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Несмотря на то, что в Российской Федерации разработаны и достаточно широко внед-
рены эффективные меры по предупреждению возникновения и распространения сибирской язвы, 
в 2014-2016 годах было зарегистрировано семь ее очагов в Волгоградской, Ростовской, Белго-
родской, Саратовской областях, в Республике Татарстан и шесть вспышек в популяции северных 
оленей на территории двух районов Ямало-Ненецкого автономного округа (в последних пало 
2657 оленей). В статье нами впервые описаны молекулярно-генетические, биологические свой-
ства и филогенетические взаимоотношения изолятов возбудителя сибирской язвы, выделенных во 
время вспышек болезни в Волгоградской области, Ямало-Ненецком автономном округе и из почв 
захоронений в Республике Чувашия в последние три года. При проведении исследований исполь-
зовали как общепринятые подходы, так и авторские методики. Изучали фенотипические свой-
ства и диагностические признаки бактерий (морфология роста в бактериологических питательных 
средах, подвижность, окрашивание по Граму, капсулообразование in vivo и in vitro, спорообразо-
вание, протеолитическая, гемолитическая, лецитиназная, фосфатазная, гликолитическая актив-
ности, способность синтезировать протокатехоевую кислоту, сорбировать конго красный из сре-
ды, фагочувствительность, токсинообразование in vitro, плазмидный профиль, чувствительность к 
антибиотикам, рекомендованным для применения в ветеринарии, вирулентность для лаборатор-
ных животных). MLVA-типирование штаммов сибиреязвенного микроба проводили по 20 VNTR-
локусам. Показано, что по основным фенотипическим и диагностическим признакам штаммы воз-
будителя сибирской язвы различались незначительно и в целом соответствовали типовому штамму 
Bacillus anthracis. Наиболее выраженные различия в фенотипических свойствах выявлены у аспоро-
генного и авирулентного штамма № 6017 B. anthracis, выделенного в 2016 году от лопарской олене-
гонной собаки. Штаммы, выделенные в течение одной вспышки, группировались в отдельные кла-
стеры, а внутри кластера некоторые из них незначительно различались (по 1-2 локусам). Изоляты 
из почв захоронений в Республике Чувашия и выделенные от лопарской оленегонной собаки во 
время вспышки болезни в Ямало-Ненецком автономном округе, сформировали отдельные кластеры. 
При паспортизации изученных штаммов B. anthracis установлена их высокая эпизоотическая опас-
ность, обусловленная факторами патогенности, экспрессирующимися in vitro. Показано наличие 
капсуло- и токсинообразования, высокий уровень синтеза гемолизинов, протеаз, продукция прото-
катехоевой кислоты, а также вирулентность для лабораторных мышей в дозах 6-1000 спор. Полу-
ченные результаты подтверждают необходимость постоянного мониторинга и оценки эпизоотиче-
ской опасности сибиреязвенных захоронений и падежных мест (моровых полей), а также проведе-
ния эффективных профилактических мероприятий против сибирской язвы. 
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Несмотря на то, что в Российской Федерации разработаны и доста-
точно широко внедрены эффективные меры по предупреждению возник-
новения и распространения сибирской язвы, ежегодно (за исключением 
2016 года) в стране регистрируют единичные случаи этой инфекции среди 
животных (1-4). Так, по данным информационно-аналитического центра 
Россельхознадзора (http://www.fsvps.ru/fsvps/iac/messages), в 2014-2016 годах 
зафиксировано семь очагов сибирской язвы в Волгоградской, Ростовской, 
Белгородской, Саратовской областях, Республике Татарстан и шесть вспы-
шек — в популяции северных оленей на территории двух районов Ямало-
Ненецкого автономного округа (в последних заболело и пало 2657 оленей).  
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Выделение новых штаммов в процессе мониторинга за инфекци-
онными болезнями животных и человека и изучение фенотипических, 
биохимических и молекулярно-генетических свойств изолятов позволяет 
выявить клональное распространение возбудителя и определить его про-
исхождение (5-8). Кроме того, на основе биологических характеристик 
определяют иммунологическое соответствие штаммов бактерий, циркули-
рующих среди животных, со штаммами, входящими в состав вакцинных 
препаратов, исследуются основные диагностические признаки бактериаль-
ных патогенов, формирование у них лекарственной устойчивости и устой-
чивости к биоцидам из различных химических классов (9-12). В свою оче-
редь, эти данные используют при эпидемической и эпизоотической паспор-
тизации штаммов (оценке степени эпидемической/эпизоотической опасно-
сти) и разработке корректирующих действий для повышения эффективно-
сти специфических и неспецифических мероприятий для профилактики и 
ликвидации инфекционных болезней животных и человека (13, 14). 

