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Начиная с 2010 г. в 8 из 14 автономных очагов Центральноазиатского очага чумы Казахстана установлено активное 
течение эпизоотии с выделением возбудителя чумы от носителей и переносчиков. В процессе проведения паспорти-
зации ландшафтно-эпизоотологического районирования природных очагов чумы Казахстана необходимо было учиты-
вать параметры изменчивости главного компонента паразитарной системы – чумного микроба. 
Цель исследования. Изучение фенотипических и генетических свойств штаммов чумного микроба, выделенных в 
природных песчаночьих очагах чумы Казахстана.
Материалы и методы. В работе использованы 1196 штаммов Yersinia pestis, изолированные за последние 10 лет 
(2010–2019 гг.) из природных песчаночьих очагов чумы, паспорта штаммов, литературные источники, данные по 
паспортизации очагов чумы Казахстана. Изучение штаммов проводились бактериологическими, серологическими и 
молекулярно-генетическими методами.
Результаты. Проведены паспортизация и типизация территорий песчаночьих очагов чумы с учетом фенотипических 
и молекулярно-генетических свойств штаммов Y. pestis, выделенных из 12 автономных очагов Центральноазиатского 
очага чумы Казахстана в 2010–2019 гг. По результатам изучения были выявлены 84 атипичных штамма. В результате 
анализа среди исследованных штаммов выявлено 18 генотипов, из них 13 (72,2%) уникальных. Остальные 5 генотипов 
сформировали 5 кластеров, объединяющих 20 штаммов (60,6%), и все штаммы филогенетически отнесены к пред-
ставителям биовара Mediaevalis.
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П ри выборе критериев типизации территорий природ-
ных очагов и при проведении паспортизации 

ландшафтно-эпизоотологического районирования природ-
ных очагов чумы Казахстана нами были использованы дан-
ные об особенностях видового спектра носителей и пере-
носчиков, а также учитывались параметры изменчивости 
главного компонента паразитарной системы  – чумного 
микроба (Yersinia pestis).

Существование природных очагов чумы обуславливает 
необходимость систематического контроля за степенью их 
активности и характером эпизоотического проявления, с уче-
том изучения экологии, генотипической и фенотипической 
изменчивости Y. pestis [1–3]. Без этих данных невозможно 
осуществление эффективного эпидемиологического надзора 
и предупреждение заболеваемости людей чумой. 

Начиная с 2010 г. в 8 из 14 автономных очагов Центрально- 
азиатского очага чумы Казахстана установлено активное те-
чение эпизоотии с выделением возбудителя чумы от носите-
лей и переносчиков: Приаральско-Каракумском, Северо-При-
аральском, Таукумском, Мойынкумском, Прибалхашском, 
Илийском межгорном, Бетпакдалинском и Предустюртском. 

Лабораториями противочумных станций Республики 
Казахстан в 2010–2019 гг. на энзоотичной территории было 
выделено всего 1578 штаммов чумного микроба. Важно от-
метить, что 63% культур изолированы от переносчиков, что 
увеличивало риск заражения людей в природных очагах этой 
инфекции.

В настоящее время нашим научным центром для типиро-
вания Y. pestis применяются как фенотипические, так и гене-
тические методы [4, 5]. В основу фенотипических методов 
положены питательные потребности, способность ферменти-
ровать различные субстраты и вирулентность для различных 
видов животных [6, 7]. 

В настоящее время широко применяется генетическое ти-
пирование штаммов Y. pestis с помощью различных методов 
[8–12]. С помощью методов молекулярного типирования 
можно получить специфические характеристики отдельных 
штаммов микроорганизмов, которые при расследовании 
вспышек инфекционных заболеваний позволяют установить 
различия между клонально родственными (эпидемическими) 
и не родственными (спорадическими) штаммами, реконстру-

ировать пути распространения инфекции, определить ее ис-
точник [7].

