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Цель работы – исследование филогенетического положения штаммов Brucella abortus, выделенных на территории 
Российской Федерации, в структуре глобальной популяции вида. 
Материалы и методы. Выполнено wgSNP-типирование 297 штаммов B. abortus основных генетических линий бру-
целл из разных регионов мира, включая 68 штаммов, выделенных в Российской Федерации. Секвенирование ДНК 
проводили на платформе Ion GeneStudio S5 Plus (Life Technologies, США) при использовании набора для быстрой под-
готовки библиотек ДНК Ion Plus Fragment Library Kit (Life Technologies, США), по протоколу Ion 520™ & Ion 530™ Kit – 
Chef (Revision D.0). 
Результаты. На основе данных полногеномного секвенирования определено, что штаммы B. abortus, выделенные на 
территории Российской Федерации, принадлежат к двум генетическим линиям глобальной популяции вида: С, широко 
распространенной в странах Европы и Восточной Азии (субгенотипы С1, С2 и C4), и D, к которой относятся большин-
ство известных вакцинных штаммов B. abortus (субгенотип D4). В работе описаны наборы специфичных для каждого 
субгенотипа B. abortus SNP, которые могут служить основой для совершенствования методов внутривидовой диффе-
ренциации штаммов.
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Objective. Is to study the phylogenetic position of Brucella abortus strains isolated on the territory of the Russian Federation in 
the structure of the global population of the species. 
Materials and methods. wgSNP typing of 297 B. abortus strains of the main brucella genetic lines from different regions of the 
world, including 68 strains isolated in the Russian Federation, was performed. DNA sequencing was performed on the “Ion 
GeneStudio S5 Plus” platform (Life Technologies, USA) using the “Ion Plus Fragment Library Kit for rapid preparation of DNA 
libraries” (Life Technologies, USA), using the “Ion 520 ™ & Ion 530 ™ Kit – Chef” protocol (Revision D.0). 
Results. Based on genome-wide sequencing data, it was determined that B. abortus strains isolated on the territory of the 
Russian Federation belong to two genetic lines of the global population of the species: C, widespread in Europe and East Asia 
(subgenotypes C1, C2 and C4), and D, which includes most of the known vaccine strains of B. abortus (subgenotype D4). The 
work describes sets of SNPs specific for each subgenotype of B. abortus, which can serve as the basis for improving methods 
for intraspecific strain differentiation.
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В мире ежегодно регистрируется >500 тыс. случаев 
впервые выявленной бруцеллезной инфекции среди 

людей. До 70–80% заболеваемости бруцеллезом приходит-
ся на долю регионов развитого скотоводства Ближнего 
Востока, Средиземноморья, Африки, Юго-Восточной Азии, 
Южной и Центральной Америки. Особенно напряженная 
ситуация по бруцеллезу отмечается на территориях Восточ- 
ного Средиземноморья, Северной Африки, Центральной и 
Восточной Азии [1, 2].

Эпидемиологическая ситуация по бруцеллезу в России на 
протяжении последних лет не имеет стойкой тенденции к 
улучшению. В последние два года отмечается увеличение 
среднегодового количества случаев бруцеллеза до 450–600. 
На долю Северо-Кавказского, Южного и Сибирского феде-
ральных округов приходится >90% всей заболеваемости 
людей бруцеллезом в стране [3].

К наиболее значимым в эпидемиологическом отношении 
видам возбудителей бруцеллеза относится Brucella abortus, 
представители которого способны вызывать болезнь у раз-
личных млекопитающих, главным образом крупного рогато-
го скота (Bos taurus), яков (Bos grunniens), гайалов (Bos 
frontalis), бизонов (Bison spp.), водяных буйволов (Bubalus 
bubalis), африканских буйволов (Syncerus caffer), лосей 
(Cervus canadensis) и верблюдов (Camelus), с единичными 
случаями у лошадей (Equus). При этом бруцеллы не облада-
ют строгой специфичностью к основному хозяину и способ-
ны поражать эволюционно далеко стоящие виды животных. 
Как правило, инфекция передается человеку при прямом 
или косвенном контакте с больными бруцеллезом животны-
ми, употреблении в пищу сырых молочных и мясных продук-
тов, контаминированных бруцеллами [4].

