исполняется 
95 лет Дмитрию Константиновичу 
Львову, всемирно известному 
ученому-вирусологу и эпидемио-
логу, академику РАН, внесшему 
колоссальный вклад в развитие 
мировой вирусологии. 

С именем Д.К. Львова связа-
но развитие нового научного на-
правления – экологии вирусов и 
популяционной генетики арбо-
вирусов, молекулярной экологии 
вирусов. Он создал концепцию 
о закономерностях циркуляции 
арбовирусов в различных клима-
тогеографических поясах мира, в том числе в 
России и странах СНГ. На ее основе Д.К. Львов 
разработал уникальный авторский метод эколо-
гического зондирования территории Северной 
Евразии и прогнозирования эпидемических 
вспышек в различных поясах на территории 
России. Проведенные под его руководством по-
левые и экспериментальные исследования по-
зволили выявить 60 различных семейств арбо-
вирусов, многие из которых зарегистрированы 
в Международном каталоге арбовирусов как 
новые для науки. С применением экологиче-
ского подхода изучены механизмы возникнове-
ния новых пандемических вирусов гриппа А,  
а также причины и последствия заноса птичье-
го гриппа H5N1 в Северную Евразию, проник-
новение его в Россию, последствия пандемии и 
эволюция вируса-возбудителя. Д.К. Львов руко-
водил исследованиями, позволившими описать 
ранее неизвестные инфекции: Карельскую ли-
хорадку, Иссык-Кульскую лихорадку, лихорадку 
Тамды, лихорадку долины реки Сырдарьи. С его 
именем связана разработка стратегии и тактики 
иммунопрофилактики клещевого энцефалита, 
внедрение в практику культуральной вакцины 
против этой тяжелой инфекции.

На протяжении многих лет Дмитрий 
Константинович активно проводил масштаб-
ную научно-координационную работу в обла-
сти вирусологии. Будучи руководителем Центра 
экологии возбудителей инфекционных болезней 

вирусной природы, он организо-
вывал ежегодные экспедиции, ре-
гиональные совещания, научные 
конференции и семинары вирусо-
логов, эпидемиологов, инфекцио-
нистов по проблеме «Арбовирусы 
и арбовирусные инфекции». Он 
был организатором и председате-
лем международных симпозиумов 
«Арбовирусы», «Вирусные гепа-
титы» и «100-летие вирусологии».

Энциклопедические знания, 
высокий профессионализм, це-
леустремленность, творческий 
подход к делу, научная эрудиция, 

талант исследователя и организатора принесли 
Дмитрию Константиновичу Львову заслужен-
ную известность. Авторитет академика Львова 
непререкаем среди медицинской и научной об-
щественности в России и за рубежом. Он избран 
международным советником Американского 
национального комитета по арбовирусам, чле-
ном Международного комитета по таксономии 
вирусов, экспертом ВОЗ по гриппу. Уже 50 лет 
Д.К. Львов является главным редактором высо-
корейтингового журнала «Вопросы вирусоло-
гии», входит в состав редакционных коллегий 
ряда международных журналов.

Дмитрий Константинович обладает все-
ми чертами Учителя, истинного наставника и 
педагога. Его учениками с гордостью считают 
себя все, кто работал и работает рядом с ним. 
Он продолжает традиции своих великих учи-
телей – Е.Н. Павловского, Ш.Д. Мошковского, 
М.П. Чумакова, много и охотно работает с мо-
лодыми учеными, щедро отдавая им свои зна-
ния и богатейший опыт. Созданная академиком 
Д.К. Львовым научная школа вирусологов, спе-
циалистов в области арбовирусологии, экологии 
вирусов широко известна. 

Монографии, руководства, написанные 
Дмитрием Константиновичем Львовым, стали 
настольными книгами и учебными пособиями 
для нескольких поколений вирусологов. Особое 
место занимает уникальный Атлас распро
странения возбудителей природно-очаговых  
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вирусных инфекций на территории Российской 
Федерации, созданный под руководством 
Д.К. Львова. 

Дмитрий Константинович всегда проявлял 
доброжелательное внимание к деятельности си-
стемы противочумных учреждений. Он неодно-
кратно был участником научно-практических 
конференций, организованных Российским 
противочумным институтом «Микроб», явля-
ется членом редакционного совета журнала 
«Проблемы особо опасных инфекций».

Вклад Д.К. Львова в науку и отечествен-
ное здравоохранение отмечен высокими на-

градами: он трижды лауреат премии имени 
Д.И. Ивановского, лауреат премии имени ака-
демика Н.Ф. Гамалеи, Государственной пре-
мии РФ в области науки, награжден орде-
нами «Знак Почёта» (1976), Ленина (1991),  
Почёта (2012).

Редакционный совет и редакционная колле-
гия журнала «Проблемы особо опасных инфекций» 
сердечно поздравляют Дмитрия Константиновича 
Львова со славным юбилеем и желают ему здоровья, 
бодрости духа, талантливых учеников, благополу-
чия и новых научных достижений.
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Памяти коллег 
Revering the Memory of the Colleagues

Памяти Натальи Владимировны Павлович

4 июня 2026 г. ушла из жизни 
Наталья Владимировна Павлович – 
доктор медицинских наук, главный 
научный сотрудник лаборатории 
природно-очаговых и зоонозных 
инфекций ФКУЗ Ростовский-на-
Дону противочумный институт Рос
потребнадзора.