К настоящему времени накопился значительный научный 
материал по основным носителям (большая песчанка), пере-
носчикам и биологическим свойствам штаммов из различных 
очагов чумы Казахстана, что используется при паспортиза-
ции очагов [13–16]. 

Сложившаяся обстановка диктует необходимость изуче-
ния современного состояния природных очагов чумы, вклю-
чая фенотипические и молекулярно-генетические свойства 
циркулирующих штаммов, для проведения паспортизации и 
типизации территорий песчаночьих природных автономных 
очагов Центральноазиатского очага чумы Казахстана. 

Цель исследования – изучение фенотипических и генети-
ческих свойств штаммов чумного микроба, выделенных в 
природных песчаночьих очагах чумы Казахстана. 

Материалы и методы

Для проведения работ использованы 1196 штаммов 
Y. pestis, изолированных за последние 10 лет (2010–2019 гг.) 
из природных песчаночьих очагов чумы, паспорта штаммов, 
литературные источники, данные по паспортизации очагов 
чумы Казахстана. Изучение штаммов проводились бакте-
риологическими и серологическими методами согласно ме-
тодическому руководству [6]. При изучении штаммов чумно-
го микроба в качестве контрольных использовались депони-
рованные в музее живых культур Национального научного 
центра особо опасных инфекций (ННЦООИ) им. Масгута 
Айкимбаева Министерства здравохранения Республики 
Казахстан 18 референтных штаммов Y. pestis из различных 
автономных очагов Казахстана, один вакцинный штамм EV 
(Y. pestis EV) и один штамм псевдотуберкулезного микроба 
(Y. pseudotuberculosis). Видовая и типовая принадлежность 
были подтверждены молекулярно-генетическими методами 
исследования, которые проводились классическим мето-
дом полимеразной цепной реакции (ПЦР) с использовани-
ем тест-систем «Генпест» (Россия) и тест-систем Казахского 
научного центра карантинных и зоонозных инфекций  
им. М.Айкимбаева; а также методом ПЦР в режиме реаль-
ного времени с использованием наборов Idaho Technology 

Since 2010, an active course of epizootics with the release of the plague pathogen, isolated from hosts and vectors has been 
established in 8 autonomous foci of the plague from 14 autonomous foci of the Central Asian plague focus in Kazakhstan. It 
was necessary to take into account the parameters of variability of the main component of the parasitic system – the plague 
microbe in the process of certification of landscape and epizootological zoning of natural foci of plague in Kazakhstan. 
The aim of the work was to study the phenotypic and genetic properties of strains of the plague microbe isolated in natural 
sandy plague foci of Kazakhstan.
Materials and methods. The work used 1196 strains of Yersinia pestis isolated over the past 10 years (2010–2019) from 
natural sandy plague foci, strain passports, literature sources, data on certification of plague foci in Kazakhstan. The study of 
the strains was carried out by bacteriological, serological and molecular genetic methods.
Results. Certification and typification of the territories of sandy plague foci were carried out, taking into account the phenotypic 
and molecular-genetic properties of Y. pestis strains isolated from 12 autonomous foci of the Central Asian plague focus of 
Kazakhstan in 2010–2019. According to the results of the study, 84 atypical strains were identified. As a result of the analysis, 
18 genotypes were identified among the studied strains, of which 13 (72.2%) were unique and did not repeat in the sample. The 
remaining 5 genotypes formed 5 clusters, combining 20 strains (60.6%) and all strains were phylogenetically assigned to 
representatives of the Mediaevalis biovar.
Key words: plague microbe, plague foci, phenotypic features, molecular genetic features
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(Target 1 и 2) на приборе Roche 2.0. LightCycler®, исследова-
ны ДНК 33 штамма.