С целью исследования структуры популяции, филогене-
тических отношений штаммов, выявления источника и путей 
распространения инфекции широко используются методы 
мультилокусного сиквенс-типирования (MLST) и мультило-
кусного анализа числа вариабельных тандемных повторов 
(MLVA) [5–9].

В 2016 г. на основе данных MLST A.M.Whatmore et al. 
предложили классификацию B. abortus, согласно которой 
представители вида подразделяются на 4 основные клады, 
соответствующие генетическим линиям А, В, С1 и С2 [10]. 
Штаммы B. abortus, выделенные в Кении и Мозамбике в 
1963 и 1988 гг., были отнесены к генетической линии А, в то 
время как другие африканские штаммы – к линии В. Штаммы 
из стран Ближнего Востока и Азии формировали широко 
распространенную в Евразии линию С1. Генетическая линия 
С2 включала основную часть изолятов из Северной и 
Южной Америки. 

В 2023 г. в ходе масштабного анализа одиночных нуклео-
тидных полиморфизмов в масштабе полного генома (wgSNP) 
1074 штаммов B. abortus известная классификация вида 
была дополнена отдельной мономорфной кладой D, соот-
ветствующей описанной ранее генетической линии С2 [11]. 

Метод MLVA менее эффективен для изучения эволюцион-
ных отношений и точного определения происхождения изо-
лятов, поскольку соответствующие локусы характеризуются 
относительно высокой частотой мутаций и проявления гомо-
плазии [12]. Тем не менее глобальный анализ структуры по-
пуляции B. abortus, основанный на MLVA, в целом подтверж-

дает выводы, сделанные ранее A.M.Whatmore с использова-
нием MLST [13].

В настоящей работе в качестве инструмента филогенети-
ческой реконструкции был выбран метод wgSNP, который 
является одним из самых эффективных и точных среди со-
временных инструментов исследования эволюционной исто-
рии и разнообразия патогенов [11].

Ранее с помощью wgSNP-типирования нами было уста-
новлено, что штаммы B. abortus, циркулирующие на терри-
тории России, относятся к широко распространенной в 
Евразии линии С1 и имеют общее происхождение от предка 
из Центральной Азии [14]. Единичные штаммы из регионов 
Сибири принадлежат к подгенотипам C1a и C1b. Предста- 
вители подгенотипа C1d – преимущественно штаммы, вы-
деленные на Северном Кавказе и в европейской части 
страны. Однако накопление новых данных о структуре гло-
бальной популяции возбудителя бруцеллеза и модерниза-
ция номенклатуры основных генетических линий вида обу-
словливают необходимость уточнения филогенетического 
положения штаммов B. abortus, выделенных на территории 
Российской Федерации. 

Целью данной работы было исследование филогенетиче-
ского положения штаммов B. abortus, выделенных на терри-
тории Российской Федерации, в структуре глобальной по-
пуляции вида.

Материалы и методы 

В работе использовали 68 штаммов B. abortus из коллек-
ции ФКУЗ «Ставропольский противочумный институт» 
Роспотребнадзора (дополнительный файл). 

Исследуемые штаммы можно условно разделить по месту 
выделения на три группы. Первая группа включает 56 штам-
мов, выделенных на Кавказе и Закавказье в период с 1959 
по 2021 г.: Ставропольский край (41 штамм), Карачаево-
Черкесская республика (8), Республика Чечня (2), Республика 
Калмыкия (2), Азербайджанская Республика (2) и Республика 
Северная Осетия и Алания (1). Все штаммы этой группы вы-
делены от животных, за исключением двух (С-484 и С-653), 
изолированных от больных людей. 

