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цель работы – проведение молекулярно-генетического типирования штаммов и изолятов нуклеиновых кислот 
возбудителей природно-очаговых инфекций бактериальной и вирусной этиологии, накопление данных о генетиче-
ских особенностях региональных штаммов, циркулирующих на территории ставропольского края. материалы 
и методы. для изучения генетического спектра возбудителей природно-очаговых инфекций проводили анализ 
штаммов и изолятов нуклеиновых кислот возбудителей, выявленных в образцах полевого и клинического мате-
риала. индикацию возбудителей природно-очаговых инфекций в образцах осуществляли методом пцр. для гене-
тического типирования штаммов и изолятов днк/рнк возбудителей природно-очаговых инфекций использовали 
методы MLVA-типирования и секвенирования участков генома с последующим филогенетическим анализом. 
анализ территориального распространения генетических вариантов возбудителей природно-очаговых инфекций 
и построение карт выполняли в программном обеспечении ArcGIS 10.1. результаты и выводы. выполнены: 
MLVA-25 типирование 20 штаммов Francisella tularensis; MLVA-10 типирование 4 изолятов Coxiella burnetii; ви-
довая идентификация 20 изолятов днк Rickettsia sp.; субвидовое типирование 40 рнк-изолятов вируса ккгл и 8 
рнк-изолятов хантавирусов, циркулировавших на территории ставропольского края в 2016–2017 гг. изученные 
штаммы F. tularensis принадлежат к восьми MLVA генотипам, в основном приуроченным к определенным тер-
риториям. изоляты C. burnetii обладают идентичным MLVA-типом. выявлены риккетсии, относящиеся к 5 ви-
дам: R. massiliae R. raoultii, R. sibirica, R. aeschlimannii, R. slovaca, рнк-изоляты хантавируса генотипа «тула», 
варианты вируса ккгл генотипов «европа-1» и «европа-3». полученные данные могут быть использованы при 
эпидемиологическом анализе возможных случаев инфекционных болезней для определения источника и путей 
распространения инфекции.
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Abstract. Objective of the study was genetic typing of the strains and nucleic acid isolates of causative agents of 
natural focal infections, both bacterial and viral etiology, accumulation of data on genetic features of regional strains cir-
culating in the Stavropol Territory. Material and methods. To study the genetic spectrum of causative agents of natural-
focal infections, analysis of the strains and nucleic acids isolates detected in the samples of field and clinical material 
was carried out. Indication of causative agents of natural focal infections in the samples was carried out by PCR. For 
genetic typing of the strains and DNA/RNA isolates of natural focal infections agents, MLVA and sequencing of genome 
regions with subsequent phylogenetic analysis were used. The analysis of territorial distribution of the causative agent 
genetic variants and mapping was performed in ArcGIS 10.1. Results and conclusions. MLVA-25 typing of 20 strains of 
Francisella. tularensis, MLVA-10 typing of 4 Coxiella burnetii isolates, species identification of 20 isolates of Rickettsia 
sp., sub-species genetic typing of 40 RNA isolates of CCHF virus and 8 RNA isolates of hantaviruses circulating in the 
Stavropol Territory in 2016–2017 were performed. The studied strains of F. tularensis belong to eight MLVA genotypes. 
They are mainly confined to specific areas. The isolates of C. burnetii have the same MLVA type. Rickettsia, belonging 
to 5 species: R. massiliae R. raoultii, R. sibirica, R. aeschlimannii, R. slovaca, RNA-isolates of hantavirus of the «Tula» 
genotype and variants of the CCHF virus of the Europe-1 and Europe-3 genotypes were identified. The obtained data can 
be used in the epidemiological investigation of possible cases of infectious diseases to determine the source and pathways 
of infection.
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ставропольский край (ск) – крупнейший рекре-
ационный регион российской Федерации. близость 
к ближнему востоку и активные связи со странами 
этого региона обуславливают необходимость посто-
янной настороженности в плане заноса возбудите-
лей опасных инфекций. в то же время, ск является 
эндемичным регионом по ряду природно-очаговых 
инфекций (пои) бактериальной и вирусной этио-
логии. на территории ск установлена циркуляция 
Francisella tularensis, Coxiella burnetii, Borrelia burg-
dorferii s.l., Anaplasma phagocytophillum, Ehrlichia sp., 
вируса крымской-конго геморрагической лихорадки 
(ккгл), хантавирусов. в ск ежегодно регистрирует-
ся заболеваемость пои, наибольшую актуальность 
из которых представляют туляремия, крымская ге-
моррагическая лихорадка (кгл) и иксодовый клеще-
вой боррелиоз (икб). в 2016 г. зарегистрирован 41 
случай заболевания лихорадкой ку [1, 2]. 