Результаты и обсуждение

Результаты изучения фенотипических свойств. За по-
следние 10 лет (2010–2019 гг.) нами были изучены феноти-
пические свойства 1196 штаммов Y. pestis, выделенных из 
12 автономных песчаночьих очагов Центральноазиатского 
пустынного очага чумы Казахстана: Северо-Приаральского, 
Бетпакдалинского, Прибалхашского, Илийского межгорно-
го, Таукумского, Мойынкумского, Устюртского, Пред- 
устюртского, Приаральско-Каракумского, Мангышлакского, 
Арыскум-Дарьялыктакырского и Кызылкумского.

Для дифференциации по активности автономные очаги 
были разделены на две основные группы по следующим кри-
териям: 1-я группа – автономные очаги чумы с высокой эпи-
зоотической активностью и частыми проявлениями эпидеми-
ческих осложнений, 2-я группа – автономные очаги с высокой 
эпизоотической активностью и редкими проявлениями (или 
отсутствием) эпидемических осложнений (табл. 1).

Таким образом, по фенотипическим свойствам было изу-
чено всего 1196 культур чумы, из них: типичные – 1132 штам-
ма (94,6%), нетипичные – 64 штамма (5,7%). Из них из авто-
номных очагов чумы с высокой эпизоотической активностью 
и частыми проявлениями эпидемических осложнений типич-
ных  – 669 (92,4%), нетипичных  – 55 (7,6%). Среди общего 
числа штаммов процент нетипичных составил 4,6%. 
Результаты изучения штаммов из очагов с редкими проявле-
ниями (или отсутствием) эпидемических осложнений типич-
ных было 463 (98,0%) и нетипичных – 9 (1,9%); 0,7% от обще-
го числа всех выделенных штаммов. 

Из этого следует, что большинство изученных штаммов 
по морфологическим и тинкториальным свойствам были 

типичными для Центральноазиатского пустынного очага 
чумы: обладали одинаковыми биологическими свойствами 
вне зависимости от места, сезона и источника выделения. 
Штаммы ферментировали глицерин через 48 ч; ферменти-
ровали до кислоты без газа арабинозу, глюкозу, маннозу, 
мальтозу, маннит; не разлагали рамнозу, мальтозу, сахаро-
зу, сорбит; не образовывали нитриты; не обладали уреазной 
активностью; лизировались бактериофагами: псевдотубер-
кулезным, чумным Покровским (П) и Л-413.

По результатам изучения фенотипических и молекулярно-
генетических свойств 1196 штаммов Y. pestis были выявле-
ны 84 атипичных штамма: по фенотипическим свойствам – 
64 (5,3%), молекулярно-генетическим – 20 (1,7%).

Анализ результатов показал, что в автономных очагах 
чумы с высокой эпизоотической активностью и частыми 
проявлениями эпидемических осложнений в 8,3 раза 
больше нетипичных штаммов по фенотипическим и 
молекулярно-генетическим свойствам. Большинство не-
типичных штаммов (75 шт.) были выделены из автоном-
ных очагов чумы с высокой эпизоотической активностью и 
частыми проявлениями эпидемических осложнений, что 
составило 89,2% от общего числа атипичных штаммов. 
Появление штаммов с измененными фенотипическими и 
генотипическими свойствами в течение длительной эпи-
зоотии чумы может вызывать затяжные формы инфекци-
онного процесса.

Были изучены детерминанты вирулентности штаммов. 
Антиген FI обнаружен у 1173 из 1196 штаммов в количестве 
от 1250 до 78125 м.к./мл. Фракция 1 не обнаружена у 
22  штаммов из Прибалхашского и 1 штамма из 
Мойынкумского автономных очагов чумы. 

По мнению Portnoy, Martinez [17], продукция фракции 1 
Y. pestis определяется функцией двух локусов, отвечающих 
за синтез и накопление антигена на поверхности клетки. 

Таблица 1. Результаты изучения штаммов Y. pestis, выделенных из автономных очагов чумы Казахстана в 2010–2019 гг.

Наименование автономного очага чумы Всего изучено 
штаммов

Из них выявлено по фенотипическим 
свойствам

Из них выявлено по молекулярно-
генетическими свойствами

типичные нетипичн. типичные нетипичн.

