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В работе использованы данные о 146 штаммах Yersinia pseudotuberculosis, среди которых секвенированные нами, а 
также нуклеотидные последовательности возбудителей псевдотуберкулеза из NCBI. Было разработано программное 
обеспечение, выявляющее SNP в геномах штаммов Y. pseudotuberculosis. Филогенетический анализ 146 штаммов с 
известным местом выделения и серотипом проводили с помощью алгоритма MST. При использовании авторского 
программного обеспечения в геномах было выявлено 26 009 SNP, разделяющих 146 штаммов на 14 SNP-кластеров. 
Анализ кластеров показал, что их можно обозначить как «российские», «азиатские», «европейские» и «межконтинен-
тальные». «Азиатские» и «европейские» кластеры содержат штаммы, выделенные на территории стан Азии и Европы. 
В «межконтинентальные» кластеры включают штаммы, выделенные на различных континентах. Кластеры с большин-
ством российских штаммов можно отнести к «азиатским». Ряд штаммов из России обнаружены в «европейских» и 
«межконтинентальных» кластерах.
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The work used data from 146 strains of Yersinia pseudotuberculosis, including those that we have sequenced, as well as 
nucleotide sequences of pseudotuberculosis pathogens from NCBI. We developed software that identifies SNPs in the genomes 
of Y. pseudotuberculosis strains. Phylogenetic analysis of 146 strains with a known isolation site and serotype was performed 
using the MST algorithm. When using the author’s software, 26009 SNPs were identified in the genomes, dividing 146 strains 
into 14 SNP clusters. The analysis of the clusters showed that they can be designated as “Russian”, “Asian”, “European” and 
“intercontinental”. The “Asian” and “European” clusters contain strains isolated from the territories of Asia and Europe. The 
“Intercontinental” clusters include strains isolated on different continents. Clusters with the majority of Russian strains can be 
classified as “Asian”. A number of strains from Russia have been found in “European” and “intercontinental” clusters.
Key words: pathogen of pseudotuberculosis, Yersinia pseudotuberculosis, SNP, genotyping

For citation: Meloyan M.G., Vodopyanov A.S., Voskresenskaya E.A., Trukhachev A.L. Genotyping of pseudotuberculosis strains isolated in the Russian 
Federation using SNP markers. Bacteriology. 2026; 11(1): 85–91. (In Russian). DOI: 10.20953/2500-1027-2026-1-85-91

Для корреспонденции:

Мелоян Мисак Геворгович, научный сотрудник лаборатории природно-
очаговых и зоонозных инфекций ФКУЗ «Ростовский-на-Дону противочумной 
институт» Роспотребнадзора

Адрес: 344002, Ростов-на-Дону, ул. М.Горького, 117/40
E-mail: meloyan_mg@antiplague.ru
ORCID: 0000-0001-7268-9298

Статья поступила 20.08.2025, принята к печати 30.03.2026

For correspondence:

Misak G. Meloyan, Researcher at the Laboratory of Natural Focal and Zoonotic 
Infections of the Rostov-on-Don Anti-Plague Institute of Rospotrebnadzor

Address: 117/40 M.Gorky str., Rostov-on-Don, 344002, Russian Federation
E-mail: meloyan_mg@antiplague.ru
ORCID: 0000-0001-7268-9298

The article was received 20.08.2025, accepted for publication 30.03.2026



86

М.Г.Мелоян и др. / Бактериология, 2026, т. 11, №1, с. 85–91

M.G.Meloyan et al. / Bacteriology, 2026, volume 11, No 1, p. 85–91

П севдотуберкулез является природно-очаговым инфек-
ционным заболеванием, которое регистрируется в 