для проведения эффективного эпидемиологиче-
ского мониторинга возбудителей пои, прогнозиро-
вания возможных осложнений эпидемиологической 
обстановки и повышения эффективности профи-
лактических и противоэпидемических мероприя-
тий важна информация о биологических свойствах 
штаммов возбудителей и особенностях их террито-
риального распространения.

Широкое практическое применение для иден-
тификации микроорганизмов получили методы 
молекулярно-генетического анализа. для большин-
ства возбудителей инфекционных болезней бактери-
альной и вирусной природы разработаны технологии 
генетического типирования, обладающие различной 
дискриминирующей способностью и алгоритма-
ми интерпретации результатов: пцр-типирование 
(PCR-RFLP, MLVA), сиквенс-типирование (MLST, 
секвенирование фрагментов генов), полногеномное 
секвенирование. использование методов генетиче-
ской идентификации возбудителей для эпидемиоло-
гического анализа ограничено рядом условий, в т.ч. 
наличием в открытом доступе баз данных, содержа-
щих, наряду со сведениями о мировом генетическом 
разнообразии возбудителей, информацию о генети-
ческих особенностях штаммов, циркулирующих в 
отдельных регионах. создание баз данных, содер-
жащих сведения о генетических особенностях, био-
логических свойствах, месте и времени выделения 
региональных штаммов является основой для осу-
ществления молекулярно-эпидемиологического мо-
ниторинга возбудителей инфекционных болезней, в 
т.ч. для анализа ситуации в режиме «реального вре-
мени» при возникновении вспышки инфекционного 
заболевания. 

проведение генетического мониторинга попу-
ляций возбудителей на территории ск актуально, в 
первую очередь, для патогенов, способных вызывать 
тяжелые формы заболеваний и приводить к массо-
вым вспышкам инфекционных болезней, к которым 
относятся возбудителей особо опасных и природно-
очаговых инфекций.

цель работы – проведение субвидового генети-
ческого типирования штаммов и изолятов нуклеино-
вых кислот (нк) возбудителей пои бактериальной 
и вирусной этиологии, накопление данных о генети-
ческих особенностях региональных штаммов, цир-
кулирующих на территории ск. 

материалы и методы

для изучения генетического спектра возбуди-
телей пои бактериальной и вирусной этиологии, 
циркулировавших на территории ск в 2016–2017 гг., 
проводили молекулярно генетический анализ штам-
мов и анализ изолятов нк возбудителей, выявленных 
в образцах полевого и клинического материала. 

Штаммы микроорганизмов. в работе исполь-
зовано 20 штаммов F. tularensis holarctica биовар II, 
ery, выделенных из проб воды (14 штаммов), от гры-
зунов (5 штаммов) и пробы сена (1 штамм), собран-
ных на территории ск в феврале–апреле 2017 г. 

Клинический материал. исследовано 186 проб 
клинического материала (плазма крови) от лихора-
дящих больных в ск в 2016 г., полученных из Фбуз 
«центр гигиены и эпидемиологии в ставропольском 
крае». 