1-я группа* 

Илийский межгорный 190 183 7 190 –

Мангышлакский 3 3 – 3 –

Предустюртский 20 20 – 20 –

Приаральско-Каракумский 89 88 1 89 –

Прибалхашский 322 276 46 302 20

Северо-Приаральский 20 19 1 20 –

Устюртский 80 80 – 80 –

Всего по 1-й группе 724 669 55 704 20 

2-я группа*

Арыскум-Дарьялыктакырcкий 21 21 – 21 –

Бетпакдалинский 60 60 – 60 –

Кызылкумский 49 49 – 49 –

Мойынкумский 234 228 6 234 –

Таукумский 108 105 3 108 –

Всего по 2-й группе 472 463 9 472 –

Итого 1196 1132 64 1176 20 
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Утрата активности первого приводит к Fra–, а второго – к 
Fra± фенотипу, при этом антиген накапливается внутри 
клетки, но не на поверхности. При Fra– фенотипе происхо-
дит снижение вирулентности для морских свинок на 2–5 по-
рядков, но не для белых мышей. 

Признак пигментсорбции тесно связан с вирулентностью. 
По наличию этого признака штаммы были достаточно одно-
родными. Их популяции состояли преимущественно из пиг-
ментсорбирующих клеток (94,3 ± 1,7%) (табл. 2). 

Из изученных 1196 штаммов 1190 продуцировали пести-
цин I, но не были чувствительны к нему, за исключением 
6  штаммов (0,5%) из Прибалхашского автономного очага 
чумы (автономный очаг чумы с высокой эпизоотической ак-
тивностью и частыми проявлениями эпидемических ослож-
нений), которые не вырабатывали пестицин 1, но были чув-
ствительными к нему. 

Потребности в аминокислотах у разных изолятов могут 
различаться, что дает набор маркеров для классификации 
штаммов. Для изучения характера потребностей в факторах 
роста использовались среды со следующими аминокислота-
ми: среда А – минимальная среда, лишенная аминокислот; 
комбинация аминокислот №4  – фенилаланин, метионин, 
цистеин; комбинация аминокислот №6 – фенилаланин, ме-
тионин, цистеин, треонин; комбинация аминокислот №7  – 
фенилаланин, метионин, цистеин, треонин, аргинин. 
Результаты изучения штаммов Y. pestis по потребности в 
аминокислотах приведены в табл. 3.

В результате исследования выявлено, что из изученных 
1196 штаммов чумы нуждаются в фенилаланине, метионине 
и цистеине – 987 штаммов, зависимы только от треонина – 
8 штаммов (из Прибалхашского автономного очага чумы) и 
зависимы только от аргинина  – 29 штаммов (Северо-
Приаральский – 1, Мойынкумский – 5, Прибалхашский – 13, 
Таукумский – 3, Илийский межгорный –7). По двум анализи-

руемым группам потребность к различным аминокислотам 
не зависела от эпизоотической активности. 

В результате изучения 1196 штаммов Y. pestis, выделен-
ных в 2010–2019 гг., выявлены 84 штамма, атипичных по 
фенотипическим и молекулярно-генетическим свойствам. 
Необходимо отметить, что 89,2% (75 шт.) нетипичных штам-

Таблица 2. Результаты тестов на способность к пигментообразованию и пестициногенности 

Наименование автономного очага чумы Всего изучено 
штаммов

Pgm-признак, % Пестициногенность (Рst+) 
и чувствительность к пестицину 1 (Psts)

Pgm+ Pgm– Рst+ Psts

1-я группа*

Илийский межгорный 190 98,0 2,0 190 –

Мангышлакский 3 94,0 6,0 3 –

Предустюрский 20 94,0 6,0 20 –

Прибалхашский 322 92,0 8,0 316 6

Приаральско-Каракумский 89 99,0 1,0 89 –

Северо-Приаральский 20 99,0 1,0 20 –

Устюртский 80 95,0 5,0 80 –

Всего по 1-й группе 724 95,8 4,2 718 6 (0,8%)

