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MLVA использовали для генотипирования панели 102 изолятов бруцелл из 8 областей 

Казахстана и соседних стран (Россия, Кыргызстан). Филогеография показала, что штаммы B. 
abortus и B. melitensis принадлежали к линиям «Abortus C» и «Восточное Средиземноморье», со-
ответственно. Штаммы B. abortus из Казахстана и России оказались генетически родственными 
португальским, бразильским и американским изолятам, что свидетельствует о древнем рас-
пространении этих линий из Европы в Южную Америку и на восток в Турцию, Россию и Азию. 
Большинство казахстанских изолятов B. melitensis были связаны со штаммами, циркулирую-
щими в Китае, вероятно, из-за долгосрочных торговых партнерских отношений между двумя 
странами. Наши результаты показывают, что молекулярное генотипирование следует приме-
нять систематически для поддержки планов борьбы с бруцеллезом в Казахстане. 
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Here, MLVA was employed to genotype a panel of 102 Brucella isolates collected from 8 Kazakh 

regions and neighboring countries (Russia, Kyrgyzstan). Phylogeography demonstrated that B. abortus 
and B. melitensis strains belonged to "Abortus C" and "East Mediterranean" lineages, respectively. B. 
abortus strains from Kazakhstan and Russia resulted genetically related to Portuguese, Brazilian and 
US isolates, suggesting ancient spread of these lineages from Europe to South America and eastwards 
to Turkey, Russia and Asia. Most of Kazakh B. melitensis isolates were related to strains circulating in 
China, likely due to long-term trading partnerships between the two countries. Our findings suggest 
that molecular genotyping should be applied systematically to support control plans for eradication of 
brucellosis in Kazakhstan. 
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Бруцеллез является наиболее распро-
страненным зоонозом во всем мире, что ока-
зывает большое влияние на здравоохранение 
и экономику животноводства. Болезнь вы-
звана Brucella spp., грамотрицательной бакте-
рией, которая может заразить несколько ви-
дов животных, включая крупный и мелкий 
рогатый скот, водных буйволов и свиней. Ос-
новным симптомом инфекции являются 
аборты. Патоген может передаваться челове-
ку через потребление зараженного и необра-
ботанного молока или молочных продуктов, 
или путем контакта с зараженными живот-
ными. У людей болезнь может вызывать вол-
нообразную лихорадку, недомогание и ми-
алгию, иногда связанные с тяжелыми ослож-
нениями, такими как энцефалит, менингит, 
периферический неврит, спондилит, гнойный 
артрит и вегетативный эндокардит. Болезнь 
может также возникать в хронической форме. 

Род Brucella включает 10 видов, харак-
теризующихся более чем 90 % гомологией 
ДНК/ДНК [7]. Бруцеллез крупного рогатого 
скота обычно вызван Brucella abortus, в то 
время как бруцеллез коз и овец обычно вы-
зван Brucella melitensis, хотя могут возникать 
инфекции кросс-видов. Оба вида Brucella яв-
ляются высокоинфекционными для людей и 
распространены среди скота. Бруцеллез 
успешно ликвидирован в большинстве разви-
тых стран, хотя он по-прежнему эндемичен в 
развивающихся странах Латинской Америки, 
Южной Европы, Африки, Юго-Восточной Азии 
и Ближнего Востока. Стратегии борьбы с 
бруцеллезом основаны на строгих процедурах 
управления, убое серопозитивных животных 
и, где возможно, вакцинации. 

В Казахстане бруцеллез характеризует-
ся высокой инфекцией у людей и животных. 
Предотвращение бруцеллеза людей зависит 
от контроля заболевания животных, а также 
от обработки продуктов животного проис-
хождения. Идентификация видов и биоваров 
полевых штаммов Brucella фенотипическими 
методами страдает отсутствием разрешаю-
щей способности понять эпидемиологию за-
болевания. Подходы генотипирования – более 
информативные, обладают большей дискри-
минационной способностью к характеристи-
кам штаммов и способностью отслеживать 
источники инфекции. Таким образом, они мо-
гут улучшить исход программы борьбы с 
бруцеллезом. 