различных климатических зонах мира. В настоящее время 
псевдотуберкулез в России составляет 1,77% от общего 
числа природно-очаговых инфекций. В 2024 г. показатель 
заболеваемости псевдотуберкулезом в среднем по стране 
был 0,26 на 100 тыс. населения. Вместе с тем на территории 
России в течение многих лет сохраняется выраженная вари-
абельность интенсивности эпидемического процесса этого 
заболевания. Псевдотуберкулезом в 2024 г. переболело 
375  человек (в 2023 г.  – 318 человек) в 35 субъектах 
Российской Федерации [1]. Эти данные говорят о том, что 
для лабораторной службы задача систематического монито-
ринга псевдотуберкулеза остается актуальной. Одним из 
этапов изучения выделенных штаммов возбудителя псевдо-
туберкулеза (Yersinia pseudotuberculosis) является их геноти-
пирование и определение генетического разнообразия 
штаммов, выделенных на той или иной территории. Одним 
из возможных методов генотипирования, редко используе-
мым в настоящее время, является SNP-анализ (single 
nucleotide polymorphism – полиморфизм единичного нуклео-
тида). В работе Zhgenti et al. проведен анализ 12 штаммов 
возбудителя псевдотуберкулеза, выделенных в Грузии, с 
помощью 10 340 SNP [2]. Анализ SNP позволил авторам раз-
делить штаммы на 3 кластера с незначительной корреляци-
ей по географическим регионам. Внутри группы штаммы 
отличались друг от друга максимум на один SNP. Еще одна 
работа по SNP-типированию была проведена с целью выяв-
ления генетических связей клинических и природных штам-
мов Y. pseudotuberculosis, выделенных во Франции [3]. В 
анализе использовали штаммы, выделенные из различных 
мест в различное время, в т.ч. и штаммы первой эпидемиче-
ской вспышки во Франции 2020 г. Авторы проводили срав-
нение данных, полученных при анализе геномов методами 
cgMLST и cgSNP, и установили, что оба метода имеют высо-
кий дискриминационный потенциал и могут использоваться 
для оценки генетического разнообразия исследуемых штам-
мов возбудителя псевдотуберкулеза. Причем анализ резуль-
татов двух методов показал, что они по-разному дифферен-
цируют штаммы из одной вспышки, что, по нашему мнению, 
свидетельствует о необходимости использования различ-
ных методов одновременно. Нами ранее проводилась вну-
тривидовая генетическая дифференциация российских 
штаммов возбудителя псевдотуберкулеза, выделенных из 
клинического материала и из внешней среды с помощью 
методов INDEL-типирования [4] и MLST [5]. Всего было про-
анализировано >300 штаммов Y. pseudotuberculosis, выде-
ленных в различных странах, и показано, что все исследо-
ванные штаммы с помощью INDEL-типирования разделяют-
ся на 30 генетических групп. Среди российских обнаружены 
1, 2, 3, 4, 5, 9-й INDEL-типы штаммов Y. pseudotuberculosis. 
Анализ генотипов, полученных при MLST, показал, что в 
России циркулируют штаммы 2, 9, 19, 26, 32, 42, 43-го 
ST-типов, из них штаммы ST-типов 26 и 32 встречаются 
только на территории России. Несмотря на редкое использо-
вание SNP в качестве маркеров генотипирования, высокую 
дискриминационную способность такого подхода и возмож-
ность его применения в исследованиях отрицать невозмож-
но. Целью настоящей работы стало генотипирование штам-

мов Y. pseudotuberculosis, выделенных в России и за рубе-
жом, с помощью SNP-анализа.

Материалы и методы

В работе использованы данные полногеномного секвени-
рования 62 штаммов Y. pseudotuberculosis, полученные на 
платформе MiSeq Illumina во ФКУЗ «Ростовский-на-Дону 
противочумный институт» Роспотребнадзора, а также в 
Санкт-Петербургском институте эпидемиологии и микробио-
логии им. Пастера и ФКУЗ «Иркутский научно-исследова-
тельский противочумный институт» Роспотребнадзора. 
Кроме того, в анализ включены последовательности возбу-
дителя псевдотуберкулеза, доступные в базе данных NCBI. 
Для исследования были отобраны геномы возбудителя псев-
дотуберкулеза, данные о которых содержали информацию о 
месте выделения. Нуклеотидные последовательности штам-
мов, выделенных из внешней среды, от животных и из кли-
нического материала из различных регионов нашей страны, 
были получены после полногеномного секвенирования. 
Таким образом, в исследование вошли последовательности 
146 штаммов Y. pseudotuberculosis.

Для поиска SNP на языках программирования Java и 
Microsoft Visual Basic for Application было разработано автор-
ское программное обеспечение. Филогенетический анализ 
проводили с помощью алгоритма по построению минималь-
ного остовного дерева (Minimum Spanning Tree/MST) с 
использованием модуля minimum_spanning_tree из пакета 
scipy [6]. Разбиение на кластеры проводили с помощью 
модуля connected_components из пакета scipy [6]. С целью 
визуализации дендрограммы использовали пакет Graphviz 
[7]. Для визуальной обводки кластеров использовали модуль 
ConvexHull из пакета scipy [6]. В целях визуализации распре-
деления штаммов по геногруппам в зависимости от места 
выделения по кластерам использовали диаграмму Санкея.

