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Бактерия Yersinia pestis является возбудителем 
особо опасной природно-очаговой болезни – чумы, 
носителями которой являются различные виды гры-
зунов, а переносчиками – блохи, паразитирующие на 
этих грызунах. Природные очаги чумы расположе-
ны во многих странах на территории большинства 
континентов, в том числе 45 из них – в Российской 
Федерации и странах ближнего зарубежья [6]. Y. pes-
tis – относительно молодой и генетически одно-
родный бактериальный вид, ведущий свое проис-
хождение от возбудителя псевдотуберкулеза Yersinia 
pseudotuberculosis [2, 10]. Однако существование от-
дельных популяций возбудителя чумы в различных 
ландшафтно-климатических условиях – в степных, 
пустынных, горных и высокогорных регионах – при-
вело к накоплению в ходе адаптивной эволюции ге-
нетических и фенотипических отличий между штам-
мами Y. pestis, которые могут быть использованы для 
проведения филогенетического анализа и дифферен-
циации штаммов по географическому региону и оча-
гу происхождения [1, 5, 11, 17].

Общепризнанной внутривидовой классифи-

кации Y. pestis не существует. В России и странах 
ближнего зарубежья широко используется подвидо-
вая классификация, в соответствии с которой штам-
мы делятся на пять подвидов: основной (ssp. pestis) 
и четыре неосновных – кавказский (ssp. caucasica), 
алтайский (ssp. altaica), гиссарский (ssp. hissarica) и 
улегейский (ssp. ulegeica). Отечественная подвидо-
вая классификация принята в 1985 г. и основана на 
отличиях штаммов Y. pestis в ряде биохимических 
свойств – способности ферментировать некоторые 
сахара – рамнозу, арабинозу, редуцировать нитраты 
[4, 8]. Штаммы основного подвида отличаются вы-
сокой вирулентностью, имеют высокую эпидемиче-
скую значимость и вызывают вспышки, эпидемии и 
даже пандемии чумы. Они широко распространены 
в природных очагах чумы по всему миру. Штаммы 
неосновных подвидов вирулентны, в основном для 
мышевидных грызунов, редко вызывают заболева-
ния у людей. Неосновные подвиды являются древ-
ними формами чумного микроба и занимают про-
межуточное положение между предшественником 
Y. pseudotuberculosis и основным подвидом Y. pestis 
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[2, 14]. Они не имеют глобального распростране-
ния и циркулируют в отдельных географических 
регионах или природных очагах России, Армении, 
Грузии, Таджикистана, Киргизии и Узбекистана, 
а также Монголии и Китая, то есть на территории 
Евразийского континента. Так, штаммы кавказ-
ского подвида распространены в очагах Кавказа и 
Закавказья, алтайского – в Горно-Алтайском высоко-
горном очаге России, гиссарского – в Гиссарском вы-
сокогорном очаге чумы Таджикистана, улегейского – 
в Монголии. Известен лишь один штамм – Angola, 
относящийся к неосновным подвидам, который вы-
делен в Африке [13]. Для некоторых штаммов Y. pes-
tis, принадлежащих к неосновным подвидам, штам-
мов из Таласского высокогорного очага Киргизии и 
Узбекистане, штаммов microtus из двух природных 
очагов Китая, а также для штамма Angola не опреде-
лена их подвидовая принадлежность [6, 20 ]. 

Используемая за рубежом классификация пред-
ложена еще в 1951 г. Она также основана на отли-
чиях штаммов в биохимической активности – спо-
собности редуцировать нитраты и ферментировать 
глицерин [12]. В соответствии с ней штаммы Y. pestis 
делятся на три биовара – античный, средневековый и 
восточный, каждый из которых послужил причиной 
одной из трех прошедших в истории пандемий чумы. 
Все три биовара соответствуют основному подвиду 
возбудителя чумы по отечественной классификации. 
Неосновным подвидам зарубежными исследователя-
ми не уделяется должного внимания, они обознача-
ются как «пестоиды». Их долгое время считали реду-
цированными формами основного подвида. 