Полевой материал. исследовано 824 пула 
(10241 экземпляр) иксодовых клещей, относящихся 
к видам: Boophilus annulatus – 6 (36), Dermacentor 
marginatus – 72 (498), D. reticulatus – 64 (474), 
D. niveus – 17 (59), Heamaphysalis punctata – 34 
(190), H. inermis – 6 (93), Hyalomma marginatum – 
293 (6020), H. scupence – 80 (697), Ixodes ricinus – 
49 (399), I. redikorzevi – 13 (93), Riphicephalus ros-
sicus – 33 (314), R. sanguineus – 12 (55), R. bursa – 1 
(3), R. turanicus – 144 (1310), а также 418 проб лег-
кого грызунов и мелких млекопитающих, относя-
щихся к видам: Crocidura leucodon (16), Crocidura 
suaveolens (18), Sorex volnuchini (2), Sorex satunini 
(8), Mus musculus (76), Ароdemus fulvipectus (16), 
Apodemus uralensis (194), Apodemus fulvipectus (5), 
Apodemus agrarius (11), Arvicola amphibius (1), 
Microtus socialis (11), Microtus arvalis (49), Cricetulus 
migratorius (8), Cricetus cricetus (2), Mesocricetus 
raddei (1). пробы полевого материала собраны в 
апреле–сентябре 2016 г. при проведении эпизоото-
логического обследования территории 15 админи-
стративных районов ск.

Индикация НК возбудителей ПОИ. пулы иксо-
довых клещей и пробы крови от лихорадящих боль-
ных исследовали методом пцр на наличие рнк виру-
са ккгл, днк C. burnettii и риккетсий группы клеще-
вых пятнистых лихорадок, с использованием наборов 
реагентов «амплисенс® CCHFV-FL», «амплисенс® 
риккетсии группы кпл-FL», «амплисенс® Coxiella 
burnetii-FL» (Фбун цнииэ роспотребнадзора, 
москва, россия). пробы легкого грызунов и мел-
ких млекопитающих исследовали методом пцр на 
наличие рнк хантавирусов в соответствии с ранее 
описанной методикой [3]. экстракцию рнк/днк из 
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образцов клинического и полевого материала произ-
водили с помощью наборов реагентов «рибо-преп» 
(Фбун цнииэ роспотребнадзора, москва, россия), 
получение комплементарной днк – с помощью на-
бора реагентов «реверта-L-100» (Фбун цнииэ 
роспотребнадзора, москва, россия).

Генетическое типирование штаммов/изо-
лятов НК возбудителей ПОИ. MLVA-типирование 
F. tularensis проводили на основании анализа 25 локу-
сов, по методу, предложенному Johansson, 2004 г. [4]. 

генетическое типирование штаммов C. burnetii 
выполняли методом MLVA на основании анализа 10 
минисателлитных локусов [5]. точный размер ампли-
фицированных VNTR локусов определяли с исполь-
зованием метода капиллярного секвенирования. 

идентификацию изолятов Rickettsia sp. прово-
дили на основании анализа нуклеотидных последо-
вательностей фрагментов 4 генов (atpA, dnaK, gltA, 
ompB) [4].

генетическую идентификацию вируса ккгл вы-
полняли на основании анализа нуклеотидной после-
довательности трех участков генома вируса: фрагмен-
тов кодирующей области S, м и L сегментов размером 
537 п.н., 435 п.н. и 437 п.н. соответственно [6]. 

для генотипирования рнк-изолятов хантави-
русов использовали метод прямого секвенирования 
фрагмента L-сегмента генома вируса размером 347 
п.н. с последующим филогенетическим анализом [3]. 

секвенирование нуклеотидных последователь-
ностей пцр фрагментов генома вирусов, риккетсий, 
а также VNTR локусов проводили на генетическом 
анализаторе «ABI 3130 Genetic Analyser» (Applied 
Biosystems, сШа) с набором реагентов «Big Dye 
Terminator Kit v.3.1».

биоинформационный анализ результатов MLVA 
типирования F. tularensis и C. burnetii выполняли 
в программе Start 2, для сравнения использовали 
MLVA-профили, полученные из международной 
базы данных MLVAbank [7]. 