Молекулярная эпидемиология Brucella 

может быть сложной из-за низкой изменчиво-
сти в геноме [5]. За последние несколько лет 
характеристика переменного количества тан-
демных повторов (VNTR) методом множе-
ственного локуса VNTR (MLVA) была эффек-
тивно использована для типирования Brucella 
spp. у людей и животных, в том числе у крупно-
го и мелкого рогатого скота, диких кабанов, 
зайцев, водных буйволов и морских млекопи-
тающих [6, 7]. MLVA-типизация Brucella может 
быть полезна для эпидемиологических иссле-
дований и может способствовать контролю 
бруцеллеза человека и животных. Идентифи-
кация наличия и идентичности штаммов 
Brucella в популяциях скота также имеет важ-
ное значение для определения введения но-
вых штаммов. 

В настоящее время, хотя распростра-
ненность бруцеллеза в Казахстане остается 
высокой, имеются ограниченные данные о 
генетическом разнообразии циркулирующих 
штаммов. Шевцов и др. [2]. использовал 
MLVA-16 для характеристики 128 B. melitensis 
и 124 B. abortus изолятов, собранных от 4 из 
14 областей Казахстана. Одна и та же иссле-
довательская группа расширила генотипиро-
вание до 94 изолятов Brucella, охватывающих 
4 дополнительных области Казахстана, хотя в 
этом исследовании образцы принадлежали 
только к виду B. abortus [3]. Примечательно, 
что в Казахстане большинство случаев бруц-
еллеза человека вызвано инфекцией B. 
melitensis. 

Целью этого исследования было увели-
чение количества данных генотипирования 
штаммов Brucella, циркулирующих в Казах-
стане, путем анализа изолятов B. melitensis и B. 
abortus из 8 областей Казахстана и из сосед-
них стран (Россия, Кыргызстан). Выбранный 
молекулярный подход включал анализ 16 об-
ластей VNTR по MLVA для характеристики ге-
нетических отношений панели 102 полевых 
изолятов. Филогеографические анализы были 
применены для сравнения наших данных с 
профилями MLVA, идентифицированными в 
Казахстане по предыдущим исследованиям, и 
со штаммами Brucella во всем мире. Наконец, 
молекулярная эпидемиология была примене-
на для распутывания путей локального рас-
пространения бруцеллы. 

Методика исследований. Были иссле-
дованы 102 изолята Brucella, полученные из 
тканей (лимфатических узлов, печени, селе-
зенки, почек) и крови крупного рогатого ско-
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та (n = 59), овец (n = 35), коз (n = 3), верблю-
дов (n = 2) и морских свинок (n = 2), человека 
(n = 1), отобранных в рамках Национального 
плана борьбы с бруцеллезом и доступного в 
хранилище Национального референтного 
центра по ветеринарии. В панель образцов 
были включены 2 изолята вакцинных штам-
мов (B. abortus 104-M и B. abortus S19). Образ-
цы были собраны у животных из 8 областей 
Казахстана: Акмолинской (n = 3), Алматин-
ской (n = 40), Атырауской (n = 2), Восточно-
Казахстанской (n = 9), Карагандинской (n = 1), 
Костанайской (n = 3), Туркестанской (n = 3), 
Западно-Казахстанской (n = 27). 8 архивных 
изолятов были зарубежные (Россия, n = 7, 
Кыргызстан = 1, США, n = 1), а для 7 архивных 
изолятов Казахстана информации о регионе 
происхождения не было.  