Вторая группа – 4 штамма из Центральной России, вы-
деленные в период с 2017 по 2018 г.: Липецкая область (3) и 
Самарская область (1). Объектами выделения являлись 
крупный рогатый скот и молоко коровы. 

Третья группа из 9 изолятов относится к территории 
Сибирского и Дальневосточного федеральных округов, пе-
риод выделения штаммов – 1945-1985 гг.: Иркутская об-
ласть (5), Новосибирская область (1), Республика Тыва (1), 
Республика Бурятия (1) и Хабаровский край (1). 

Все исследуемые штаммы B. abortus были охарактеризо-
ваны в соответствии с традиционной схемой фенотипирова-
ния [15]. Культуры имели типичные тинкториальные, морфо-
логические и культуральные свойства. Штаммы принадле-
жат к семейству Brucellaceae, роду Brucella, виду B. abortus. 
Определение видовой принадлежности и биовара бруцелл 
проводили с использованием традиционной схемы: изуче-
ние роста штаммов в атмосфере с избыточным содержани-
ем углекислоты и на средах, содержащих фуксин и тионин, 
оценка способности образования сероводорода и дезамино-
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вой активности, агглютинабельности моноспецифическими 
(A-, M-, R-) сыворотками, чувствительности к бруцеллезным 
бактериофагам Tb, Wb, Fi, Bk2.

В анализируемой выборке были выявлены представители 
первого (26 штаммов – 38,2%), третьего (32 штамма – 
47,1%), пятого (1 штамм – 1,5%) и шестого (1 штамм – 1,5%) 
биоваров. У 8 штаммов c использованием классической 
схемы дифференциации [16] достоверно определить биовар 
не удалось.

Бактерии культивировали на среде Альбими в течение 
48 ч при температуре 37°С, согласно МУК 3.1.7.3402-16 [16]. 
Обеззараживание проводили в соответствии с СанПиН 
3.3686-21 [17] и МУ 1.3.2569-09 [18]. 

Геномную ДНК выделяли из 0,5 мл обеззараженной ми-
кробной взвеси с использованием набора PureLink Genomic 
DNA Kits (Life Technologies, США).

Контроль качества образцов геномной ДНК осуществля-
ли методами спектрофотометрии, флуорометрии и электро-
фореза в агарозном геле. Оценку чистоты образцов прово-
дили с помощью спектрофотометра Nanodrop 2000С (Thermo 
Fisher Scientific, США), оценивая отношения значений OD260/
OD280 и OD260/OD230. Для определения концентрации ге-
номной ДНК использовали флуориметр Qubit 4.0 (Thermo 
Fisher Scientific, США) и набор реагентов Qubit dsDNA HS. 
Оценку длины фрагментов геномной ДНК проводили путем 
электрофореза 5 мкл образца в 1%-м агарозном геле. 
Образец геномной ДНК считали пригодным для дальнейшей 
работы при значениях OD260/OD280 1,8-2,0; OD260/OD230 
>2,0; концентрации >10 нг/мкл и длине фрагментов ДНК 
>3000 п.н. Подготовленные образцы ДНК хранили при -20°C 
до дальнейшего использования.

Подготовку ДНК библиотек коротких фрагментов прово-
дили по протоколу IonXpress™ Plusg DNA Fragment Library 
Preparation (Revision K.0) с использованием набора Ion Plus 
Fragment Library Kit. Секвенирование библиотек осущест-
вляли на секвенаторе Ion GeneStudio S5 Plus (Thermo Fisher 
Scientific, США) по протоколу Ion 520™ &Ion 530™ Kit – Chef 
(Revision D.0). 