В настоящем сообщении нами описаны свойства и филогенетиче-
ские взаимоотношения изолятов возбудителя сибирской язвы, выделенных 
из почвы с мест захоронения и от павших животных во время вспышек 
болезни на территории России в 2014-2016 годах, в том числе при круп-
нейшей за последние несколько десятилетий эпизоотии в популяции се-
верного оленя. 

Цель работы — комплексное изучение характеристик и паспорти-
зация штаммов возбудителя сибирской язвы, выявленных на территории 
Российской Федерации.  

Методика. Штаммы (11 культур Bacillus anthracis) были выделены в 
2014-2016 годах от крупного рогатого скота, лопарской оленегонной соба-
ки, северных оленей и из почв захоронений во время вспышек сибирской 
язвы в Волгоградской области и Ямало-Ненецком автономном округе, а 
также из почв захоронений в Республике Чувашия. Все штаммы депони-
рованы в Государственной коллекции микроорганизмов, вызывающих 
опасные, особо опасные, в том числе зооантропонозные и не встречаю-
щиеся на территории страны болезни животных (ГКМ-ФИЦВиМ). 

Диагностические признаки возбудителя сибирской язвы изучали 
согласно методическим указаниям МУК 4.2.2413-08 (М., 2009), фенотипи-
ческие свойства, ассоциируемые с патогенностью возбудителя (протеоли-
тическая, гемолитическая, лецитиназная, фосфатазная, гликолитическая 
активности, способность синтезировать протокатехоевую кислоту, сорби-
ровать конго красный из среды), — в соответствии с рекомендациями (15).  

Использовали ростовые и дифференциально-диагностические пита-
тельные среды: среду для выделения и культивирования сибиреязвенного 
микроба (ФГУН «ГНЦ ПМБ», Россия); агар питательный полужидкий 
(ООО «БиоКомпас», Россия); среду для определения капсуло- и токсинооб-
разования на основе агара Хоттингера (патент РФ ¹ 2204607); казеиновый 
агар (16); среду на основе 10 % эмульсии куриного желтка в физиологиче-
ском растворе; L-агар с конго красным (25 мкг/мл); двухслойный кровяной 
агар (патент РФ ¹ 2238316); агар Мюллера-Хинтона («HiMedia Laboratories 
Pvt. Ltd», Индия). Споры сибиреязвенных культур получали на картофель-
ном агаре согласно методическим указаниям МУ 3.5.2435-09 (М., 2009) и 
хранили в 30 % глицерине. 

Чувствительность штаммов B. anthracis к антибактериальным препара-
там оценивали в соответствии с МУК 4.2.1890-04 (М., 2004) на агаре Мюлле-
ра-Хинтона, используя набор дисков для ветеринарных лабораторий (ООО 
«НИЦФ», г. Санкт-Петербург). 



 

406 

О капсуло- и токсинобразовании штаммов B. anthracis in vitro суди-
ли по наличию слизистых колоний и линии преципитации на среде для 
определения капсуло- и токсинообразования при содержании в воздушной 
среде 10 % СО2. Для обнаружения капсулы in vivo 1-суточной бульонной 
культурой каждого штамма заражали по 2 мыши массой 18-20 г (0,5 см3 

внутрибрюшинно). Если мыши не погибали в течение 10 сут, их подверга-
ли эвтаназии СО2. Для подтверждения капсулообразующей способности 
штаммов из выросших слизистых колоний и из органов павших мышей 
готовили мазки-отпечатки, фиксировали смесью спирта с эфиром (1:1) в 
течении 30 мин и окрашивали метиленовым синим по Леффлеру или по 
Романовскому-Гимзе согласно инструкции по применению красителей. 
Мазки микроскопировали при увеличении ½900, обнаружение вокруг кле-
ток капсулы розового цвета свидетельствовало о продукции штаммом кап-
сульного полипептида. Биохимические свойства выделенных культур оце-
нивали с использованием тест-системы для биохимической идентифика-
ции бацилл и родственных видов Microgen® Bacillus-ID (MID-66) («Mi-
crogen Bioproducts», Великобритания). 