2-я группа*

Арыскум-Дарьялыктакырский 21 98,0 2,0 21 –

Бетпакдалинский 60 93,0 7,0 60 –

Кызылкумский 49 96,0 4,0 49 –

Мойынкумский 234 86,0 14,0 234 –

Таукумский 108 92,0 8,0 108 –

Всего по 2-й группе 472 93,0 7,0 472 –

Всего 1196 94,7 5,3 1190 6 (0,5%)

Таблица 3. Потребности штаммов Y. pestis в аминокислотах 
при 28°С

Наименование 
автономного очага 
чумы

Всего 
изучено 

штаммов

Зависимость от аминокислот

Phe Met Cys Thr Arg

1-я группа*

Илийский межгорный 190 183 183 183 – 7

Мангышлакский 3 3 3 3 – –

Предустюртский 20 20 20 20 – -–

Приаральско-
Каракумский 89 89 89 89 – –

Прибалхашский 322 301 301 301 8 13

Северо-Приаральский 20 19 19 19 – 1

Устюртский 80 80 80 80 – –

Всего по 1-й группе 724 695 695 695 8 21

2-я группа*

Арыскум-
Дарьялыктакырский 21 21 21 21 – –

Бетпакдалинский 60 60 60 60 – –

Кызылкумский 49 49 49 49 – –

Мойынкумский 234 229 229 229 – 5

Таукумский 108 105 105 105 – 3

Всего по 2-й группе 472 464 464 464 – 8

Всего 1196 987 987 987 8 29
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мов выявлены в автономных очагах чумы с высокой эпизоо-
тической активностью и частыми проявлениями эпидемиче-
ских осложнений (Прибалхашский, Северо-Приаральский и 
Илийский межгорный). В автономных очагах чумы с высокой 
эпизоотической активностью и частыми проявлениями эпи-
демических осложнений в 8,3 раза больше нетипичных 
штаммов по фенотипическим свойствам.

Результаты молекулярно-генетических исследова-
ний. 33  штамма, взятые в исследование, были отобраны 
после изучения фенотипических свойств всех штаммов, вы-
деленных в 2017–2018 гг. в Среднеазиатском пустынном 
природном очаге чумы: 9  – типичных и 24  – атипичных по 
фенотипу (с низким содержанием фракции 1 и с содержани-
ем непигментированных (Pgm-) колоний от 50 до 90% и с 
изменениями биохимических признаков: не ферментирую-
щие арабинозу, мальтозу). 

В молекулярно-генетических исследованиях в качестве 
контроля использовали вакцинный штамм Y. pestis EV 
НИИЭГ. Была использована тест-система для мультиплекс-
ной ПЦР – набор «Pest-Quest» (Казахстан), в состав которого 
входят праймеры для одновременной детекции трех видоспе-
цифических мишеней в геноме Y. pestis: генов pst, caf1 и 
YPO-2088. Все 33 штамма имели все три целевых гена и, 
таким образом, являлись типичными представителями вида 
Y. pestis.

Штаммы были проанализированы с помощью праймеров 
к гену 16sRNA и гену области пигментации ripA (табл. 4) для 
одновременной детекции видоспецифических мишеней в 
геноме Y. pestis.

Анализ проводился путем постановки стандартной ПЦР с 
учетом результатов реакции методом горизонтального гель-
электрофореза. Программа амплификации указана в табл. 5.

Для проведения молекулярно-генетического исследова-
ния в поисках генов 16sRNA и ripA были взяты 33 штамма 
Y.  pestis из Мойынкумского, Кызылкумского, Прибалхашс-
кого, Приаральско-Каракумского, Северо-Приаральского, 
Арыскум-Дарьялыктакырского и Илийского очагов чумы 
Казахстана. Результаты представлены в табл. 6.