Анализ популяционной генетики возбудителя 
чумы стал возможен с проведением полногеномного 
секвенирования большого числа штаммов Y. pestis. 
Установлено, что штаммы античного биовара при-
надлежат к нескольким линиям эволюции: 0.ANT, 
3.ANT, 4.ANT (Центральная Азия), 1.ANT (Африка), 
2.ANT (Юго-Восточная и Центральная Азия). 
Штаммы средневекового биовара относятся к линии 
2.MED и циркулируют в очагах Кавказа, Прикаспия, 
Центральной Азии. Штаммы восточного биовара 
распространены в Юго-Восточной и Центральной 
Азии, Африке, Америке и принадлежат к филогенети-
ческой линии 1.ORI. Неосновные подвиды относят-
ся к нескольким филогенетическим линиям: штамм 
Angola – к 0.PE3, кавказский подвид – к 0.PE2, ал-
тайский подвид и штаммы nicrotus – к 0.PE4, а древ-
ние штаммы с Тибетского плато в Китае – к 0.PE7 
[10, 11, 17]. 

Выдвинут ряд предложений по изменению клас-
сификации возбудителя чумы. В частности, пред-
лагается выделить четвертый биовар – microtus с 
включением в него всех неосновных подвидов, а 
также новых подвидов qinghaiensis, xilingolensis [7, 
16, 20]. Однако эти предложения носят формальный 
характер, поскольку не учитывают данных популя-
ционной генетики возбудителя чумы, а также свой-
ства штаммов Y. pestis из очагов чумы России и со-
предельных стран. В международных базах данных 
можно найти небольшое количество полногеномных 

последователь ностей штаммов Y. pestis из стран 
СНГ, некоторые из них с неустановленным проис-
хождением. Положение этих штаммов в глобальном 
генетическом разнообразии возбудителя чумы оста-
ется неясным. 

Цель работы – совершенствование подвидовой 
классификации возбудителя чумы на основе полно-
геномного секвенирования штаммов из природных 
очагов России и сопредельных стран.

Материалы и методы

Штаммы Y. pestis, использованные в работе, 
представлены в таблице. Все штаммы получены из 
Государственной коллекции патогенных бактерий 
РосНИПЧИ «Микроб». Культивирование штаммов 
Y. pestis проводили на LB агаре и LB бульоне (pH 7,2) 
при 28 °С в течение 24–48 ч. ДНК штаммов для пол-
ногеномного секвенирования выделяли с помощью 
набора AxyPrep производства AXYGEN Biosciences 
(Китай). Секвенирование геномов штаммов прово-
дили в системе Ion PGM (Life Technologies, США) 
в соответствии с инструкцией производителя. Для 
обработки данных секвенирования применяли пакет 
программ Ion Torrent Suite software 4.2. и Newbler 
gsAssembler 2.6. В анализ брали нуклеотидные после-
довательности штаммов c не менее чем 30-кратной 
средней глубиной прочтения. Полногеномный SNP-
анализ штаммов Y. pestis выполняли с помощью про-
граммы Wombac 2.0. Построение дендрограмм штам-
мов проводили с использованием пакета программ 
Bionumerics 7.5 и алгоритма Maximum Parsimony.

Результаты и обсуждение

Для определения современной внутривидовой 
структуры Y. pestis с учетом штаммов из Российской 
Федерации и сопредельных стран нами проведено 
полногеномное секвенирование 20 штаммов, вклю-
чая 13 штаммов из всех одиннадцати очагов России, 
2 штаммов из двух очагов в Киргизии и Узбекистане, 
2 штаммов из двух очагов в Армении, 1 штам-
ма из Таджикистана, 2 штаммов из двух регионов 
Монголии, и установлена их филогенетическая при-
надлежность (таблица). Полногеномные последова-
тельности штаммов из этих очагов чумы практически 
не представлены в международных базах данных.