Изоляты Brucella культивировали на 
эритрит агаре с добавками в течение 3–5 дней 
при 37 °C при 5 % CO2. Бактериальную ДНК 
экстрагировали из культур набором «PureLink 
Genomic DNA Kits» (Invitrogen). Все штаммы 
были идентифицированы как виды бруцелл 
на основе классических процедур: морфоло-
гия колоний, потребность в CO2, производство 
H2S, ингибирование роста основным фукси-
ном и тионином, оксидазной, каталазной и 
уреазной активностью, лизис фагами и аг-
глютинация моноспецифическими сыворот-
ками (анти-A, анти-M и анти-R сыворотки), 
следуя рекомендациям МЭБ. Кроме того, мо-
лекулярная типизация была выполнена для 
идентификации видов Brucella, используя 
собственный дифференциальный анализ ПЦР 
[1].  

Образцы ДНК анализировали методом 
MLVA-16 типирования. 16 пар праймеров раз-
делили на 2 группы: панель 1 – MLVA8 (локу-
сы Bruce06, Bruce08, Bruce11, Bruce12, 
Bruce42, Bruce43, Bruce45 и Bruce55) более 
консервативна и характеризуется умеренно 
переменными минисателлитами, и панель 2 – 
MLVA8 (локусы Bruce04, Bruce07, Bruce09, 
Bruce16, Bruce18, Bruce19, Bruce21 и Bruce30), 
образованная высокодискриминационными 
микросателлитами. Эти маркеры были вы-
браны потому, что их стабильность была уже 
оценена, и они широко используются для ха-
рактеристики Brucella spp. [4]. Амплифика-
цию, мультиплексирование и маркировку 
праймеров проводили в соответствии с 
Garofolo et al. [5] с незначительными измене-
ниями. Ампликон анализировали с помощью 

капиллярного электрофореза с использова-
нием генетического анализатора 3500 (ABI, 
Япония), оснащенного капилляром длиной 50 
см, заполненным полимером POP-7 и размер-
ными стандартами GeneScan 600 LIZ и 1200 
LIZ (Life Technologies, Carlsbad, CA, США). 
Определение размеров фрагментов выполня-
лось программным обеспечением GeneMapper 
v.5 (Life Technologies, Carlsbad, CA, США). Нор-
мализация исходных данных была получена с 
использованием поправок, полученных в ре-
зультате генотипирования референтных 
штаммов B. abortus 544 и B. melitensis 16M. В 
панели MLVA-16 не наблюдались отсутству-
ющие аллели. 

Данные генотипирования 102 штаммов 
Brucella сравнивались с генотипами MLVA, до-
ступными в базе данных на веб-сайте Brucella 
MLVA (http://mlva.u-psud.fr/brucella/). Гене-
тическое разнообразие каждого локуса опре-
деляли с использованием индекса разнообра-
зия Хантера и Гастона, определенного в 
BioNumerics v.7.6 (Applied Maths, Sint-Martens-
Latem, Бельгия). Оценки размера полосы были 
преобразованы в число единиц в наборе сим-
волов в программном обеспечение 
BioNumerics. В анализе кластеризации ис-
пользовался категорический коэффициент и 
метод группы невзвешенных пар с использо-
ванием алгоритма средних связей (UPGMA). 
Минимальные охватывающие деревья (MST) 
были построены с использованием 
BioNumerics с применением категоричных 
коэффициентов вместе с правилами приори-
тета дисперсии одиночного и двойного локу-
сов. Bruce 19 был исключен из расчета дере-
вьев MST, поскольку обнаружение редких ал-
лелей изменило номенклатуру этого локуса, 
тем самым введя двусмысленность. 

Результаты исследований и их  
обсуждение. Фенотипические и молекуляр-
ные анализы, проведенные для видов Brucella, 
идентифицировали в панели образцов 64 
изолята B. abortus (59,6 %), 37 изолятов B. 
melitensis (39,4 %) и 1 изолят B. suis (1,0 %). 59 
штаммов были изолированы от крупного ро-
гатого скота, 35 – от овец, 3 – от коз, 2 – от 
верблюдов, 2 – от морской свинки, 1 – от че-
ловека. Наконец, для калибровки анализов 
были включены 2 вакцинных штамма. Про-
фили MLVA-16 референтных штаммов были 
идентичны профилям в базе данных MLVA. 