Тестирование 33 штаммов выявило отсутствие гена ripA 
только у Y. pestis 0009 из Кызылкумского очага чумы 
Республики Казахстан. 

Далее штаммы Y. pestis были исследованы методом муль-
тилокусного VNTR анализа (MLVA) по 7 локусам. В качестве 
положительных контролей и для расчета размера амплико-
нов при типировании были отобраны ДНК референтных 
штаммов KIM10, CO92, Nepal516 и Pestoides F. 

Список исследуемых и контрольных штаммов с указанием 
источников приведен в табл. 7.

Список VNTR-локусов с нуклеотидными последователь-
ностями использованных в MLVA-7 праймеров отражен в 
табл. 8.

Таблица 5. Программа амплификации

№ Шаг Температура, 
°C Время, мин:с Количество 

циклов

1 Предварительная 
денатурация 95 05:00 1

2 Денатурация 95 00:40 40

Отжиг 58 00:40

Элонгация 72 00:40

3 Дополнительная 
элонгация 72 7:00 1

4 Хранение 4 ∞ 1

Таблица 4. Праймеры и размеры выявляемых ампликонов

Праймеры Размер ампликона, п.н.

16sRNA – F/R 362

ripA – F/R 207

Таблица 6. Список исследуемых штаммов с результатами 
анализа праймерами 16sRNA и ripA

№ п/п Образцы № 
по списку

16sRNA 
(362 п.н.)

ripA
(207 п.н.)

1 Маркер М

2 EV 1 ++++ -

3 Y. pestis 0001 2 ++++ ++++

4 Y. pestis 0002 3 ++++ ++++

5 Y. pestis 0003 4 ++++ ++++

6 Y. pestis 0004 5 ++++ +++

7 Y. pestis 0005 6 ++++ ++++

8 Y. pestis 0006 7 ++++ ++++

9 Y. pestis 0007 8 ++++ ++++

10 Y. pestis 0008 9 ++++ –

11 Y. pestis 0009 10 ++++ ++++

12 Y. pestis 0010 11 ++++ ++++

13 Y. pestis 0011 12 ++++ ++++

14 Y. pestis 0012 13 ++++ ++++

15 Y. pestis 0013 14 ++++ +++

16 Y. pestis 0014 15 ++++ ++++

17 Y. pestis 0015 16 ++++ ++++

18 Y. pestis 0016 17 ++++ ++++

19 Y. pestis 0017 18 ++++ ++++

20 Y. pestis 0018 19 ++++ ++++

21 Y. pestis 0019 20 ++++ ++++

22 Y. pestis 0020 21 ++++ ++++

23 Y. pestis 0021 22 +++ +++

24 Y. pestis 0022 23 ++++ ++++

25 Y. pestis 0023 24 ++++ ++++

26 Y. pestis 0024 25 ++++ ++++

27 Y. pestis 0025 26 ++++ ++++

28 Y. pestis 0026 27 ++++ ++++

29 Y. pestis 0027 28 ++++ +++

30 Y. pestis 0028 29 ++++ ++++

31 Y. pestis 0029 30 ++++ +++

32 Y. pestis 0030 31 ++++ ++++

33 Y. pestis 0031 32 ++++ ++++

34 Y. pestis 0032 33 ++++ ++++

35 Y. pestis 0033 34 ++++ ++++

36 Отрицательный контроль 35 Отриц. Отриц.

37 Положительный контроль 36 ++++ +++
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Амплификация проводилась на приборе Veriti (Applied 
Biosystems, США). Электрофоретическое разделение про-
дуктов амплификации проводилось в 2%-м агарозном геле. 
Размер продуктов амплификации ДНК исследуемых штам-
мов чумного микроба определялся исходя из размеров 
фрагментов маркера молекулярного веса, а также из раз-
меров продуктов амплификации ДНК референтных штам-
мов. 