В работе также использованы нуклеотидные по-
следовательности 16 штаммов Y. pestis различного 
происхождения из базы данных NCBI GenBank, при-
надлежащих к основным ветвям эволюции Y. pestis 
(таблица). Анализ популяционной структуры Y. pes-
tis проводили на основе выявления коровых SNPs в 
полногеномных последовательностях отечествен-
ных и зарубежных штаммов с помощью программы 
Wombac 2.0. Всего выявлено 1918 коровых (общих 
для всех штаммов) полиморфных нуклеотидов, с ис-
пользованием которых в программе Bionumerics 7.5. 
с помощью алгоритма Maximum Parsimony построе-
на дендрограмма штаммов Y. pestis (рис. 1).

Штаммы Y. pestis на дендрограмме разделились 
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на пять четко обособленных кластеров. Отдельный 
большой кластер составили штаммы основно-
го подвида, выделенные в России, странах ближ-
него и дальнего зарубежья. В этот кластер вошли 
все 10 секвенированных штаммов основного под-
вида из России и сопредельных стран: три штам-
ма античного биовара (И-1996 из Забайкальского 
степного, КМ932 из Тувинского горного и 231(708) 
из Аксайского высокогорного очагов), семь штам-
мов средневекового биовара из очагов Прикаспия 
(М-978. М-1773, М-1484, М-1864) и Кавказа (С-627, 
С-791, 1116Д). В этот же кластер вошли все ис-
пользованные штаммы основного подвида из NCBI 
GenBank: два штамма античного биовара из Непала 
и Африки (Nepal516, Antiqua), 1 штамм средневеко-

вого биовара из Ирана (KIM10) и один штамм вос-
точного биовара из США (СО92). 

По данным проведенного анализа, все 14 штам-
мов основного подвида имеют 38 общих нуклеотид-
ных замен, отсутствующих у других штаммов. Из 
этого следует, что они представляют отдельную вну-
тривидовую систематическую единицу возбудителя 
чумы. Кластер тесно сгруппирован, что подтверж-
дает близкое родство штаммов основного подвида. 
Количество взятых в анализ штаммов основного 
подвида может быть значительно увеличено за счет 
большого числа штаммов этого подвида, содержа-
щихся в международных генетических базах дан-
ных, а также за счет секвенированных нами штам-
мов средневекового биовара из природных очагов 

Штаммы Y. pestis, полногеномные последовательности которых использованы в работе

Штамм Происхождение
Внутривидовая принадлежность

Филогенети-
ческая линия

Используемые  
классификации

Новая  
классификация

С-627 Центрально-Кавказский высокогорный очаг, Россия, 
1986 г.

2.MED Основной п/в,  
средневековый б/в

Основной п/в,  
средневековый б/в

М-978 Прикаспийский Северо-Западный степной очаг, Россия, 
1990 г.

« « «

М-1773 Волго-Уральский песчаный очаг, Россия, 2002 г. « « «
М-1484 Волго-Уральский степной очаг, 1992 г. « « «
М-1864 Прикаспийский песчаный очаг, Россия, 2009 г. « « «
С-791 Дагестанский равнинно-предгорный очаг, Россия, 

2003 г.
« « «

1116Д Терско-Сунженский низкогорный очаг, Россия, 1970 г. « « «
И-1996 Забайкальский степной очаг, Россия, 1970 г. 2.ANT Основной п/в,  

античный б/в
Основной п/в,  
античный б/в

КМ932 Тувинский горный очаг, 1987 г. 4.ANT « «
231 (708) Аксайский высокогорный очаг, Киргизия, 1947 г. 0.ANT « «
С-741 Восточно-Кавказский высокогорный очаг, Россия, 