MLVA-16 идентифицировал все локусы 
изолятов, и они показаны на рисунке 1.  



Сборник научных трудов КНЦЗВ. – 2022. – Т. 11. - № 1 

 Collection of Scientific Papers of KRCAHVM. 2022. Vol. 11. No. 1 7 

Анализ кластеризации показал наличие 
32 генотипа, таким образом, различая 18 
штаммов из 64 изолятов внутри B. abortus и 12 
штаммов из 37 изолятов в B. melitensis. B. suis и 
вакцинный штамм B. abortus 104-M продемон-
стрировали уникальные генотипы, тогда как 
вакцинный штамм B. abortus S19 образовал 
кластер (GT28) с 3 полевыми изолятами. 

Среди изолятов B. abortus наиболее рас-
пространенным генотипом был GT20, обна-
руженный в Алматинской, Акмолинской, За-
падно-Казахстанской и Восточно-Казахстан-
ской областях. GT20 демонстрирует долгую 
историю сохранения в Казахстане, поскольку 
образцы, найденные положительными для 
этого генотипа, покрывают промежуток вре-
мени почти 70 лет (1948-2016). Такое же 
наблюдение можно сделать и для других рас-
пространенных генотипов B. abortus, таких 
как GT1 и GT23, которые были обнаружены 
как в архивных, так и в последних образцах. 
Примечательно, что 8 генотипов B. abortus 
(GT6, GT10, GT21, GT23, GT26, GT27, GT30 и 
GT32) были новыми, в международной базе 
данных MLVA о них нет данных. 

Среди изолятов B. melitensis наиболее 
распространенным генотипом был GT3, обна-
руженный в Алматинской, Западно-
Казахстанской и Восточно-Казахстанской об-
ластях. Этот генотип был идентифицирован у 
крупного и мелкого рогатого скота. GT3 имеет 
российское происхождение, поскольку он был 
идентифицирован в образце российского ста-
да овец в 1953 году. 

Еще одним распространенным геноти-
пом был GT18, который был только в Алма-
тинской области. Примечательно, что в этом 
исследовании впервые были обнаружены 5 
генотипов B. melitensis (GT18, GT5, GT9, GT14 и 
GT15), о которых ранее не сообщалось в меж-
дународной базе данных MLVA. 

MLVA-16 использовался для определе-
ния мелкомасштабных эпидемиологических 
отношений. Анализ кластеризации с исполь-
зованием UPGMA, сгруппировал изоляты 
Brucella в клады с 90 % сходством (рис.1). 64 
изолята B. abortus были разделены на 12 кла-
дов, тогда как 37 изолята B. melitensis принад-
лежали к 8 кладам; 2 клада в каждом из видов 
бруцеллы включали 1 изолят, а 16 сгруппиро-
ванных близко родственных изолятов, соот-
ветствовали 27 генотипам.  

Для проведения эпидемиологических ис-
следований ветеринары сообщили информа-

цию о контактах между животными посред-
ством торгов, пастбищ, ярмарок или рынков. 
Эпидемиологическая информация, подтвер-
ждающая молекулярные данные, была полу-
чена для 2 кластеров в группе B. abortus. Пер-
вый клад включал 6 штаммов B. abortus GT2, 
выявленных в Западно-Казахстанской обла-
сти; они были изолированы от хозяйств, рас-
положенных в 3 селах (Мерей, Жангала, Ку-
шумский), принадлежащих к разным районам 
(Таскалинский, Жангалинский, Зеленовский). 
Эпидемиологическое расследование показало, 
что территории сел Кушумский и Мерей гра-
ничат друг с другом, а летний выпас – распро-
страненная практика в этой области. Кроме 
того, крупный рогатый скот из разных дере-
вень собирается возле общего водоема, и на 
этом участке происходят контакты между жи-
вотными. Село Жангала находится далеко, в 
южной части Западно-Казахстанской области – 
области с высокой распространенностью 
бруцеллеза. Интересно, что в 2010–2014 годах 
часть населения этой области стала переез-
жать в Таскалинский и Зеленовский районы; 
поэтому можно предположить, что GT2, рас-
пространился в результате этого миграцион-
ного потока. 