Результаты исследования

С целью проведения анализа нами было разработано 
программное обеспечение, выявляющее SNP в полногеном-
ных последовательностях штаммов Y. pseudotuberculosis. В 
ходе исследовании было выявлено 26  009 SNP. 
Последовательности с минимальными отличиями объединя-
лись в один кластер. По итогам генотипирования 146 после-
довательностей были разделены на 14 SNP-кластеров. 
Также были штаммы, которые не образовали отдельных 
кластеров. Однако чаще всего такие единичные штаммы 
располагались в области тех кластеров, с которыми были 
выделены в одной географической зоне (рис. 1).

Часть российских изолятов попала в кластеры, где пре- 
имущественно представлены штаммы из европейских стран. 
Кластеры №№ 3, 5 и 7 имели в своем составе по одному 
российскому штамму (рис. 2). Штамм 715 из кластера №7 
был выделен в Великом Новгороде и находился в одном 
кластере с изолятами из Германии, Франции и Финляндии. 
Штаммы данного кластера имели одинаковый серотип O:1a, 
но были выделены в различных географических зонах. 
Возможно, произошел занос возбудителя псевдотуберкуле-
за из европейских стран. Изолят 360, выделенный в Санкт-
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Рис. 1. Минимальное остовное дерево, построенное на основе wgSNP. Арабскими цифрами обозначены номера кластеров, рим-
скими – области дерева, содержащие российские изоляты. 
Fig. 1. Minimum spanning tree constructed using wgSNP. Arabic numerals indicate cluster numbers. Roman numerals indicate tree regions 
containing Russian isolates.
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Петербурге, находился в кластере №5, в который входили 
штаммы из Германии, а также по одному штамму из 
Франции, Великобритании, Новой Зеландии и Канады. 
Штаммы из Франции и Великобритании, PB1_+ 1 и 

FDAARGOS_582, относились к серотипу O:1b, тогда как рос-
сийский и канадский штаммы – к O:1a. В кластере №3 поми-
мо российского штамма 525 присутствовали изоляты из 
Германии, Италии, Турции и Японии. Как в случае с класте-
ром №7 в №3, практически все штаммы имели один серо-
тип – O:1a.

Как уже отмечалось, в кластерах №№ 3, 5 и 7 возбуди-
тель псевдотуберкулеза выделен в географических зонах 
различных континентов. Мы предполагаем, что такое рас-
пределение можно объяснить заносом возбудителя. Так, 
например, в кластере №3 можно предположить занос воз-
будителя псевдотуберкулеза из США в европейские страны, 
станцию Зима в России и Японию. Говоря о кластере №5, 
нельзя не обратить внимания на присутствие штаммов из 
Новой Зеландии и Канады. Мы предполагаем, что в Канаду, 
Новую Зеландию и Россию были занесены клоны возбудите-
ля псевдотуберкулеза, поскольку все-таки большинство изо-
лятов этого кластера были обнаружены в европейских стра-
нах. Штаммы кластера №7 имели один серотип, что позво-

Рис. 2. Состав штаммов в кластерах №№ 3, 5, 7.
Fig. 2. Strains in clusters No 3, 5, 7.

Рис. 3. Штаммы в кластере №8.
Fig. 3. Strains in cluster No 8.

Рис. 4. Штаммы кластера №6.
Fig. 4. Strains of cluster No 6.

Рис. 5. Штаммы кластера №13 и ряд единичных штаммов.
Fig. 5. Strains of cluster No 13 and a number of individual strains.

Рис. 6. Состав штаммов в кластерах №1 и №2.
Fig. 6. Strains in clusters No 1 and 2.
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ляет предполагать занос возбудителя псевдотуберкулеза в 
Россию из европейских стран. Кластеры №№ 3, 5 и 7 были 
обозначены нами как «европейские», по причине нахожде-
ния в них штаммов, выделенных преимущественно в евро-
пейских странах. 