1998 г.
0.PE2 Кавказский п/в Кавказский п/в

М-986 Зангезуро-Карабахский горный очаг, Армения, 1975 г. « « «
3544 Арм. Ленинаканский горный очаг, Армения, 1979 г. « « «
И-2998 Горно-Алтайский высокогорный, Россия, 1982 г. 0.PE4а Алтайский п/в Центральноазиатский п/в
И-2751-55 Горно-Алтайский высокогорный, Россия, 2012 г. « « «
В-1313 Горно-Алтайский высокогорный, Россия, 2014 г. « « «
А-1249 Гиссарский высокогорный очаг, Таджикистан, 1970 г. 0.PE4h Гиссарский п/в «
А-1815 Таласский высокогорный очаг, Киргизия, 1980 г. 0.PE4t Таласский штамм «
И-3086 Монголия, 1983 г. 0.PE4m Штамм microtus «
И-2422 Монголия, 1974 г. 0.PE5 Улегейский п/в Улегейский п/в
Nepal516, 
Antiqua

NCBI GenBank 2.ANT 
1.ANT

Основной п/в,  
античный б/в

Основной п/в,  
античный б/в

KIM10 « 2.MED Основной п/в,  
средневековый б/в

Основной п/в,  
средневековый б/в

CO92 « 1.ORI Основной п/в,  
восточный б/в

Основной п/в,  
восточный б/в

Pestoides F « 0.PE2 Кавказский п/в Кавказский п/в
620024, 
СМСС05009

« 0.PE7 Кавказский п/в

Pestoides A, 
Pestoides B 

« 0.PE4a Алтайский п/в Центральноазиатский п/в

91001,  
CMCC91090,  
CMCC93014,  
CMCC18019,  
CMCC10025,  
M0000002

« 0.PE4m Штаммы microtus «

Angola « 0.PE1 « Ангольский п/в
Примечание : п/в – подвид, б/в – биовар.
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Казахстана. Однако это не приведет к изменению 
кластерной структуры возбудителя чумы, представ-
ленной на рис. 1.

В кластер основного подвида на дендрограмме 
включены основные филогенетические линии антич-
ного биовара O.ANT (штамм 231(708) из Аксайского 
высокогорного очага), 1.ANT (штамм Antiqua из 
Африки), 2.ANT (штамм И-1996 из Забайкальского 
степного очага и Nepal516 из Юго-Восточной Азии), 
4.ANT (штамм КМ932 из Тувинского горного оча-
га), линия 2.MED средневекового биовара (штам-
мы из очагов Кавказа, Прикаспия, Ирана), линия 
1.ORI восточного биовара (штамм CO92 из США). 
Принадлежность штаммов основного подвида (ан-
тичный, средневековый и восточный биовары) к 
одной внутривидовой систематической группе не 
вызывает сомнения ни у отечественных, ни у зару-
бежных ученых [7, 11, 14, 17].

Отдельный кластер представлен штаммом уле-
гейского подвида И-2422 из Монголии. Он имеет 62 
уникальные замены единичных нуклеотидов, кото-
рые отделяют его от остальных кластеров дендро-
граммы. Нуклеотидная последовательность штам-
мов улегейского подвида отсутствует в междуна-
родных базах данных, вследствие чего эта внутри-
видовая систематическая единица не учитывается 
при анализе генетического разнообразия Y. pestis. 
Популяция улегейских штаммов обозначена нами 
как 0.PE5. Несмотря на то, что в анализе использо-
вана последовательность только одного улегейско-
го штамма, тем не менее, она может представлять 
все улегейские штаммы, поскольку эти штаммы из 
Монголии генетически однородны [3]. Улегейский 
подвид является наиболее молодым из всех нео-
сновных подвидов, так как занимает наиболее близ-
кое расположение к штаммам основного подвида и 

Рис. 1. Кластерная структура Y. pestis, 
по данным анализа коровых SNPs, в 
полногеномных последовательностях 
штаммов из России, стран ближне-
го и дальнего зарубежья (программа 
Bionumerics 7.5, алгоритм Maximum 
Parsimony):
А – неукорененное дерево, Б – укорененное 
дерево
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имеет 5 общих с ними замен нуклеотидов, отсут-
ствующих у других штаммов Y. pestis. 