Второй клад включал штаммы B. abortus, 
классифицированные как GT23. 4 архивных 
изолята из Алматинской области принадле-
жали к этому генотипу (1960-1968 гг.) вместе 
с 3 образцами, из Восточного Казахстана. По-
следние происходили из 3 сел: Усть-
Каменогорский, Бозанбай и Аблакецкий, рас-
положенных в Уланском районе. Классическая 
эпидемиология подтвердила результаты мо-
лекулярной эпидемиологии: на самом деле 
села Бозанбай и Аблакецкий расположены по 
соседству и животные пасутся на одном и том 
же пастбище «Сандыктас». Село Усть-
Каменогорск расположено на расстоянии 60–
70 км, и животных пасутся на другом паст-
бищном угодье «Кызыл-су». Тем не менее, 
коммерческие потоки животных сообщаются 
среди ферм этих деревень, и это может объ-
яснить связи молекулярной эпидемиологии. 
Может произойти передача бруцелл на даль-
ние расстояния, это связано со способностью 
микроорганизма выживать в течение недель 
или месяцев в воде, моче, фекалиях, влажной 
почве, навозе и суспензии при благоприятных 
условиях (прохладно, темно и влажно).   
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Рисунок 1 – Анализ кластеризации UPGMA из 104 изолятов Brucella,  

соответствующих 32 генотипам 
 

В столбцах представлены следующие данные: генотип, номер животного, виды бруцел-
лы, биовар, виды хозяев, область, район, село и год сбора. Цветовой код выделяет одинаковые 
значения в каждом столбце. Пустые ячейки указывают на недоступную информацию. 
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Наши результаты указывают на воз-
можность передачи бруцеллы соседним ста-
дам из-за неконтролируемой торговли ско-
том. Важную роль играет отсутствие адекват-
ных мер в отношении биологической без-
опасности, включая все материально-
технические, структурные, управленческие и 
персональные требования, необходимые для 
предотвращения проникновения и распро-
странения патогенов среди стад. Действи-
тельно, большинство этих ферм могут позво-
лить прямой контакт животных между сосед-
ними стадами; это связано с отсутствием 
надлежащих ограждений и общих пастбищ 
или мест для питья. 

Выводы. В Казахстане бруцеллез все 
еще оказывает огромное влияние на людей и 
животных. Неконтролируемая торговля жи-
вотными считается основным источником 
заболеваемости стада. Поэтому генетическая 
дактилоскопия изолированных штаммов мо-
жет оказать значительное влияние на кон-
троль бруцеллеза и может облегчить иденти-
фикацию источников инфекции и трансмис-
сионных цепей. 

В этом исследовании 102 изолята бруц-
елл из 8 областей Казахстана и соседних 
стран (Россия, Кыргызстан), были биотипи-
рованы с использованием обычных методов. 
Традиционный сбор данных вспышек имеет 
важное значение, но отсутствие разрешаю-
щей способности, не позволяет точно прово-
дить филогенеографию и не может опреде-
лить источник инфекций. Фактически, фено-
типические методы могут продемонстриро-
вать наличие в панели образцов всего 5 
биоваров B. abortus и 3 биоваров B. melitensis. 
В текущем исследовании мы стремились 
определить генетическую структуру популя-
ции Brucella, а также оценить, как казахстан-
ские изоляты связаны с генотипами Brucella 
из Евразии и во всем мире с использованием 
схем типизации MLVA-16. Кроме того, были 
проведены исследования для связывания 
мелкомасштабного генетического анализа с 
помощью MLVA-16 с информацией из класси-
ческой эпидемиологии. 