Вирулентность исследуемых штаммов (показатели LD100 и LD50) 
определяли на клинически здоровых белых аутбредных мышах массой 
18-20 г обоих полов (кормление и содержание животных — согласно 
принятым нормам). Работу с животными осуществляли в соответствии с 
European Convention for the Protection of Vertebrate Animals used for Exper-
imental and Other Scientific Purposes (Strasbourg, 1986). Из животных по 
принципу аналогов формировали 5 групп мышей (по 6 гол.) для каждого 
изолята, которым подкожно вводили по 0,5 см3 соответствующей споро-
вой суспензии (2½108, 4½107, 8½106, 1,6½106, 3,2½105 спор/см3). Наблю-
дение за мышами и учет их гибели проводили в течение 10 сут. Величину 
LD50 рассчитывали по формуле Кербера в модификации И.П. Ашмарина 
и А.А. Воробьева (17). За LD100 принимали минимальное количество спор, 
вызывающее гибель 100 % мышей в опыте. 

Для выделения суммарной (хромосомной и плазмидной) ДНК при-
меняли набор ДНК-сорб-С-М вариант 50 (ФГУН ЦНИИЭ Роспотребна-
дзора, г. Москва).  

При постановке PCR использовали тест-систему АмплиСенс® 
Bacillus anthracis-FRT (ФБУН ЦНИИЭ Роспотребнадзора, г. Москва) для 
выявления генетических детерминант основных факторов патогенности — 
капсултного полипептида и токсина. MLVA типирование (multilocus 
variable number tandem repeat analysis) осуществляли по 20 VNTR (variable 
number tandem repeat) локусам хромосомной и плазмидной локализации с 
PCR-праймерами, описанными F. Lista с соавт. (18), которые входят в 
набор реагентов для генетического типирования штаммов возбудителя си-
бирской язвы методом фрагментного анализа (ОМ-Сибирская язва-Ге-
нотип) по ТУ 9398-018-46395995-2013 (ООО «Синтол», г. Москва). PCR и 
MLVA выполняли в соответствии с инструкциями по применению тест-
систем на амплификаторе C1000 Touch Thermal Cycler с модулем для 
PCRq CFX96 Real-Time System («Bio-Rad», США). При постановке MLVA 
(18) секвенирование каждого из локусов проводили в 8-капиллярном ав-
томатическом генетическом анализаторе НАНОФОР 05 (Эксперименталь-
ный завод научного приборостроения РАН, г. Черноголовка). 

При построении дендрограммы на основании данных MLVA-
типирования использовали метод UPGMA. 

Результаты. Характеристика изученных штаммов по объекту и тер-
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ритории, на которой они были выделены, представлена в таблице 1. 

1. Штаммы возбудителя сибирской язвы Bacillus anthracis, выделенные на 
территории России в 2014-2016 годах 

Штамм Инвентарный ¹ Откуда выделен 
В о л г о г р а д с к а я  о б л а с т ь  

(выделены в Волгоградской областной ветеринарной лаборатории, 2014 год) 
6246 370 Селезенка крупного рогатого скота  
3158/317-318 371 Почва 
3184/410 372 Биоматериал (Дубцовский р-н) 

Р е с п у б л и к а  Ч у в а ш и я  
(выделен в Чувашской республиканской ветлаборатория, 2016 год) 

5833 373 Почва с мест захоронения  
Я м а л о - Н е н е ц к и й  а в т о н о м н ы й  о к р у г  

(выделены во Всероссийском НИИ ветеринарной вирусологии и микробиологии РАСХН, 2016 год) 
5875 374 Ухо северного оленя 
5885 375 Ухо северного оленя 
5886 376 Ухо северного оленя 
6017 377 Истечения из носа лопарской оленегонной собаки 
6019 378 Ухо северного оленя 
6063 379 Ухо северного оленя 
6064 380 Ухо северного оленя 
 

2. Проявление фенотипических, серологических и биологических свойств, 
ассоциируемых с патогенностью, у штаммов возбудителя сибирской язвы 
Bacillus anthracis, выделенных на территории России в 2014-2016 годах 