Отдельный кластер представлен штаммами, 
относящимися к алтайскому и гиссарскому подви-
дам, а также штаммами microtus и таласским штам-
мом. В этот кластер вошли три штамма алтайского 
подвида из Горно-Алтайского высокогорного очага 
(И-2998, И-2751-55, В1313) России, один штамм 
из Гиссарского высокогорного очага (И-1249) 
Таджикистана, один штамм из Таласского высоко-
горного очага (А-1815) Киргизии и Узбекистана и 
один штамм (И-3086) из Монголии. В этот же кла-
стер вошли два штамма из NCBI GenBank (Pestoides 
A, 91001 microtus). Весь кластер имеет 36 отличи-
тельных единичных нуклеотидных замен, не встре-
чающихся у штаммов из других кластеров. Это 
означает, что входящие в него штаммы составляют 
отдельную линию эволюции и отдельную внутри-
видовую систематическую единицу возбудителя 
чумы. Все штаммы, входящие в этот кластер, имеют 
одинаковую характеристику по дифференциальным 
биохимическим признакам. Они не редуцируют ни-
траты и не ферментируют арабинозу. 

В пределах этого большого кластера четко вы-
деляются три подкластера. Тесно сгруппирован-
ный подкластер составлен штаммами из Горно-
Алтайского высокогорного очага, а также штаммом 
Pestoides A (NCBI GenBank), из чего следует, что 
последний также относится к алтайскому подвиду. 
Алтайские штаммы имеют 18 общих маркерных 
единичных нуклеотидных замен. Отличия между 
штаммами в пределах этого подкластера невелики 
и составляют от 2 до 5 замен нуклеотидов, что сви-
детельствует о высокой генетической однородности 
алтайских штаммов. Штамм И-3086, который ранее 
считался штаммом алтайского подвида из Монголии, 
не вошел в подкластер алтайских штаммов, а образо-
вал отдельный подкластер вместе со штаммом 91001 
microtus из Китая (NCBI GenBank). Оба штамма име-
ют 15 общих маркерных мутаций, из чего следует, 
что штамм И-3086 из Монголии родственен штам-
мам microtus, и штаммы microtus циркулируют не 
только в Китае, но и в Монголии. Возможно также, 
что штаммы алтайского подвида существуют только 
в Горно-Алтайском высокогорном очаге, о чем сви-
детельствует их высокая генетическая однородность. 
Об этом мы уже сообщали ранее [3]. 

Из структуры этого кластера становится яс-
ным филогенетическое положение штаммов из 
Таласского высокогорного очага, расположенного в 
Киргизии и Узбекистане. Неоднократно выдвигались 
предложения о необходимости выделения таласских 
штаммов в отдельный подвид или биовар Y. pestis 
[7]. Данные полногеномного секвенирования талас-
ского штамма А-1815 не поддерживают эти предло-
жения. Штамм А-1815 образовал общий подкластер 
вместе со штаммом гиссарского подвида А-1249 из 
Гиссарского высокогорного очага Таджикистана. 
Оба штамма имеют 6 общих мутаций нуклеотидов, 
не встречающихся у других штаммов, что подтверж-
дает их эволюционное родство. В то же время штам-

мы А-1815 и А-1249 не так близки между собой, как 
штаммы алтайского подкластера, и имеют соответ-
ственно 21 и 36 уникальных замен нуклеотидов. Это 
не удивительно, так как штаммы гиссарского подви-
да и таласские штаммы циркулируют в изолирован-
ных высокогорных очагах Киргизии, Узбекистана и 
Таджикистана. Нуклеотидные последовательности 
геномов гиссарских и таласских штаммов получены 
впервые и отсутствуют в генетических базах данных. 
Филогенетические линии этих штаммов для удобства 
обозначены нами как 0.PE4h и 0.PE4t, а алтайских 
штаммов и штаммов microtus как 0.PE4a и 0.PE4m.