64 штамма B. abortus были классифици-
рованы в группу «Abortus C». 72,7 % штамма 
принадлежали к генотипу, который распро-
странен в Китае, Италии и Португалии. Гено-
тип, эндемичный в Португалии, Бразилии, Ко-
ста-Рике, Китае и Южной Корее, составлял 
18,2 % штаммов, а 4,5 % были идентифициро-

ваны как генотип, типичный для Внутренней 
Монголии и Китая. 2 штамма B. abortus имели 
низкую частоту (1,5 %) распространения и 
были представлены генотипами, циркулиру-
ющиеми в Казахстане, Сирии и Турции. Един-
ственный российский штамм 1935 года, был 
новым, не депонированным в международной 
базе данных.  

Штаммы B. melitensis были объединены 
в группу «Восточного Средиземноморья». 
75,7 % штаммов были классифицированы как 
генотип, который распространен в Евразии, 
Испании, Турции, Португалии и Китае [8]. Ин-
тересно, что 18,9 % изолятов B. melitensis при-
надлежали к генотипу, который соответству-
ют изолятам, идентифицированным от людей 
в Турции. 2 изолята (5,4 %) были включены в 
генотип, который был обнаружен в Китае [8], 
Турции, Испании и Франции. 

Анализ одного штамма B. suis, выделен-
ного от овец, получил генетический профиль, 
идентифицированный как генотип, который, 
распространен на разных континентах; одна-
ко, отфильтровывая поиск генотипа B. suis 6 у 
крупного рогатого скота и овец, нашли только 
11 записей, и это были штаммы из Китая, 
Внутренней Монголии и Тибета, а также 
наблюдалась временная близость между ни-
ми (1958-1974) и нашим штаммом B. suis 
(1954). Интересно, что все эти штаммы имеют 
неразличимый генотип MLVA-16 с вакцинным 
штаммом S2 B. suis биовар 1. Этот вывод сви-
детельствует о том, что вакцинный штамм S2 
B. suis привел к перекрестной инфекции меж-
ду свиньями, крупным рогатым скотом и ов-
цами, так как он широко используется в Китае 
[6]. 

Анализ MST показал, что казахстанские 
штаммы B. abortus генетически связаны с 
португальскими, бразильскими и американ-
скими изолятами, что свидетельствует о 
древнем распространении этих линий, начи-
ная с Европы до Южной Америки, возможно, в 
колониальный период, и на восток в Турцию 
и азиатские страны, включая Казахстан и Ки-
тай. Эта гипотеза также подтверждается 
предыдущими результатами, которые приве-
ли к гипотезе о том, что Средиземноморская 
область является плавильным котлом для 
бруцеллеза. Однако доказательства генетиче-
ских связей между штаммами из азиатской, 
европейской и американской областей позво-
ляют предположить, что возбудитель может 
распространиться в двухстороннем направ-
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лении. Фактически, генетическое сходство 
изолятов B. abortus с другими европейскими 
генотипами (французский, итальянский, гре-
ческий) были обнаружены в этом исследова-
нии, что согласуется с результатами Шевцо-
вой и др. [3], которая объяснила это открытие 
крупномасштабным импортом племенного 
скота, который начался в начале 20 века из 
США, Южной Америки и Европы в Казахстан, 
для улучшения пород крупного рогатого ско-
та. В настоящее время правительство Казах-
стана инвестирует большие суммы в развитие 
продукции животноводства с целью превра-
щения Казахстана в крупного экспортера в 
Россию и соседние страны. Для импорта пле-
менного поголовья были предоставлены 
крупные субсидии, что привело к увеличению 
импорта крупного рогатого скота, из США, 
Германии, Швейцарии и Австрии. 