построение филогенетических деревьев на 
основе нуклеотидных последовательностей фраг-
ментов генома вируса ккгл и хантавирусов осу-
ществляли в программе Mega 5.05. с применением 
метода Neighboor joining по алгоритму Kimura-2. 

Анализ территориального распространения 
генетических вариантов. привязка координат то-
чек сбора полевого материала и предполагаемых 
мест заражения больных, к топографической карте 
ставропольского края и построение карт выполнено 
с помощью программного обеспечения ArcGIS 10.1.

результаты и обсуждение

Индикация возбудителей ПОИ в полевом и 
клиническом материале. при исследовании мето-
дом пцр 824 пулов иксодовых клещей, собранных в 
2016 г. на территории ск края, в 18 пробах обнаруже-
на рнк вируса ккгл, в 123 пробах – днк C. burnetii, 
в 245 пробах – днк Rickettsia sp. положительные 

на наличие рнк вируса ккгл клещи относились к 
видам: H. marginatum (15 пулов), H. scupence (1) и 
R. turanicus (2). возбудитель лихорадки ку выявлен 
в 10 видах иксодовых клещей: H. marginatum (55), 
R. turanicus (43), D. marginatus (8), H. scupence (4), 
B. annulatus (2), H. punctata (3), I. ricinus (3), D. niveus 
(2), D. reticulatus (1), R. bursa (1). риккетсии группы 
кпл обнаружены в 11 видах клещей: H. marginatum 
(85), R. turanicus (84), H. scupence (22), I. ricinus 
(14), D. marginatus (13), D. reticulatus (7), H. punc-
tata (5), D. niveus (4), B. annulatus (3), R. rossicus 
(2) и R. sanguineus (1). иксодовые клещи, инфици-
рованные вирусом ккгл, обнаружены на террито-
рии 4 административных районов ставропольского 
края: апанасенковского – 10,5 % положительных 
проб, левокумского – 6,5 %, нефтекумского – 2,6 % 
и курского – 2,2 %. C. burnetii циркулирует на тер-
ритории 8 административных районов ск, наиболее 
высокий уровень зараженности клещей выявлен в 
левокумском (58,3 %), нефтекумском (16,3 %) и 
курском (15,1 %) районах. риккетсии группы кпл 
встречаются на территории 10 районов края, наи-
большее количество положительных проб выявлено 
в нефтекумском (58,8 %), Шпаковском (44,4 %) и 
курском (44,3 %) районах.

в результате пцр-анализа 418 проб суспензий 
легкого грызунов и мелких млекопитающих, рнк 
хантавирусов выявлена в 8 пробах. инфицированные 
хантавирусом грызуны относились к трем ви-
дам: Microtus arvalis (6), Apodemus agrarius (1) и 
Arvicola amphibius (1). циркуляция хантавирусов 
установлена на территории Шпаковского (уровень 
инфицированности грызунов – 4,7 %), труновского 
(2,8 %) и красногвардейского (2,2 %) районов 
ставропольского края.

методом пцр на наличие рнк вируса ккгл, 
днк C. burnettii и риккетсий группы клещевых пятни-
стых лихорадок исследовано 186 проб клинического 
материала (плазмы крови) от лихорадящих больных в 
ск в 2016 г., полученных из Фбуз «центр гигиены и 
эпидемиологии в ставропольском крае». в результате 
исследования в 50 пробах выявлена днк возбудителя 
лихорадки ку, в 62 пробах – рнк вируса ккгл. днк 
C. burnetii детектирована в материале от больных из 
16 административных районов края (наибольшее ко-
личество больных выявлено в нефтекумском (20) и 
советском (6) районах), рнк вируса ккгл обнару-
жена в образцах от больных из 18 районов, наиболь-
шее количество – в апанасенковском (1), петровском 
(7), красногвардейском (6), нефтекумском (6) и 
труновском (6) районах.

положительные на наличие нк возбудителей 
пои пробы полевого и клинического материала, ис-
пользовались для проведения субвидового типиро-
вания патогенов.