Анализ филогенетических связей исследуемых штаммов 
проводился с помощью программы PAUP 4.0b10 (http://
phylosolutions.com/paup-test). Для иерархической кластериза-
ции был использован алгоритм UPGMA (Unweighted Pair 
Group Method with Arithmetic Mean). Окончательное оформле-
ние филогенетического древа проводилась на графическом 
редакторе FigTree (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree). 

На основе данных, полученных методом гель-элетрофореза 
для каждого VNTR-локуса, составлены таблица размеров 
продуктов амплификации и бинарная матрица.

Полученное филогенетическое древо, обработанное на 
графическом редакторе FigTree, приведено на рисунке.

Как видно из рисунка, все исследуемые штаммы чумного 
микроба из Мойынкумского, Кызылкумского, Прибалхашс- 
кого, Приаральско-Каракумского, Северо-Приаральского, 
Арыскум-Дарьялыктакырского и Илийского пустынных оча-
гов чумы (Среднеазиатский пустынный очаг, основной носи-
тель – большая песчанка) филогенетически наиболее близки 
к референтному штамму KIM10, являющемуся представите-
лем биовара Mediaevalis.

В результате анализа среди исследованных штаммов вы-
явлено 18 генотипов, из них 13 (72,2%) уникальных, т.е. не 
повторяющихся в выборке. Остальные 5 генотипов сформи-
ровали 5 кластеров, объединяющих 20 штаммов (60,6%) (от 2 
до 6 штаммов в кластере). Согласно данным анализа аллель-
ного полиморфизма (h) по 7 локусам (табл. 6) определена 
большая вариабельность: два локуса были абсолютно инва-
риабельны (h = 0), два локуса практически мономорфны 
(0 < h < 0,2), остальные 3 локуса отличались наибольшим по-
лиморфизмом (h > 0,5). Значение дискриминирующего ин-
декса Хантера–Гастона (HGDI) для всех 33 исследованных 
штаммов составило 0,934. 

Следует отметить, что данные, полученные в результате 
анализа MLVA-7, являются предварительными. Более точные 
данные будут получены при анализе всех 25 VNTR-локусов 
(MLVA-25), а также методами, направленными на выявление 
SNP.

Заключение

Таким образом, по фенотипическим свойствам было изу-
чено всего 1196 культур чумы, из них количество типичных 

Таблица 7. Список штаммов Y. pestis, использованных для 
генотипирования

Штаммы Источники

KIM10 Референтный штамм, 
биовар Medievalis

CO92, Y. pestis EV Референтный штамм, 
биовар Orientalis

Nepal516, Pestoides F Референтные штаммы, 
биовар Antiqua

MK_0001, MK_0002, MK_0003 Штаммы из Мойынкумского 
очага чумы 

KK_0004, KK_0005, KK_0006,  
KK_0007, KK_0008, KK_0009,  
KK_0010, KK_0011, KK_0012

Штаммы из Кызылкумского 
очага чумы 

PB_0013, PB_0014, PB_0015,  
PB_0025, PB_0016, PB_0017,  
PB_0018, PB_0019, PB_0020,  
PB_0021, PB_0022, PB_0023,  
PB_0024