Штамм 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 
6246 T R  + + + + + +  +++ + +++  + ± + 
3158/317-318 T R  + + + + + +  +++ + +++  + ± + 
3184/410 T R  + + + + + +  +++ + +++  + ± + 
5875 T R  + + + + + +  +++  +++  + + + 
5885 T R  + + +  + +  +++  +++  + + + 
5886 T R  + + +  + +  +++  +++  + + + 
6019 T R  + + + + + +  +++  +++  + + + 
6063 T R  + + +  + +  +++  +++  + + + 
6064 T R  + + +  + +  +++  +++  + + + 
6017 T R   +      +++ + +++  + + + 
5833 T R  + + + + + +  +++ + +++  + + + 
П р и м е ч а н и е. 1 — морфология клеток, 2 — морфология колоний, 3 — фосфатазная активность, 4 — 
спорообразование, 5 — наличие плазмиды pXO1, 6 — наличие плазмиды pxo2, 7 — токсинообразование in 
vitro, 8 — капсулообразование in vitro, 9 — капсулообразование in vivo, 10 — лецитиназная активность, 11 — 
уровень экспрессии протеаз, 12 — синтез протокатахоевой кислоты, 13 — уровень экспрессии гемолизи-
нов, 14 — тип гемолиза,15 — сорбция конго красного из среды, 16 — лизис фагом Fah-ВНИИВВиМ, 17 — 
лизис фагом RD-ph-6. Т — типичная морфология, R — колонии R-типа (шероховатые); «+/» — прояв-
ление признака оценено положительно/отрицательно, «±» — слабая чувствительность к фагу. 

 

3. Биохимическая активность у штаммов возбудителя сибирской язвы Bacillus 
anthracis, выделенных на территории России в 2014-2016 годах 

Штамм 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 
6246    +     +   +    +        + 
3158/317-318  +  +     +   +    +        + 
3184/410    +        +    +        + 
5875    -     +   +    +        + 
5885    +     +   +    +        + 
5886    +     +   +    +       + + 
6019    +     +   +    +        + 
6063    +     +   +    +        + 
6064    +        +    +        + 
6017    +     +   +    +        + 
5833    +     +   +    +        + 
П р и м е ч а н и е. 1, 2, 3, 4, 5, 6 — соответственно ферментация арабинозы, маннитола, рамнозы, сахаро-
зы, адонитола, метил-D-глюкозида; 7 — продукция индола, 8 — утилизация цитрата; 9, 10, 11, 12, 13, 
14 — ферментация целлобиозы, маннозы, салицина, трегалозы, галактозы, инулина; 15 — продукция 
ONPG (ortho-nitrophenyl--D-galactopyranoside), 16 — тест Фогеса-Проскауэра, 17, 18, 19, 20, 21, 22 — 
ферментация инозитола, раффинозы, сорбитола, ксилозы, метил-D-маннозида, мелицитозы; 23 — разло-
жение аргинина, 24 — восстановление нитратов до нитритов; «+/» — проявление признака оценено по-
ложительно/отрицательно. 

 

При изучении основных идентификационных признаков штаммов 
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B. anthracis установлено, что рабочая коллекция представлена 10 типичными 
вирулентными культурами и одним штаммом, атипичным по капсуло- и спо-
рообразованию. Результаты комплексной оценки свойств штаммов показа-
ли, что они по фенотипическим признакам (морфология роста в жидких и на 
твердых питательных средах, подвижность, окрашивание по Граму, капсуло-
образование in vivo и in vitro, спорообразование), биохимической активно-
сти (протеолитическая, гемолитическая, лецитиназная, фосфатазная, гли-
колитическая активности, способность синтезировать протокатехоевую 
кислоту, сорбировать конго красный из среды), антигенным свойствам 
(реакция термопреципитации по Асколи), чувствительность к сибиреяз-
венным бактериофагам Fah-ВНИИВВиМ и RD-ph-6, токсинообразование 
in vitro, плазмидный профиль (наличие фрагментов генов капсуло- и ток-
синообразования в PCR), чувствительности к антибиотикам, рекомендо-
ванным для применения в ветеринарии, имели незначительные различия 
(табл. 2, 3). За исключением штамма ¹ 6017, выделенного от лопарской 
оленегонной собаки, все культуры показали высокую экспрессию гемоли-
зинов и протеаз, образовывали капсульный полипептид in vitro (колонии 
слизистой консистенции S-, M или SМ-формы на среде для определения 
капсуло- и токсинообразования) и in vivo (капсульные палочки в мазках-
отпечатках с органов павших мышей), вызывали гемолиз эритроцитов по 
-типу, сорбировали конго красный из среды. Отличительной особенно-
стью штаммов B. anthracis, выделенных в Ямало-Ненецком автономном 
округе было отсутствие или слабая продукция протокатехоевой кислоты. 
По продукции токсина in vitro (визуально определяемый) штаммы разде-
лились на продуцирующие (¹¹ 6246, 3158/317-318, 3184/410, 5833, 5875, 
6019) и не продуцирующие токсин (¹¹ 5885, 5886, 6017, 6063, 6064). 
Изученные культуры также различались по чувствительности к сибиреяз-
венным фагам: все без исключения лизировались фагом RD-ph-6, но 
штаммы ¹¹ 6246, 3158/317-318 и 3184/410 были слабо чувствительны к 
фагу Fah-ВНИИВВиМ. 