Весь этот большой кластер штаммов, включаю-
щий штаммы алтайского и гиссарского подвидов, та-
ласские штаммы и штаммы microtus, на основании 
их эволюционного родства и обособленности от дру-
гих штаммов Y. pestis, мы предлагаем выделить в но-
вый отдельный подвид с присвоением ему названия 
центральноазиатский подвид (ssp. central asiatica). 
Выбор такого названия подвида обусловлен тем, что 
составляющие его штаммы циркулируют на терри-
тории Центрально-Азиатской зоны природной очаго-
вости чумы. В пределах этого подвида можно выде-
лить три биовара, соответствующие трем подкласте-
рам. Это алтайский биовар (bv. altaica), гиссарский 
биовар (bv. hissarica) c включением в него таласских 
штаммов, а также биовар microtus (штаммы из Китая 
и Монголии). Единство кластера сохраняется и при 
включении в него других штаммов из базы данных 
NCBI GenBank: Pestoides В (алтайский штамм) и 
штаммов microtus – CMCC91090, CMCC93014, 
CMCC18019, CMCC10025 и M0000002, CMCC91090, 
CMCC93014, CMCC18019, CMCC10025 и M0000002 
из Китая (рис. 2).

Некоторые исследователи кроме трех исполь-
зуемых в классификациях биоваров – античного, 
средневекового и восточного – предлагают выде-
лить новый биовар – microtus с включением в него 
всех неосновных подвидов, а также новых подви-
дов – qinghaiensis, xilingolensis – для штаммов из не-
которых очагов Китая [7, 16, 19]. На дендрограмме 
(рис. 1) видно, что штамм M0000002 предлагаемого 
подвида qinghaiensis входит в подкластер microtus 
кластера центральноазиатского подвида и не может 
быть отнесен к отдельному подвиду Y. pestis. То же, 
по-видимому, касается и близкородственных штам-
мов xilingolensis. Из кластерной структуры Y. pestis 
(рис. 1) также следует, что предлагаемое объедине-
ние всех неосновных подвидов в подвид или биовар 
microtus не соответствует популяционной структуре 
возбудителя чумы. Штаммы microtus представляют 
лишь отдельный подкластер в составе центральноа-
зиатского подвида. Поскольку в одну внутривидо-
вую систематическую единицу не следует включать 
штаммы, не имеющие близкого родства и не отно-
сящиеся к одной филогенетической линии, то выде-
ление биовара или подвида microtus с включением в 
него неродственных неосновных подвидов является 
формальным, лишенным генетической основы.

Еще один кластер на дендрограмме Y. pestis 
(рис. 1) представлен единственным штаммом не-
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основного подвида из Африки – штаммом Angola, 
относящимся к ветви 0.PE3 [13]. Этот штамм имеет 
более 200 отличительных мутаций, отсутствующих 
у других штаммов Y. pestis. Штамм Angola представ-
ляет независимую ветвь эволюции Y. pestis и, сле-
довательно, должен быть выделен в отдельный ан-
гольский (ssp.angola) подвид. Несмотря на то, что он 
имеет наиболее длинную ветвь на дендрограмме, он 
не является самым древним штаммом Y. pestis [4, 7]. 
Скорость эволюции отдельных ветвей Y. pestis харак-
теризуется значительной вариабельностью, связан-
ной с различным селективным давлением в процессе 
адаптивной эволюции. Штамм Angola является яр-
ким примером ускоренной эволюции при освоении 
новой экологической ниши [9, 13, 18]. 

По общепризнанному мнению и из данных пред-
ставленной дендрограммы наиболее древними штам-
мами Y. pestis являются штаммы кавказского подвида 
и штаммы линии 0.PE7 из Китая [11, 14, 15]. Эти 
древние штаммы составили на дендрограмме один 
общий кластер и представляют одну ветвь эволюции. 
Они имеют 28 общих замен нуклеотидов, не встреча-
ющихся у других штаммов Y. pestis, что доказывает 
их эволюционное родство и принадлежность к одной 
внутривидовой группе Y. pestis. Однако в пределах 
кластера эти штаммы образовали два удаленных 
друг от друга подкластера. Один из них представлен 
штаммами кавказского подвида С-741, М-986, 3544 
Арм. из очагов Кавказа (Россия, Армения) и штам-

мом Pestoides F (NCBI GenBank). Подкластер имеет 
61 общую мутацию единичных нуклеотидов. При 
этом штамм С-741 из Восточно-Кавказского высо-
когорного очага существенно отличается от других 
штаммов кавказского подвида.