Оценку качества полученных прочтений проводили с по-
мощью программы FastQC версии 0.11.3 [https://www.
bioinformatics.babraham.ac.uk/ projects/fastqc/]. В программе 
Trimmomatic версии 0.33 удаляли прочтения со средним зна-
чением качества Q < 20, а также длиной <50 нуклеотидов. 
Сборку геномных последовательностей выполняли с исполь-
зованием программного обеспечения GS DeNovo Assembler 
из программного пакета Newbler (V 3.0). Оценку качества 
сборки геномов проводили с помощью программы Quast 5.0 
[https://github.com/ablab/quast/releases]. В качестве рефе-
ренсной была выбрана геномная последовательность штам-
ма B. abortus 2308 (GenBank: GCA_000054005). Полученные 
геномные последовательности аннотировали в программе 
PROKKA [https://github.com/tseemann/prokka].

Для последующей филогенетической реконструкции из 
международной базы данных GenBank были получены все 
доступные на момент исследования геномные последова-
тельности штаммов B. abortus.

Подтверждение видовой принадлежности исследуемых 
штаммов бруцелл осуществляли на основе виртуальной по-
лимеразной цепной реакции (in silico ПЦР) по протоколу 

Bruce-Ladder [19] с каждой геномной последовательностью. 
В результате для последующего анализа из представленных 
в GenBank данных были отобраны 229 геномных последова-
тельностей.

Множественное выравнивание геномных последователь-
ностей проводили в Parsnp из программного пакета Harvest 
Suite (параметры -c -e -u -C 1000) [https://harvest.readthedocs.
io/en/latest/content/parsnp.html]. Обнаруженные SNP были из-
влечены в файл VCF с помощью Harvest Tools (версия 1.0). 
Для улучшения общего качества данных были удалены по-
зиции SNP с расстоянием <10 п.н., а также позиции, несу-
щие неопределенный нуклеотид («N»). Отредактированный 
файл использовался для компиляции файла FASTA. 
Визуализацию филогенетического дерева проводили в про-
грамме Interactive Tree Of Life (iTOL) v5 [20].

Результаты исследования и их обсуждение

Геномные последовательности 68 штаммов B. abortus, 
выделенных на территории России с 1945 по 2021 г., были 
определены методом высокопроизводительного секвениро-
вания с использованием платформы Ion GeneStudio S5 Plus. 
Данные секвенирования каждого штамма были собраны de 
novo в незавершенные геномные проекты. 

Среднее количество прочтений составило 1 647 371 на 
геном (от 1 267 889 до 2 945 072), что обеспечило среднее 
покрытие генома в 105,9 раза (от 101 до 205). Геномные 
сборки включали от 2 до 126 контигов, покрывающих от 98,5 
до 99,9% последовательности референсного генома 
(B. abortus 2308), N50 выборки – 301 690. Средний размер 
генома насчитывал 3 251 923 ± 18 000 п.н. Содержание GC 
варьировало в пределах 56,91–57,30% (среднее значение 
GC – 57,22%). 

В исследуемых геномах методами биоинформационного 
анализа было обнаружено от 2689 до 3355 кодирующих 
участков ДНК.

Множественное сопоставление секвенированных геном-
ных последовательностей и 229 геномов из международной 
базы данных GenBank с референсным образцом позволило 
выявить 13 872 SNP. Указанный набор SNP был использован 
для филогенетической реконструкции с использованием 
метода максимального правдоподобия.

Топология филогенетического дерева, построенного на 
основе wgSNP-анализа, согласуется с результатами преды-
дущих исследований [10, 11]. В структуре дерева выделены 4 
основные генетические линии (генотипа), обозначенные со-
гласно предложенной в 2023 г. классификации: А, B, C и D 
(рис. 1).

В ходе изучения корового генома определено 2604 SNP, 
специфичных для каждого из основных генотипов и подге-
нотипов B. abortus. Из них 1777 расположены на первой 
хромосоме, 827 – на второй (таблица). Процентное соотно-
шение специфичных SNP в кодирующих и некодирующих 
областях генома составило 89,35 и 10,65% соответственно.