Генетическое типирование возбудителей 
ПОИ. 

Francisella tularensis. выполнено MLVA-25 ти-
пирование 20 штаммов F. tularensis, выделенных в 
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феврале–апреле 2017 г. из источников водоснабже-
ния в с. донская балка (культуры № 1, 7, 17, 21, 23, 
26, 137, 154) и с. констаниновское (№ 88, 114, 115, 
121, 126, 130) петровского района, от грызунов, от-
ловленных в с. донская балка (№ 58) и с. николина 
балка (№ 6, 63) петровского района, с. золотаревка 
(№ 25) ипатовского района и с. надежда (№ 145) 
Шпаковского района, пробы сена, отобранной в 
с. Шведино петровского района. 

исследуемые штаммы относились к 8 MLVA-
генотипам, отличавшимся по числу тандемных по-
второв в локусах FT-M3 (11, 12, 17, 20 повторов), FT-
M6 (4, 5 повторов), FT-M10 (2, 11 повторов), FT-M20 
(3, 4 повтора) и FT-M24 (1, 2 повтора). у всех иссле-
дованных штаммов было идентичное число повто-
ров в локусах FT-M1 (3 повтора), FT-M2 (2), FT-M4 
(4), FT-M5 (2), FT-M7 (2), FT-M8 (2), FT-M9 (2), FT-
M11 (5), FT-M12 (2), FT-M13 (1), FT-M14 (3), FT-M15 
(3), FT-M16 (1), FT-M17 (2), FT-M18 (2), FT-M19 (1), 
FT-M21 (2), FT-M22 (4), FT-M23 (1), FT-M25 (4). на 
филогенетическом дереве, построенном на основе 
результатов генотипирования исследуемых штаммов 
и данных из международной базы MLVAbank, штам-
мы F. tularensis, выделенные на территории ск, при-
надлежали к генетическим группам B.I, B.III и B.VI 
(рис. 1). 

Штаммы кластера B.I отличаются наличием 5 
повторов в локусе FT-M6 и 3 повторов в локусе FT-
M20, кластера B.III – 4 повторов в локусе FT-M6 и 
3 повторов в локусе FT-M20, кластера B.VI – 4 по-
второв в локусах FT-M6 и FT-M20. в состав кластера 
B.I, кроме штаммов из ставропольского края, также 
входят штаммы, изолированные в ростовской об-
ласти (1983, 1985, 1988 гг.), чехии (1995), украине 
(1990), словакии (1988), странах скандинавского 
полуострова (1984, 1984–1985, 1996). к группе B.III 
относятся штаммы из московской области (1949), 
республики крым (1980, 1990), ростовской области 
(1988), республики калмыкия (1991), чехии (1995), 
Швеции (2000), Финляндии (1997). в проведенных 
ранее исследованиях на территории ставропольского 
края выявлены штаммы F. tularensis, образующие на 
филогенетическом дереве в пределах группы штам-
мов биовара holarctica отдельный «ставропольский» 
кластер, для штаммов которого характерно наличие 
двух повторов в локусе FT-M17, различия в пределах 
кластера выявлены в локусе FT-M3 (выявлено 11, 12, 
14 и 15 повторов) [8]. 

Rickettsia sp. на основании анализа нуклеотидной 
последовательности 4 генов (atpA, dnaK, gltA, ompB) 
проведена видовая идентификация 20 изолятов днк 
Rickettsia sp. выявленных в пулах иксодовых клещей. 
сравнение секвенированных последовательностей с 
данными из базы GenBank c использованием алго-
ритма BLAST показало их идентичность днк рик-
кетсий, относящихся к 5 видам: R. massiliae (11 об-
разцов), R. raoultii (4), R. sibirica (2), R. aeschlimannii 
(2), R. slovaca (1) [9]. идентифицированные виды 
риккетсий относятся к группе клещевых пятнистых 

лихорадок, включающей возбудители, патогенные 
для человека. наибольшее медицинское значение 
среди выявленных видов риккетсий имеет R. sibiri-
ca – возбудитель североазиатского клещевого рик-
кетсиоза.

