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Резюме
Описывается выявленное разнообразие популяций основного носителя чумы Rhombomys opimus Licht., 
1823 в пустынном природном очаге Центральной Азии по морфологическим (краниометрическим) при-
знакам, физиологическому статусу и генетическому разнообразию.
Выявлены отличия в параметрах черепа R. opimus из различных популяций ареала. Показано, что песчанки 
из Мойынкумов являются отдельной автономной группой популяций. Образцы из Мойынкумов и Ман-
гышлака отличались от других образцов. В Балхаш-Алакольской впадине существует два региональных 
комплекса: Прибалхашский и Джунгарский.
Результаты изучения уровня свободных аминокислот в сыворотке крови R. opimus, полученные при газо-жид-
костной хроматографии сывороток крови R. opimus, отловленных в разных зонах Центрально-Азиатского 
пустынного очага чумы, дают статистически значимые различия содержания свободных аминокислот. 
Филогенетический анализ последовательностей от R. opimus кластеризовал в три крупных кластера. 
Первый кластер объединил последовательности R.  opimus, отловленных в Казахстане и Китае, при 
этом большая песчанка, отловленная в Казахстане, располагается отдельной кладой. Второй и третий 
кластер включает последовательности большой песчанки, отловленной в Иране.
Ключевые слова: природный очаг, чума, большая песчанка, популяция, ДНК, секвенирование
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Abstract
Revealed by morphological characters, physiological status, and genetic diversity of populations of the main plague 
host Rhombomys opimus Licht., 1823 in Central Asia desert natural focus is described. 
Differences in the skull parameters of R. opimus from different populations were revealed. It’s shown that gerbils from 
Moyunkum are separate autonomous populations group. Samples from Moyunkum and Mangyshlak differed from other 
samples. In Balkhash-Alakol depression found two regional complexes: Pre-Balkhash and Dzungarian.
Study results of free amino acids level in R. opimus blood serum obtained by gas-liquid chromatography of blood sera 
from animals captured in different zones of Central Asian focus gave statistically significant differences.
To determine genetic variability in ecological and geographical isolation of R. opimus populations the DNA was geno-
typed. DNA samples analysis combined the studied gerbil from the desert focus into four clusters with eighteen haplotypes.
R. opimus sequence analysis taking into account data from territories of Iran, Kazakhstan and China, clustered into 
three large clusters. First cluster combined the sequences of Kazakhstan and China samples, while great gerbil cap-
tured in Kazakhstan is located in a separate treasure. Second and third clusters include sequences of a great gerbil 
captured in Iran.
Key words: natural focus, plague, great gerbil, populations, DNA, sequencing
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ВВЕДЕНИЕ

Известно, что функционирование природных очагов 
инфекций как сложных многоуровневых паразитарных 
систем определяется взаимодействием членов энзоо-
тийной триады (популяций носителей, переносчиков и 
возбудителя) в конкретных экологических условиях на 
основе процессов саморегуляции.

Основным носителем чумы в Центрально-Азиатском 
пустынном очаге чумы является Rhombomys opimus [1]. 
Активное вовлечение в эпизоотию второстепенных но-
сителей имеет обычно более локальный характер, тогда 
как, к примеру, в Кызылкумском и Устюртском очагах 
в целом от R. opimus за время обследования, с 1949 по 
1990 гг., выделено 95,6 % всех штаммов [2].

Большая песчанка в силу массовости, семейно-
колониального образа жизни, наличия сложных нор-
колоний, активной роющей деятельности является 
ландшафтообразующим видом. Богатая фауна эктопа-
разитов в её норах и посещение их практически всеми 
животными, являющимися потенциальными носителями 
чумной инфекции, создают благоприятные условия для 
межвидового обмена эктопаразитами, прежде всего 
блохами [3].

Неравнозначность для жизнедеятельности чумного 
микроба отдельных внутрипопуляционных группиро-
вок основного носителя и связанных с ним сообществ 
переносчиков обусловливает тот или иной характер 
эпизоотической активности очага, его пространствен-
ную организацию и эпидемическую значимость [4]. Это 
обусловливает важность изучения сформировавшихся в 
ходе ко-эволюции популяций возбудителя, переносчика 
и носителя в природном очаге.

Доказано, что, опираясь на краниометрические 
показатели, возможно выявить достоверные различия 
между популяциями [5].

Ареал R.  opimus охватывает зону пустынь умерен-
ного пояса. Она встречается на территории Казахстана, 
Туркмении, Узбекистана, а также в пустынях северной 
Монголии, северо-западном Китае, на востоке Ирана, 
севере Афганистана и Пакистана [3].