По показателю LD50 для аутбредных белых мышей, который счита-
ется наиболее объективным, штаммы согласно классификации (19) рас-
пределились в четыре группы (табл. 4).  

4. Вирулентность штаммов возбудителя сибирской язвы Bacillus anthracis, вы-
деленных на территории России в 2014-2016 годах, для аутбредных белых 
мышей 

Штамм 
Показатель, спор/гол. 

Оценка вирулентности 
LD100 LD50 

6246 5,4½102 8 Высоковирулентный 
3158/317-318 6 Не титруется Высоковирулентный 
3184/410 1,2½102 5 Высоковирулентный 
5833 30 6 Высоковирулентный 
 
5875 20 5 Высоковирулентный 
5885 1,1½103 7 Высоковирулентный 
5886 1,7х102 12 Вирулентный 
6017 Не титруется Не титруется Авирулентный 
6019 4,7½102 19 Умеренно вирулентный 
6063 150 10 Вирулентный 
6064 60 21 Умеренно вирулентный 

 

Шесть из изученных штаммов относились к высоковирулентным, 
по два — к вирулентным и умеренно вирулентным. Культура B. anthracis, 
выделенная от лопарской оленегонной собаки (¹ 6017), не вызывала ги-
бели аутбредных белых мышей и была отнесена к группе авирулентных. 
Показатель LD50 для изученных штаммов находился в пределах 5-37, 
LD100 — в пределах 6-2000 спор/гол. LD50 у штамма ¹ 3158/317-318 опре-
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делить не удалось, так как величина LD100 составила всего 6 спор/гол.  

5. Чувствительность к антибиотикам у штаммов возбудителя сибирской язвы 
Bacillus anthracis, выделенных на территории России в 2014-2016 годах 

Штамм 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
6246 S S MS S MS MS R R MS R 
3158/317-318 S S S S S S S MS S R 
3184/410 S S S S S S S MS S R 
5875 S S S S S S S S S R 
5885 S S S S S MS S MS S R 
5886 S S S MS MS R MS MS S R 
6019 S S R S MS MS MS MS S R 
6063 S S S S S MS S MS S R 
6064 S MS S S MS MS S MS S R 
6017 S S S S S MS S S S R 
5833 S S S S S MS S S S R 
П р и м е ч а н и е. 1 — ампициллин, 2 — пенициллин, 3 — неомицин, 4 — энрофлоксацин, 5 — тилозин, 
6 — левомицетин, 7 — стрептомицин, 8 — канамицин, 9 — тетрациклин, 10 — полимиксин Б; R (re-
sistance) — слабочувствительные; MS (medium sensitive) — умеренно чувствительные; S (sensitive) — чув-
ствительные.  

 

 

Дендрограмма филогенетических взаимоотношений 
изученных штаммов Bacillus anthracis, построенная 
методом UPGMA по данным MLVA-типирования: 
кластер I — штаммы с условным обозначением 
38-40 (¹¹ 5875, 5885, 5886), 42-44 (¹¹ 6019, 
6063, 6064); кластер II — штамм с условным 
обозначением 41 (¹ 6017); кластер III — 
штаммы с условным обозначением 33-35 (¹¹ 
6264, 3158/317-318, 3184/410); кластер IV — 
штамм с условным обозначением 37 (¹ 5833) 
(коллекция ГКМ-ФИЦВиМ; описание штаммов 
см. в табл. 1). 
 