Анализ филогенетического дерева позволил определить, 
что штаммы, выделенные на территории Российской 
Федерации, принадлежат к трем субгенотипам генетической 
линии С (С1, С2 и С4), а также к одному из субгенотипов 
линии D (D4).
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По результатам исследования генотип С включает четыре 
субгенотипа, обозначенных как C1-C4. Нами обнаружено 
103 SNP, специфичных для генетической линии С.

Субгенотип С1 включает штаммы, выделенные в России 
(I-25, Иркутск, 1958 и I-34, Хабаровск, 1958), Греции и 
Италии (107 специфичных SNP). Одной из возможных при-
чин выделения штаммов субгенотипа С1, распространенно-
го главным образом в странах Европы, на территории 
Сибири во второй половине ХХ века могла быть послевоен-
ная практика вынужденного переселения жителей сельской 
местности вместе с домашним скотом, в т.ч. в Красноярский 

край, Кемеровскую и Иркутскую области из Прибалтики, 
Западной Украины, а также с Кавказа.

К субгенотипу C2 отнесены штаммы, выделенные в стра-
нах Азии: Боливии, Индии, Бангладеш и Таиланде. Кроме 
того, субгенотип включает штаммы из Германии, Франции и 
Великобритании, а также 1 штамм из России (И-181, 
Новосибирск, 1982). Представители субгенотипа C2 отлича-
ются от других изученных штаммов выборки набором из 97 
SNP. Регистрация единственного штамма субгенотипа С2 в 
Сибири может быть ассоциирована с завозным случаем 
бруцеллеза. Однако для подтверждения наличия или отсут-

Рис. 1. Филогенетическое дерево на основе данных wgSNP штаммов Brucella abortus (полужирным шрифтом выделены штаммы, 
выделенные на территории Российской Федерации).
Fig. 1. Phylogenetic tree based on wgSNP data of Brucella abortus strains (the strains isolated on the territory of the Russian Federation 
are highlighted in bold).
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ствия циркуляции штаммов субгенотипа С2 в данном регио-
не необходимо исследование большего количества изоля-
тов. 

Субгенотип С3 представлен всего двумя штаммами, вы-
деленными в Уганде (65/157, 1965) и Ираке (67/93, 1967). 
Подгруппа характеризуется уникальным набором из 171 
SNP.

Наиболее представительный субгенотип C4 (рис. 2) вклю-
чает основную часть выборки штаммов, выделенных на 
территории нашей страны (n = 60). Штаммы из Грузии со-
ставили общую ветвь, имеющую высокую степень генетиче-
ского родства со штаммами из России. Отдельную подгруп-
пу сформировали штаммы из России, Египта, Испании, 
Италии и Португалии. 

Примечательно, что большинство исследованных штам-
мов (54 изолята), выделенных на юге европейской части 
России (Ставропольский край, Республика Калмыкия, 
Республика Чечня, Карачаево-Черкесская Республика и 
Республика Северная Осетия и Алания), вошли в общую 
подгруппу со штаммами из Китая и Монголии. Продолжи- 
тельный период времени, на протяжении которого выделя-
лись штаммы (с 1959 по 2021 г.), свидетельствует о постоян-
ной циркуляции штаммов на данной территории, что связано 
в первую очередь с интенсивной сельскохозяйственной дея-
тельностью. Для субгенотипа C4 выявлен набор из 75 спец-
ифичных SNP.

Генетическая линия D, которая в настоящее время счита-
ется глобально доминирующей [11], в данной работе вклю-
чает 6 субгенотипов (D1-D6). Специфичных SNP, позволяю-

щих дифференцировать штаммы указанной генетической 
линии от трех других, обнаружить не удалось.

Субгенотип D1 представлен единственным изолятом 
63/168, выделенным в Польше в 1963 г. Данный штамм ха-
рактеризуется 210 специфичными SNP.

Рис. 2. Фрагмент филогенетического дерева на основе данных wgSNP. Субгенотип С4 (полужирным шрифтом выделены штаммы, 
выделенные на территории Российской Федерации).
Fig. 2. A fragment of a phylogenetic tree based on wgSNP data. The C4 subgenotype (the strains isolated on the territory of the Russian 
Federation are highlighted in bold).