Отдельный подкластер образовали штаммы 
620024 и СМСС05009 линии 0.PE7 c Тибетского пла-
то в Китае, в геноме которых присутствует 109 уни-
кальных замен нуклеотидов. Сведения о свойствах 
этих штаммов достаточно скудны, хотя известно, что 
они, как и штаммы кавказского подвида, способны 
вызывать чуму у людей [11]. Мы предлагаем объеди-
нить штаммы этого подкластера и подкластера кав-
казских штаммов в один кавказский подвид на осно-
ве их общего эволюционного происхождения. В то 
же время с учетом различий, существующих между 
этими штаммами, в дальнейшем при получении бо-
лее полной информации о штаммах линии 0.PE7 воз-
можно выделение их в отдельный подвид.

Из структуры этого кластера не следует, что наи-
более древними штаммами Y. pestis являются штам-
мы линии 0.PE7, как это утверждается в работе Y.Cui 
et al. [11]. На дендрограмме (рис.1) видно, что они 
представляют одну эволюционную ветвь с кавказ-
скими штаммами, разделившуюся на линии 0.PE2 
и 0.OPE7. По количеству отличающихся у них SNPs 
нельзя судить о большей древности одной из этих 
ветвей, поскольку скорость эволюции у отдельных 
популяций Y. pestis может значительно отличаться в 
зависимости от условий существования. 

Таким образом, в результате проведенного нами 
анализа полногеномных последовательностей штам-
мов Y. pestis из всех 11 природных очагов Российской 
Федерации и 7 очагов сопредельных государств, а 
также зарубежных штаммов различных филогенети-
ческих ветвей выявлено наличие пяти обособленных 
внутривидовых кластеров возбудителя чумы, кото-
рые соответствуют пяти подвидам. Это основной 
(ssp. pestis), кавказский (ssp. caucasica), централь-
ноазиатский (ssp. central asiatica), улегейский (ssp. 
ulegeica и ангольский (ssp. angola) подвиды. Эта 
классификация во многом совпадает с разработан-
ной ранее отечественной подвидовой классифика-
цией штаммов Y. pestis. Нами на основании данных 
филогенетического анализа с применением техно-
логии полногеномного секевенирования подведена 
генетическая основа под используемую подвидовую 
классификацию и проведено ее усовершенствование. 
При этом учтены генетические особенности штам-
мов Y. pestis из всех очагов России и части очагов со-
предельных стран, которые ранее не использовались 
при анализе глобального разнообразия возбудителя 
чумы. Предлагаемая подвидовая классификации мо-
жет быть пополнена новыми подвидами в случае от-
крытия популяций Y. pestis c отличающимися свой-
ствами. Новая подвидовая классификация является 
объективной, поскольку построена на анализе боль-
шого числа полиморфных нуклеотидов в геномах 
штаммов возбудителя чумы различных филогенети-
ческих линий. Она отражает структуру вида Y. pestis, 
сформировавшуюся в процессе образования совре-

Рис. 2. Кластерная структура центральноазиатского подвида 
Y. pestis по данным анализа коровых SNPs в полногеномных по-
следовательностях алтайских (Pestoides A, Pestoides B, И-2998, 
В-1313, И-2751-55), гиссарского (А-1249), таласского (А-1815) 
штаммов и штаммов microtus (91001, CMCC91090, CMCC93014, 
CMCC18019, CMCC10025, M0000002). Программа Bionumerics 
7.5, алгоритм Maximum Parsimony с логарифмической обработ-
кой длины ветвей
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менных границ распространения возбудителя чумы.
Авторы подтверждают отсутствие конфликта 

финансовых/нефинансовых интересов, связанных с 
написанием статьи.
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