Кластер №8 помимо штаммов из Европы и Австралии 
содержит 2 штамма из России (B-7194 и B-7195) (рис. 3). Все 
штаммы кластера №8 относились к серотипу O:1b. На мини-
мальном остовном дереве между кластерами №8 и №12 
расположен единичный штамм 1212, который был выделен 
на территории Хмельницкой области, Украина. Это позволя-
ет нам предполагать, что данный штамм филогенетически 
ближе к европейским. 

Кластер №6 включал штаммы, выделенные в США, 
Южной Африке, Германии и Аргентине, а также 5 штаммов 
из России (рис. 4). Российские штаммы B-6796, B-6863, 
B-6864, B-6865, B-6866 были выделены на территориях 
Ставропольского края и Ленинградской области. Эти штам-
мы относились к серотипу O:3, как и остальные штаммы 
данного кластера. Кластер №6 был обозначен нами «меж-
континентальным», так как штаммы входящие в него были 
изолированы на различных континентах. 

В кластер №13 вошли всего два штамма (рис. 5). Штамм 
IP33250 из России не вошел в кластер. Однако стоит отме-
тить, что он относился к серогруппе O:3, как и штаммы 
OK5586, 17850, которые были изолированы в Японии и 
Германии соответственно. Что касается российского штам-
ма, который не вошел в кластер №13, то нет точных данных, 
в какой части России он был изолирован. Также можно 
отметить, что большинство единичных штаммов в области 
вокруг кластера №13 выделены в азиатских странах. Исходя 
из этого, он был обозначен нами как «азиатский».

Также были сформированы кластеры, содержащие преи-
мущественно российские штаммы, поэтому кластеры №1 и 
№2 были обозначены нами как «российские» (рис. 6). 
Российские штаммы, составляющие данные кластеры, были 
выделены во время вспышек в различных городах России: 
Владивосток, Зима, Томск, Красноярск, Санкт-Петербург, 
Новый Уренгой. Также в кластере №1 присутствует штамм 
1193 из Украины, выделенный в Хмельницкой области. 
Примечательно, что штаммы, выделенные на Украине, при 
использовании INDEL-типирования и MLST разделялись по 
такому же принципу [4, 5]. Штамм 1193 группировался вме-
сте с российскими штаммами, а штамм 1212 – с европейски-
ми. Вероятно, изолят 1212 был занесен на Украину из евро-
пейских стран, тогда как изолят 1193 является штаммом 
«азиатского» типа и попал в Хмельницкую область из 
России. Также обращает на себя внимание то, что изолят 
1231 не вошел в кластер, однако тоже выделен в России. 
Возможно, это связано с тем, что все штаммы кластера №1 
относятся к серотипу O:1b, тогда как штамм 1231 – к O:4b. 

Близкие по генотипу российские штаммы также были 
объединены в кластер №2. В него вошли штаммы, выделен-
ные преимущественно на станции Зима, и имели серотип 
O:1b (рис. 6).

Таким образом, можно говорить об определенной тенден-
ции по объединению штаммов в один кластер в зависимости 
от географии их выделения. Выявлено, что кластеры №1 и 
№2 содержат только штаммы из России, поэтому были обо-

значены нами как «российские». Ближе всего к «россий-
ским» кластерам расположен «азиатский» кластер №13. 
Следует отметить, что изоляты в составе кластеров №1 и 
№2 были выделены в Сибири и на Дальнем Востоке. Также 
стоит обратить внимание на кластер №14, который пред-
ставлен двумя штаммами, выделенными в Японии. 
Расположение «российских» кластеров относительно №13 и 
№14 говорит о том, что они имеют тесную связь с «азиатски-
ми». Таким образом, можно сказать, что «российские» кла-
стеры являются частью «азиатских». «Европейские» класте-
ры – №№ 3, 5, 7, 8, 9, 11, 12. В них, помимо европейских и 
российских штаммов, присутствуют изоляты, выделенные 
на других континентах. Следует отметить, что российские 
штаммы, входящие в «европейские» кластеры, преимуще-
ственно были изолированы в европейской части России. 
Также стоит выделить «межконтинентальные» кластеры 
№№ 4, 6 и 10. На минимальном остовном дереве они зани-
мают промежуточное положение. Примечательно, что раз-
деление штаммов псевдотуберкулеза примерно по такому 
же принципу было получено в работах по генотипированию 
с применением маркеров в CRISPR-CAS-системах [8, 9].