Coxiella burnettii. проведено MLVA-10 типи-
рование четырех изолятов C. burnetii, выявлен-
ных в 2016 г. в образцах плазмы крови больных 
лихорадкой ку из советского, благодарненского и 
нефтекумского районов ск. все исследуемые изо-
ляты обладали идентичным VNTR-профилем 4-6-
6-4-7-6-3-12-3-11. сравнение с MLVA генотипами 
штаммов C. burnetii из международной базы данных 
MLVAbank позволило установить, что исследуемые 
образцы обладают наибольшим генетическим род-
ством со штаммом R1140, изолированным в россии, 
отличаясь от него по 3 локусам: ms30, ms31 и ms36. 
необходимо отметить, что в открытом доступе прак-
тически отсутствует информация о генетических 
особенностях штаммов C. burnettii, выделенных на 
территории рФ.

Вирус ККГЛ. выполнено генетическое типиро-
вание 40 рнк-изолятов вируса ккгл из образцов 
плазмы крови больных кгл и суспензий клещей 
видов H. marginatum и R. turanicus с достаточной 
вирусной нагрузкой. определена нуклеотидная по-
следовательность фрагментов S, M и L сегментов 
генома вируса размером 538 п.н., 435 п.н. и 437 п.н. 
секвенированные нуклеотидные последовательно-
сти и референсные геномные последовательности 
штаммов вируса ккгл, принадлежащих к разным 
генотипам и субтипам вируса, полученные из базы 
данных GenBank, использовались для проведения 
филогенетического анализа.

на филогенетических деревьях, построенных 
по фрагментам S, M и L сегментов генома виру-
са ккгл исследуемые изоляты кластеризовались 
со штаммами двух генотипов: «европа-1 (V)» – 39 
рнк-изолятов из полевого и клинического материа-
ла и «европа-3 (VII)» – рнк-изолят (130-STV/HU-
2016), выявленный в сыворотке крови больного кгл, 
зарегистрированного в с. безопасное труновского 
района (рис. 2 а). 

Филогенетический анализ последователь-
ностей фрагментов S и L сегментов, показал, что 
все исследуемые образцы, в пределах генотипа 
«европа-1 (V)», относились к подгруппе Va (типо-
вой штамм STV/HU29223), на филогенетическом 
дереве по фрагменту M сегмента – к двум генети-
ческим подгруппам: Va и Vb (типовой штамм ROS/
HUVLV-100). в результате сравнения кластеровой 
позиции исследуемых изолятов на филогенетиче-
ских деревьях по участкам трех сегментов генома, 
установлена их принадлежность к двум генетиче-
ским вариантам: Va-Va-Va (26 рнк-изолятов из 
клинического материала, 5 – из суспензий иксодо-
вых клещей) и реассортантному варианту Va-Vb-Va 
(5 рнк-изолятов из плазмы крови больных, 3 – из 
суспензий клещей). выявленные генетические 
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рис. 1. дендрограмма, построенная на основе результатов MLVA-25 типирования штаммов F. tularensis. маркерами отмечены штам-
мы, исследованные в рамках данной работы

Fig. 1. Tree diagram based on the results of MLVA-25 typing of F. tularensis strains. Marked are the strains investigated within the frames of 
the current study
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вариан ты вируса ккгл характерны для территории 
ск. Штаммы генотипа «европа-1 (V)» преобладают 
на территории рФ, 99,9 % случаев заболевания кгл 
в россии вызвано вирусом ккгл этого генотипа. 
рнк-изоляты вируса ккгл генотипа «европа-3» 
ранее выявлены в сыворотке крови больного кгл 
из ставропольского края в 2009 г. (хут. нижне-
колонский андроповского р-на) и образцах суспен-
зий клещей H. marginatum, собранных в республике 
калмыкия в 2012 г. 