Девять из 11 изученных штам-
мов обладали природной устойчиво-
стью к полимиксину Б, были чувстви-
тельны и высокочувствительны к ле-
вомицетину, канамицину, пеницил-
лину, тилозину, стрептомицину, нео-
мицину, тетрациклину, ампициллину 
и энрофлоксацину. Штамм ¹ 6246 
проявил устойчивость к канамицину и 
стрептомицину (табл. 5). 

B. anthracis — один из наибо-
лее генетически гомогенных патоге-
нов, что затрудняет распознавание его 
изолятов. Для решения проблемы ис-
пользуют анализ множественных тан-
демных повторов (MLVA), позволяю-
щий с помощью ПЦР выявлять участ-
ки бактериальной ДНК, которые в ре-
зультате проскальзывания репликатив-
ной вилки подвергаются ошибочному 
копированию, приводящему к их уко-
рочению или удлинению (20).  

MLVA-типирование выполняли 
по 20 VNTR-локусам при мультиплекс- 

ной амплификации препарата ДНК с последующим установлением длин 
флуоресцентно меченных продуктов по каждому из VNTR-локусов. Для 
вычисления расстояний между штаммами использовали значения числа 
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повторов в каждом из локусов (рис.). 
По результатам MLVA-анализа изученные штаммы распреде-

лились в четыре кластера. Штаммы, полученные от северных оле-
ней во время вспышки сибирской язвы в Ямало-Ненецком авто-
номном округе в 2016 году, формировали I кластер, во II кластер 
входил один штамм (¹ 6017, выделен в Ямало-Ненецком автоном-
ном округе в 2016 году от лопарской оленегонной собаки), III — 
образовали штаммы, выявленные в Волгоградской области в 2014 
году, IV — представляла культура B. anthracis из почв захоронений в 
Республике Чувашия (см. рис., табл. 6). 

6. MLVA-генотипы штаммов возбудителя сибирской язвы Bacillus anthracis, 
выделенных на территории России в 2014-2016 годах, по 20 VNTR-локусам  

Штамм 1 2 3 4 5 6 7а 8 9 10 11 12б 13б 14 15 16б 17 18 19 20 
III к л а с т е р  

6246 30 31 14 9 45 13 8в 20 13 57 78 4 20 5 20 14в 4 4 14 17 
3158/317-318 30 31 14 9 45 13 10 20 13 57 78 4 20 5 20 12 4 4 14 17 
3184/410 30 31 14 9 45 13 10 20 13 57 78 4 20 5 20 12 4 5 14 17 

I к л а с т е р  
5875 27 27 15 10 45 14 9 16 14 53 17 3 21 3 23 9 3 5 14 15 
5885 27 27 15 10 45 14 9 16 14 53 17 3 21 3 23 9 3 5 14 15 
5886 27 27 15 10 45 14 9 16 14 53 17 3 21 3 23 9 3 5 14 15 
6019 27 27 15 10 45 14 9 16 14 53 17 3 21 3 23 9 3 5 14 15 
6063 27 27 15 10 45 14 9 16 14 53 17 3 21 3 23 9 3 5 14 15 
6064 27 27 15 10 45 14 8в 16 14 53 17 3 21 3 23 9 3 5 14 15 

II к л а с т е р  
6017 24 30 16 12 45 13 8 20 13 57 75 – – 4 20 – 4 4 14 16 

IV к л а с т е р  
5833 30 30 14 9 45 13 10 20 13 57 75 4 20 4 20 13 4 4 14 16 
П р и м е ч а н и е. VNTR — variable-number tandem-repeat; указано число повторов в локусе (от 1 до 45). 
Локусы: 1 — Geb-Bams3, 2 — Geb-Bams13, 3 — Geb-Bams22, 4 — Geb-Bams23, 5 — Geb-Bams15, 6 — 
VNTR32, 7 — pXO1 aat, 8 — vrrC2, 9 — Geb-Bams1, 10 — vrrC1, 11 — Geb-Bams30, 12 — VNTR17, 13 — 
VNTR16, 14 — vrrA, 15 — vrrB1, 16 — CL33, 17 — VNTR23, 18 — VNTR35, 19 — vrrB2, 20 — CL12; а — 
локус находится на плазмиде рХ01 B. anthracis, б — полиморфные локусы находятся на плазмиде рХ02 
B. anthracis; прочерки означают, что локус не выявлен. 
 