Таблица. Специфичные SNP-маркеры основных генетических 
линий и субгенотипов B. abortus
Table. Specific SNP markers of the main genetic lines and 
subgenotypes of B. abortus

№ Генотип / 
Genotype

Общее 
количество SNP / 

Total number of 
SNPs

Хромосома 1 / 
The first 

chromosome

Хромосома 2 / 
The second 
chromosome

1 А 1210 839 371

2 В 622 411 211

3 С1 107 68 39

4 С2 97 72 25

5 C3 171 114 57

6 C4 75 54 21

7 D1 211 144 67

8 D2 64 44 20

9 D3 23 14 9

10 D4 0 0 0

11 D5 1 1(G1198005A) 0

12 D6 23 16 7
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Субгенотип D2 представлен в основном изолятами из 
Италии, выделенными за последние 10 лет. Также в эту 
группу вошли штаммы из Китая (ВСВ034, 2000 и 104М, 
2013), Польши (63/59, 1963) и Испании (88/19, 1988). Для 
субгенотипа D2 описан набор из 60 специфичных SNP.

Штаммы субгенотипа D3 выделены на территории 
Северной и Южной Америки, Великобритании и Израиля в 
1980–1990-х гг. Штаммы группы D3 отличаются от всех дру-
гих штаммов выборки 23 специфичными SNP.

К субгенотипу D4 отнесены известные вакцинные штам-
мы и изоляты из США, Индии, Китая, Южной Кореи и 
Португалии, в т.ч. выбранный в качестве референсного B. 
abortus 2308, а также штаммы (209, 228, 234, 345, 373, 384), 
выделенные в Ставропольском крае в 1959, 1961 и 1971 гг. 
(рис. 3). Общим для данной группы российских штаммов 
является то, что они выделены от сельскохозяйственных 
животных в период масштабной противобруцеллезной оздо-
ровительной кампании в СССР, проводимой с 1930-х гг. на 
территории Северного Кавказа [21, 22]. 

В 1920-х гг., после получения иммуногенного и стабильно-
го штамма B. abortus 19 (Buck-19, B-19), вакцину на его осно-
ве начали активно испытывать в Англии, Германии, Дании, 
США и Аргентине, а позже в других странах, в т.ч. в СССР. 
Кроме штамма Buck-19, на неблагополучных по бруцеллезу 
территориях Советского Союза испытывали несколько штам-
мов бруцелл, потенциально пригодных в качестве вакцинных 
[23]. Главным недостатком вакцины на основе B. abortus 19 
является высокая агглютиногенность (способность вакцинно-
го препарата индуцировать синтез и длительную персистен-
цию антител, детектируемых серологическими агглютинаци-
онными реакциями). По этой причине иммунизированных 
животных длительное время не подвергали диагностическим 

исследованиям, что приводило к появлению в стадах бруцел-
лоносителей и способствовало дальнейшему распростране-
нию инфекции. В 1971 г. было принято решение о существен-
ном ограничении применения этой вакцины для иммунизации 
взрослого поголовья животных. 

Проведенный ретроспективный анализ позволяет сде-
лать вывод о высокой степени генетического сходства ука-
занных изолятов с вакцинными штаммами, используемыми 
для вакцинации скота, и, следовательно, предположить 
связь их появления с применением экспериментальных 
живых вакцинных препаратов против бруцеллеза. В пользу 
этого предположения свидетельствует факт того, что с 
1971 г. по настоящее время штаммы, принадлежащие субге-
нотипу D4, в Российской Федерации не выделялись.