Наталья Владимировна была од-
ним из ведущих ученых в области 
микробиологии возбудителей особо 
опасных инфекционных болезней, чьи 
работы получили признание не только 
в России, но и за рубежом. Научная 
деятельность Натальи Владимировны 
была посвящена фундаменталь-
ным исследованиям биологических 
свойств туляремийного микроба, 
особенностей патогенеза и иммуногенеза при ту-
ляремийной инфекции, прикладным разработкам и 
внедрению результатов в практику здравоохранения. 
Она неоднократно принимала участие в работе меж-
дународных конференций и конгрессов в Швеции, 
Чехии, Израиле, Великобритании, США, Германии 
и Франции. В 2002 г. приказом Министерства здра-
воохранения Российской Федерации Н.В. Павлович 
была назначена главным внештатным бактериоло-
гом Южного федерального округа. В 2009 г. в соста-
ве делегации главных бактериологов округов России 
выезжала в Италию по обмену опытом работы.

Наталья Владимировна внесла значительный 
вклад в изучение природно-очаговых инфекций. За 
годы работы в институте ею собрана уникальная кол-
лекция природных и экспериментально полученных 
штаммов туляремийного микроба, а также состав-
лены каталоги коллекции бактерий рода Francisella. 
Созданная Натальей Владимировной питательная 
среда «Т» для выращивания возбудителя туляремии 

широко используется не только отече-
ственными, но и зарубежными иссле-
дователями. Ею были получены прио-
ритетные данные в области изучения 
факторов патогенности Francisella 
tularensis, клинической эффективно-
сти антибактериальных препаратов в 
отношении возбудителей особо опас-
ных инфекций – Francisella tularensis 
и Brucella spp.; разработаны экспресс-
методы для дифференциации подви-
дов возбудителя туляремии.

С 2024 г. Н.В. Павлович являлась 
заместителем руководителя Референс-
центра по мониторингу за туляремией 
ФКУЗ Ростовский-на-Дону противо-
чумный институт Роспотребнадзора.  
Наталья Владимировна оказывала 

консультативно-методическую помощь учреждени-
ям здравоохранения Ростовской области и других 
регионов РФ, много и плодотворно работала с мо-
лодыми учеными, читала лекции по микробиоло-
гии и лабораторной диагностике туляремии, под ее 
руководством защищены четыре кандидатские дис
сертации.

Наталью Владимировну отличали высокий про-
фессионализм, ответственность, преданность делу и 
любовь к науке, ее трудовые и научные достижения 
отмечены ведомственными наградами.

Светлая память о Наталье Владимировне 
Павлович навсегда останется в наших сердцах!

Коллектив ФКУЗ Ростовский-на-Дону про-
тивочумный институт Роспотребнадзора, редак-
ционный совет и редакционная коллегия журнала 
«Проблемы особо опасных инфекций» выражают 
глубокие соболезнования родным и близким Натальи 
Владимировны Павлович.
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7 июня 2026 г. на 80-м году жиз-
ни скончалась Наталья Петровна 
Храпова, доктор медицинских наук, 
профессор, трудовой стаж кото-
рой в Волгоградском научно-иссле
довательском противочумном инсти-
туте составил 50 лет.

Вся трудовая и научная деятель-
ность Н.П. Храповой связана с проти-
вочумной системой, она прошла путь 
от лаборанта до заведующей отделом 
иммунологии, который возглавляла 
20 лет.

Основные направления иссле-
дований Н.П. Храповой посвящены 
иммунодиагностике особо опасных 
инфекций, прикладной иммунологии, 
микологии. Ею впервые в институте 
освоена гибридомная технология и 
сформировано научное направление по разработке и 
применению моноклональных антител в производ-
стве иммунодиагностических препаратов и средств 
защиты от инфекций. За годы научной деятельности 
Н.П. Храпова участвовала в реализации различных 
федеральных целевых и государственных программ, 
ею разработаны 15 диагностических препаратов. 

Наталья Петровна – соавтор свыше 350 науч-
ных работ, в том числе 14 монографий, 52 патентов 
на изобретения, 40 нормативно-методических до-
кументов. В качестве эксперта принимала участие 
в работе проблемных комиссий Координационного 
научного совета, была членом диссертационного со-
вета Д 208.008.06 при Волгоградском медицинском 
университете. 

Н.П. Храпова, являясь наставником, всегда де-
лилась своим опытом и знаниями с научными со-
трудниками и студентами. Активно занималась под-

готовкой научных кадров, под ее ру-
ководством были успешно защищены 
9 кандидатских диссертаций. Читала 
лекции на курсах профессиональной 
переподготовки и повышения квали-
фикации по особо опасным инфекци-
ям, проводила семинары и оказывала 
консультативно-методическую по-
мощь специалистам практического 
здравоохранения. Наряду с работой 
в институте являлась профессором 
кафедры молекулярной биологии и 
генетики Волгоградского медицин-
ского университета, руководителем 
дипломных работ студентов медико-
биологического факультета.

За многолетний добросовестный 
труд, существенный вклад в обеспече-
ние санитарно-эпидемиологического 

благополучия населения, высокий профессиона-
лизм и творческий подход в работе Н.П. Храпова 
была награждена медалью ордена «За заслуги 
перед Отечеством» II степени, нагрудным знаком 
«Отличник здравоохранения», отмечена благодарно-
стями Министерства здравоохранения Российской 
Федерации, Роспотребнадзора, администрации ин-
ститута.

Наталья Петровна навсегда останется в наших 
сердцах настоящим ученым, внимательным, отзыв-
чивым, прекрасным и жизнелюбивым человеком. 

Коллектив ФКУЗ Волгоградский научно-иссле
довательский противочумный институт Роспо
требнадзора, редакционный совет и редакционная 
коллегия журнала «Проблемы особо опасных инфек-
ций» выражают глубокие соболезнования родным и 
близким Натальи Петровны Храповой.

Памяти Натальи Петровны Храповой
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