Популяции R. opimus, обитающие на территории Ира-
на и Китая, генотипированы [6, 7]. Типирование генома 
R. opimus Центрально-Азиатского пустынного очага чумы 
не проводилось.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Исследованы черепа половозрелых больших песча-
нок (самцов и самок) из музейной коллекции Казахского 
научного центра карантинных и зоонозных инфекций. 
Параметры черепов больших песчанок сравнивались 
по методу сравнительных компонент и критерию 
Колмогорова-Смирнова. Расчёт значений статистики 
проводился при помощи функции ks.test из пакета R [R 
Documentation. Kolmogorov – Smirnov Tests; https://stat.
ethz.ch/R-manual/R-devel/library/stats/html/ks.test.html]. 
Для расчёта критических значений использовалась 
аппроксимация [8].

Метод определения свободных аминокислот осно-
ван на получении летучих N-бутил-N-трифторацетиловых 
эфиров аминокислот с последующим введением их в 
газо-жидкостный хроматограф [9].

Количество аминокислот определяли методом 
газо-жидкостной хроматографии на одной стеклянной 
колонке с параметрами 1,5  м  ´  4  мм на хроматографе 
Chrome-4 (Czech Republic) c водородным пламенно-ио-
низационным детектором [10].

В работе использовалась ДНК выделенная из пече-
ни 90 особей R. opimus, отловленных из трёх основных 
ареалов.

Определение нуклеотидной последовательности 
cytB гена

Фрагмент cytB гена протяжённостью 583 п. н. (без учёта 
праймеров) был амплифицирован и секвенирован с прай-
меров UNFOR403 (5'-TGAGGACAAATATCATTCTGAGG-3') и 
UNREV1025 (5'-GGTTGTCCTCCAATTCATGTTA-3') [11]. Усло-
вия амплификации ранее описаны H. Bakhshi с соавт. [7]. 
Секвенирование проводили с использованием BigDye 
v.  3.1 c последующим разделением на автоматическом 
генетическом анализаторе 3730xl. Филогенетический ана-
лиз выполняли с MEGA 6.0, используя метод «ближайших 
соседей» (NJ-метод).

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

На основе морфометрических методов были из-
учены краниометрические показатели большой пес-
чанки, принадлежащей к различным региональным 
комплексам и популяциям из низовий р. Урал, пустыни 
Мойынкум, Таукумского, Прибалхашского, Илийского 
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межгорного и Приалакольского очагов чумы, распо-
ложенных в Балхаш-Алакольской впадине юго-востока 
Казахстана.

Показано, что песчанки из Мойынкумов являются 
отдельной автономной группой популяций, а в Балхаш-
Алакольской впадине существует два региональных 
комплекса: Прибалхашский и Джунгарский.

По результатам изучения уровня свободных 
аминокислот в сыворотке крови R.  opimus получены 
данные газо-жидкостной хроматографии сывороток 
крови R. opimus, отловленных в разных зонах Централь-
но-Азиатского пустынного очага чумы: Устюрта, песков 
Мойынкумов и пустыни Кызылкум, дают статистически 

значимые различия содержания свободных аминокислот 
(более чем двукратное превышение содержания в мг%). 
Амплитуда колебаний значений доходила до 150–200 % и 
более. Это подтверждает физиологические особенности 
популяций грызунов одного вида.

Филогенетический анализ проб ДНК объединил 
90 исследуемых образцов в 4 кластера с 18 гаплотипами 
(рис. 1). Первый кластер включает в себя 20 образцов от 
особей, отловленных в Южном Прибалхашье. Данные 
образцы кластеризовались в 6 гаплотипов, три из кото-
рых представлены единичными особями, два гаплотипа 
объединили в себя по 3 особи, самый крупный гаплотип 
объединил 11 особей.

Второй кластер объединил 29  особей, из которых 
25 отловлены в Западной Бетпакдале и 4 – в Восточном 
Предустюртье. 25 особей из Западной Бетпакдале диф-
ференцируются на 3 гаплотипа, самый крупный гаплотип 
объединяет 16  особей, 2  оставшихся гаплотипа сфор-
мировались 5 и 4 особями соответственно. 4 особи, от-
ловленные в Восточном Предустюртье второго кластера, 
представляют отдельный гаплотип.

Третий кластер представлен 23 особями, 5 из которых 
отловлены в Западной Бетпакдале, остальные – в Вос-
точном Предустюртье. В данном кластере два гаплотипа 
с характерной кластеризацией особей относительно 
географической локализации.

Четвёртый кластер формируется последовательно-
стями cytB гена от 18 особей, отловленных в Восточном 
Предустюртье. Данный кластер представлен 7 гаплоти-
пами, 4 из которых представлены отдельными особями: 
2  гаплотипа по 2  особи, 1  гаплотип – 3  особи, самый 
крупный генотип – 7 особей.

Таким образом, наблюдается корреляция гаплотипов 
R. opimus с географическим распределением. Последу-
ющий анализ с географическими координатами отлова 
песчанок и динамики численности позволит лучше по-
нять распределение гаплотипов.
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