Вместе с тем нельзя исключать вероятность завоза на 
территорию европейского юга СССР (в т.ч. Кавказского ре-
гиона) полевых штаммов бруцелл, имеющих общее фило-
генетическое происхождение с вакцинными штаммами, с 
больным бруцеллезом скотом, в середине XX века импорти-
руемым из стран Южной Америки (в основном Бразилия, 
Аргентина) и Европы (Португалия), с которыми в этот пери-
од были налажены тесные торгово-экономические отноше-
ния [24]. 

Субгенотип D5 представлен штаммами из Индии, США и 
Великобритании. В геноме представителей данной группы 
штаммов выявлена одна специфичная несинонимичная од-
нонуклеотидная замена, локализованная на первой хромо-
соме (G1198005A). Данный SNP расположен в промоторном 
участке гена, отвечающего за синтез белка наружной мем-
браны OmpA (BABS19_RS05845). 

Последняя подгруппа филогенетического дерева – субге-
нотип D6 – состоит преимущественно из штаммов, выделен-
ных в США, Северной Ирландии и Аргентине. При этом со-
став отдельных ветвей субгенотипа соответствует региону 
выделения изолятов. Для штаммов субгенотипа D6 обнару-
жено 23 специфичных SNP.

Заключение

Таким образом, на основе данных полногеномного секве-
нирования определено, что штаммы B. abortus, циркулирую-
щие на территории Российской Федерации, принадлежат 
главным образом к генетической линии С глобальной попу-
ляции вида, которая широко распространена в странах 
Европы и Восточной Азии. Основная часть исследованной 
выборки российских штаммов (79%), выделенных на юге 
европейской части России, принадлежит к субгенотипу C4. К 
этой же группе относятся штаммы из Китая и Монголии.

В ходе исследования впервые охарактеризованы wgSNP-
профили штаммов субгенотипа D4, изолированных на 
Северном Кавказе в 1959–1971 гг. в период масштабной 
противобруцеллезной оздоровительной кампании в СССР, в 
т.ч. с использованием живых противобруцеллезных вакцин. 
При высокой доли пораженности стада крупного рогатого 
скота бруцеллезной инфекцией, когда для локализации и 
ликвидация очага необходима была ротация всего поголо-
вья, практиковалось применение живых вакцин, в первую 
очередь на основе штамма B. abortus 19, а также других 
(B. abortus 104, 82, 75/79), для оздоровления поголовья 

Рис. 3. Фрагмент филогенетического дерева на основе данных 
wgSNP. Субгенотип D4 (полужирным шрифтом выделены штам-
мы, выделенные на территории Российской Федерации).
Fig. 3. A fragment of a phylogenetic tree based on wgSNP data. The 
D4 subgenotype (the strains isolated on the territory of the Russian 
Federation are highlighted in bold).
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путем «замещения» циркуляции полевого патогенного 
штамма на аттенуированный. Учитывая, что к генетической 
линии D относятся вакцинные штаммы B. abortus и их произ-
водные, можно предположить связь появления изученных 
штаммов субгенотипа D4 с применением эксперименталь-
ных живых вакцинных препаратов против бруцеллеза и ак-
тивным внедрением B. abortus 19 на территориях Советского 
Союза, неблагополучных по бруцеллезу. Также нельзя ис-
ключать завоз в СССР с импортируемым из-за рубежа ско-
том полевых штаммов B. abortus, имеющих общее филоге-
нетическое происхождение со штаммами бруцелл, которые 
использовались в первой половине и середине XX века в 
качестве производных для разработки кандидатных препа-
ратов живых противобруцеллезных вакцин (B. abortus 68, 
519, 70, 150 и др.).

В работе описаны наборы специфичных для каждого суб-
генотипа B. abortus SNP, которые могут служить основой для 
совершенствования методов внутривидовой дифференциа-
ции штаммов. 

Эффективность применения оптимизированного алгорит-
ма wgSNP-типирования неоднократно подтверждалась в 
ходе эпидемиологических расследований вспышек бруцел-
леза в 2021–2023 гг. в рамках деятельности Референс-
центра по мониторингу за возбудителем бруцеллеза. 
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