При анализе всех SNP в последовательностях можно про-
следить, что российские штаммы попадают в основном в 
кластеры №№ 1, 2, 6, причем преимущественно они принад-
лежат к серотипу O:1b (рис. 7). 

Рис. 7. Схема распределения, выделенных штаммов Y. 
pseudotuberculosis в различных странах по кластерам, постро-
енная с помощью диаграммы Санкея.
Fig. 7. Distribution diagram of isolated Y. pseudotuberculosis 
strains in different countries by clusters, constructed using the 
Sankey diagram.
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Кроме того, можно проследить корреляцию между геноти-
пами и серотипами штаммов. В кластерах №1 и №2 все 
штаммы принадлежат к серотипу O:1b, в кластерах №5 и 
№6 – к серотипу O:1a, а в кластере №4 – к серотипу O:3. В 
ряде «европейских» и «российских» кластеров штаммы 
часто группировались по принципу принадлежности к одно-
му серотипу, хотя и встречались кластеры, где штаммы при-
надлежат к разным серотипам, как, например, №7 и №9.

Можно констатировать, что в природных очагах псевдоту-
беркулеза на территории России выделяются штаммы трех 
типов: «азиатские», «европейские» и «межконтиненталь-
ные», имеющие в большинстве случаев характерные для 
них серотипы. Вместе с тем ряд штаммов из России были 
обнаружены в «европейских» и «межконтинентальных» кла-
стерах, что может говорить о заносе штаммов из Европы на 
территорию России. Штаммы из России в кластере №4, 
могут считаться штаммами «межконтинентальными». 
Российские изоляты, которые были распределены при гено-
типировании с помощью wgSNP в кластеры №№ 3, 5–8, 
принадлежат к штаммам «европейского» типа и имеют 
большее генетическое разнообразие, судя по широкому 
представительству в различных кластерах, хотя в количе-
ственном отношении их выделяется значительно меньше на 
территории России.

Заключение

Таким образом, SNP-анализ данных полногеномного сек-
венирования штаммов Y. pseudotuberculosis, выделенных в 
России и за рубежом, показал возможность с его помощью 
подробно изучать генетическое разнообразие популяций, 
связанных с географическим расположение очагов инфек-
ции. Филогенетическое исследование с помощью wgSNP-
маркеров позволяет эффективно, с большим дискриминиру-
ющим потенциалом, выявлять родственные генетические 
связи штаммов, выделенных на различных территориях.
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Н о в о с т и  н а у к и

Переносной прибор обеспечивает быстрое обнаружение патогенов 
в полевых условиях 

Тестирование на основе нуклеиновых кислот стало ведущим методом 
быстрого обнаружения микробов. В отличие от полимеразной цепной реак-
ции (ПЦР), циклическое усиление нуклеиновой кислоты при изотермиче-
ских условиях (LAMP) – это простой метод усиления нуклеиновой кислоты, 
где реакцию можно проводить при постоянной температуре, а результаты 
получать в колориметрическом формате. Прозрачная водяная баня являет-
ся желательным инструментом для проведения нагревания и наблюдения 
визуальных результатов. Однако существующие методы нагрева воды 
неудобны для загрузки и выгрузки образцов для тестирования. В этой рабо-
те мы разработали переносную водяную баню – изотермический нагрева-
тель, сокращенно IsoHeat, предназначенный для выполнения реакций 
LAMP. Используя технологии 3D-печати и лазерной резки, мы изготовили 
различные детали и механически собрали устройство. Пользователи могут 
начать нагрев, нажав кнопку  «Старт» на экране после ввода целевой температуры. Затем устройство нагревает воду и 
поддерживает целевую температуру с помощью системы управления на основе алгоритма PID. Мы демонстрируем, что 
IsoHeat может работать при температурах окружающей среды от 5 до 33°C, и он может проводить реакции LAMP как в жид-
кой форме, так и в устройствах на бумажной основе. IsoHeat более эффективен и удобен в использовании, чем коммерчески 
доступное погружное нагревательное устройство, которое часто используется для проведения реакций LAMP. Этот вновь 
разработанный прибор будет полезен для удобного обнаружения патогенов на месте (например, в точке оказания медицин-
ской помощи для человека, на фермах для применения к растениям и животным, и на производственных предприятиях для 
обеспечения безопасности пищевых продуктов).
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