Штаммы из Прибалхашского 
очага чумы 

PK_0026, PK_0027, PK_0028,  
PK_0029, PK_0030

Штаммы из Приаральско-
Каракумского очага чумы 

NP_0031 Штаммы из Северо-
Приаральского очага чумы 

AD_0032 Штаммы из Арыскумско-
Дарьялыктакырского очага чумы 

I_0033 Штаммы из Илийского очага чумы 

Таблица 8. VNTR-локусы, использованные для генотипирования штаммов Y. pestis

№ VNTR-локус Размер повтора
Праймеры

Прямой Обратный

1 yp0120ms01 18 CTAAGCACAATTGTTATGCTGAACC TACTGAATCTGCTTCATTGTTCAAA

2 yp1290ms04 17 CGCTGTTGAAGTTTTAGTGTAAGAA AAATGTAACCTGCCAAACGTG

3 yp2769ms06 60 AATTTTGCTCCCCAAATAGCAT TTTTCCCCATTAGCGAAATAAGTA

4 yp2916ms07 10 ATACCGCTACGATCAGCCTCTAT ATTTAATATTGATTTTGGGACTTGC

5 yp1335ms46 7 CAGGTTTTACGTTATTTTCTGAAGG CAGCATGAAGTATGACGGGTATATTA

6 yp4280ms62 9 TTTAGTCTTGATTAAGCTGCGTTTT ACGGAAGACAACCTTATTATTGATG

7 yp1580ms70 9 AAACCAACGGTTCATATTGAATAAA CTTCTTCCGCTATTTTCCTACAGA

Рисунок.  Филогенетическое дерево исследованных 33 штаммов 
Y. pestis.
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составило 1132 штамма (94,6%) нетипичных – 64 (5,7%). Из 
них из автономных очагов чумы с высокой эпизоотической 
активностью и частыми проявлениями эпидемических ослож-
нений типичных – 669 (92,4%), нетипичных – 55 (7,6%), к об-
щему числу всех штаммов доля нетипичных составила 4,6%. 
Результаты изучения штаммов из очагов с редкими проявле-
ниями (или отсутствием) эпидемических осложнений типич-
ных было 463 (98,0%), нетипичных – 9 (1,9 %), что к общему 
числу всех штаммов составило 0,7%.

В результате молекулярно-генетического анализа среди 
исследованных штаммов выявлено 18 генотипов, из них 13 
(72,2%) уникальных, т.е. не повторяющихся в выборке. 
Остальные 5 генотипов сформировали 5 кластеров, объеди-
няющих 20 штаммов (60,6%) (от 2 до 6 штаммов в кластере). 
Согласно данным анализа аллельного полиморфизма (h) по 
7 локусам (табл. 6) определена большая вариабельность: два 
локуса были абсолютно инвариабельны (h = 0), два локуса 
практически мономорфны (0 < h < 0,2), остальные 3 локуса 
отличались наибольшим полиморфизмом (h > 0,5). Значение 
дискриминирующего индекса Хантера–Гастона (HGDI) для 
всех 33 исследованных штаммов составило 0,934. 

По фенотипическим свойствам все штаммы являются ти-
пичными для пустынных природных очагов чумы Казахстана 
и филогенетически относятся к представителям биовара 
Mediaevalis.

Анализ результатов показал, что в автономных очагах 
чумы с высокой эпизоотической активностью и частыми про-
явлениями эпидемических осложнений на 8,3 раза больше 
штаммов, нетипичных по фенотипическим и молекулярно-
генетическим свойствам. Большинство нетипичных штаммов 
(75 шт.) были выделены из автономных очагов чумы с высо-
кой эпизоотической активностью и частыми проявлениями 
эпидемических осложнений, что составило 89,2% от общего 
числа атипичных штаммов. Полагаем, что появление штам-
мов в течение длительной эпизоотии чумы с измененными 
фенотипическими и генотипическими свойствами могут вы-
зывать затяжные формы инфекционного процесса.

Таким образом, при проведении эпидмониторинга и про-
филактических мероприятий в природных очагах чумы необ-
ходим дифферинцированно-комплексный подход с учетом 
локализации ядер энзоотий, к которым привязаны населен-
ные пункты, с высоким эпидемическим потенциалом и с уче-
том фенотипической изменчивости и генетической вариа-
бельности чумного микроба. Изменчивость возбудителя, в 
частности появление различных фенотипов в пределах одной 

популяции в течение длительной эпизоотии чумы, может 
иметь большое значение в длительном поддержании эпизоо-
тии с образованием ядер энзоотий, что способствует сохра-
нению возбудителя чумы в межэпизоотический период.
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