Хантавирус. выполнена генетическая иденти-
фикация рнк-изолятов хантавирусов, выявленных 
в 8 образцах суспензий легкого грызунов: № 16 – 
M. socialis (Шпаковский р-н, пос. приозерный, 
2016 г.); № 25, 27, 47 – M. arvalis (Шпаковский 
р-н, пос. приозерный, 2016 г.); № 37 – A. agrarius 
(Шпаковский р-н, пос. приозерный, 2016 г.); № 4 – 
M. arvalis (труновский р-н, с. безопасное, 2016 г.); 
№ 83 – Arvicola amphibius (красногвардейский 
р-н, пос. пролетарский, 2016 г.); № 113 – M. arvalis 
(красногвардейский р-н, хут. медвеженский, 2016 г.). 
определена нуклеотидная последовательность фраг-
мента L сегмента генома вируса размером 347 п.о. 
при филогенетическом анализе секвенированных 

последовательностей генома вируса установлено, 
что в исследуемых образцах содержится хантавирус 
«тула» (рис. 2 б). различия нуклеотидной после-
довательности фрагмента L сегмента исследуемых 
рнк-изолятов составили 1,8–14,7 %, отличия ис-
следуемых изолятов от других штаммов генотипа 
«тула» – 6,1–20,5 %. таким образом, нами получе-
но доказательство циркуляции хантавируса тула 
на территории ставропольского края. хантавирус 
«тула» впервые выявлен от M. arvalis и M. rossia-
emeridionalis, отловленных в тульской области рФ 
в 1994 г., также данный вид хантавируса обнару-
жен на территории омской области, республики 
крым, восточного казахстана, стран центральной и 
восточной европы [10]. переносчиками вируса тула 
являются различные виды полевок (род Microtus). 
хантавирус «тула» обладает низким патогенным 
потенциалом для человека.

территориальная приуроченность генетических 
вариантов возбудителей пои на территории ск 
представлена на рис. 3.

в результате проведенной работы впервые осу-
ществлено комплексное молекулярно-генетическое 
профилирование возбудителей пои на территории 

рис. 2. А. Филогенетическое дерево, построенное по фрагменту S сегмента генома вируса ккгл (537 п.о). Б. Филогенетическое де-
рево, построенное по фрагменту L сегмента генома хантавирусов (347 п.о). маркерами отмечены изоляты, исследованные в рамках 
данной работы

Fig. 2. A. Philogenetic tree drawn by the S fragment of CCHF virus genome (537 bp). B. Philogenetic tree drawn by the L fragment of 
hantavirus genome segment (347 bp). Marked are the isolates investigated within the frames of the current study
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отдельного региона – ставропольского края. на 
основании генетической идентификации изолятов 
определены особенности региональных популяций 
возбудителей пои. получены новые данные о ге-
нетической гетерогенности штаммов F. tularensis 
и C. burnetii, циркулирующих на территории ск. 
впервые доказана инфицированность грызунов в 
ск хантавирусом «тула», получены сведения о ви-

довом разнообразии изолятов риккетсий группы 
кпл. проведена оценка эпидемического потенциала 
возбудителей пои на территории ск: низким пато-
генным потенциалом для человека обладают ханта-
вирус генотипа «тула», выявленные виды риккетсий 
группы кпл, наибольшей эпидемической значимо-
стью обладают выявленные варианты вируса ккгл, 
F. tularensis, C. burnetii.

рис. 3. места выделения изолятов возбудителей природно-очаговых инфекций, циркулировавших на территории ставропольского 
края в 2016–2017 гг.

Fig. 3. Sites of isolation of natural-focal infections agents that circulated in the Stavropol Territory in 2016–2017
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продолжение начатых исследований позволит 
уточнить особенности фоновых генетических вари-
антов возбудителей пои на этой территории, оце-
нить динамику и направленность вероятных изме-
нений. полученные данные будут использованы при 
эпидемиологическом анализе возможных случаев 
(вспышек) инфекционных болезней для определе-
ния источника и путей распространения инфекции.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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