Эти данные подтвердили ранее установленный факт, что штаммы, 
выделенные в 2016 году в Ямало-Ненецком автономном округе от оленей 
и людей, имели один и тот же MLVA-генотип (21), а также то, что разные 
штаммы возбудителя сибирской язвы, циркулирующие на определенных 
территориях, имеют генотипы с географической приуроченностью (22-25). 

У штаммов из I и III кластеров проявлились незначительные раз-
личия по 1-2 локусам внутри кластера, что может быть свидетельством их 
пассирования на чувствительных животных. Выявление в одной вспышке 
сибирской язвы (Ямало-Ненецкий автономный округ, 2016 год) штаммов, 
относящихся к двум различным кластерам (I и II), позволяет сделать 
предположение о наличии как минимум двух источников заражения жи-
вотных. Эта гипотеза требует дальнейшего подтверждения. 

Таким образом, по основным фенотипическим свойствам и диа-
гностическим признакам штаммы возбудителя сибирской язвы, выделен-
ные с 2014 по 2016 год в трех разных субъектах Российской Федерации, 
практически не отличались от типового штамма своего вида. Выявлена 
принадлежность этих штаммов к четырем MLVA20-генотипам, приуро-
ченным к разным географическим территориям. Исключение составил 
штамм ¹ 6017 Bacillus anthracis, выделенный от лопарской оленегонной 
собаки, который занимал промежуточное положение между штаммами из 
Волгоградской области и Республики Чувашия. Установлена высокая эпи-
зоотическая опасность изученных штаммов (наличие факторов патогенно-
сти, экспрессирующихся in vitro, высокая вирулентность для лабораторных 
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животных), что подтверждает необходимость микробиологического монито-
ринга сибиреязвенных захоронений и падежных мест (моровых полей), а 
также эффективных профилактических мероприятий. 
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A b s t r a c t  
 

In 2014 to 2016, despite effective measures to prevent an introduction and transmission of 
Anthrax in the Russian Federation, there were seven outbreaks of Anthrax in Volgograd, Rostov, 
Belgorod, Saratov regions, the Republic of Tatarstan, and also six outbreaks in reindeer population 
in two districts of Yamal-Nenets Autonomous Okrug where 2657 reindeers died. In this article we 
present some results of comprehensive characterization of genetic, biological features and phyloge-
netic relationship of Bacillus anthracis strains isolated during the outbreaks in Volgograd region, 
Yamal-Nenets Autonomous Okrug and from the soils of burial in Chuvash Republic during last 3 
years. Here, we differentiated 11 strains as followed from growth morphology, mobility, Gram stain 
procedure, capsule in vivo and in vitro formation, sporulation, proteolytic, hemolytic, lecithinase, 
phosphatase, glycolytic activity, protocatechuic acid production, Congo red sorption from the medi-
um, phage sensitivity, toxicity in vitro, plasmid profile, sensitivity to antibiotics recommended for use 
in veterinary medicine, virulence for mice. MLVA-typing of the anthrax strains was performed for 20 
VNTR loci. It was shown that the main phenotypic and diagnostic features of anthrax strains differed 
insignificantly and, in general, corresponded to those of a typical B. anthracis strain. The most signif-
icant phenotypic differences were found in asporogenous and avirulent strain B. anthracis ¹ 6017 
isolated in 2016 from a Lappish reindeer dog. The B. anthracis strains isolated during one outbreak 
were grouped into separate clusters, and within the cluster some strains had insignificant differences 
in 1-2 loci. The strains isolated from the soils of burials in the Republic of Chuvashia and from the 
Lappish reindeer dog during the Yamal outbreak formed separate clusters. B. anthracis strains showed 
high epizootic risk due to pathogenicity factors expressed in vitro. The tests identified the presence of 
capsula and toxins, high hemolytic and proteolytic activity, protocatechuic acid synthesis, and high 
virulence for laboratory mice (at 6-1000 spores). These results confirm the necessity of continuous 
monitoring and evaluation of epizootic caution of anthrax burials and case sites (frost fields), and 
specific preventive anti-anthrax measures. 

 

Keywords: Bacillus anthracis, anthrax, strains, phenotypic properties, genotypic properties, 
virulence, MLVA. 
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