Филогенография показала, что боль-
шинство изолятов B. melitensis были на 100 % 
идентичны штаммам, циркулирующим в Ки-
тае, в соответствии с результатами, представ-
ленными Шевцовым и др. [2]. Распространен-
ность группы B. melitensis «Восточного Среди-
земноморья» в Казахстане и Китае предпола-
гает общее происхождение генотипов из обе-
их стран, которые распространялись вместе в 
прошлом со Средиземноморского региона, 
возможно, по Шелковому пути [10]. Кроме то-
го, в нескольких исследованиях было показа-
но, что B. melitensis, вероятно, возник из Сре-
диземноморского региона [7, 9]. Сан и др. [8], 
проанализировали в MLVA-16, 50 изолятов B. 
melitensis, циркулирующих в Синьцзяне, кото-
рые были разделены на 28 генотипов, из ко-
торых 10 были связаны с Казахстаном. Можно 
предположить, что распространение иден-
тичных генотипов в двух странах, вероятно, 
связано с долгосрочными торговыми отно-
шениями между Китаем и Казахстаном за по-
следние несколько столетий. Следует также 
учитывать, что торговля скотом была основ-
ным платежным инструментом для кочевых 
народов Казахстана в прошлом [2].  

В мелкомасштабном генетическом ана-
лизе MLVA-16 идентифицировали 18 геноти-
пов B. abortus и 12 генотипов B. melitensis, 
циркулирующих в Казахстане. Анализ класте-
ров показал конкретные клады и их ассоции-
рованные генотипы появились в разных рай-
онах страны, а некоторые кластеры B. 
melitensis демонстрируют региональную ло-
кализацию. Следует подчеркнуть, что некото-

рые линии (B. abortus GT20; B. melitensis GT3) 
все еще циркулируют, после почти 70 лет ве-
теринарных усилий по ликвидации бруцелле-
за. Одна из причин может быть найдена в не-
контролируемой торговле скотом. В текущем 
исследовании было описано 8 уникальных 
генотипов B. abortus и 5 B. melitensis, отлича-
ющихся от других генотипов Brucella, о кото-
рых сообщается в международной базе дан-
ных, хотя их профиль MLVA по-прежнему тес-
но связан с генотипами Казахстана и Китая. 
Одним из исключений был B. abortus GT10, 
который был идентифицирован в образце 
овец в Алматинской области в 1970 году. Этот 
генотип показал аллель с 1 повтором в локусе 
Bruce 06, способный разделить виды B. 
abortus и B. melitensis на два кластера UPGMA 
анализом, с 4-повторными и 1-повторными 
аллелями, показывающими видоспецифич-
ность, соответственно. Обращаясь к междуна-
родной базе данных MLVA, мы обнаружили 
идентичность со штаммом B. abortus от чело-
века в Турции.  

В Синьцзяне, одном из крупнейших жи-
вотноводческих регионов Китая, граничащих 
с Казахстаном, 9 изолятов B. abortus были от-
сортированы по 9 генотипам MLVA-16, что 
привело исследователя к предположению, что 
виды B. abortus обладают большим генетиче-
ским разнообразием, чем B. melitensis [8]. 

Анализ кластеризации на основе MLVA-
16 показал, что 1 полевой штамм (ЮК-1, 
2006 г) из Южного Казахстана имел генотип, 
соответствующий вакцинному штамму S19 В. 
abortus; поэтому в будущем изоляты необхо-
димо исследовать на наличие штамма S19. 

Предполагается, что изоляты, принад-
лежащие к определенному кладу, недавно 
эволюционировали от общего предка, и по-
этому определение кладов может быть по-
лезно для идентификации эпидемиологиче-
ских связей и для отслеживания маршрутов 
передачи. Действительно, вариации локусов, 
кодирующие тандемные повторы, могут быть 
получены в ходе репликации бактерий в хо-
зяине, распространения в окружающей среде 
через аборты, адаптации к внешним условиям 
и последующих инфекций разных субъектов. 
Исходя из этого, мы попытались поддержать 
взаимосвязь, наблюдаемую среди изолятов в 
отдельных кладах, путем проведения эпиде-
миологических исследований. Отобранные 
клады группировали родственные изоляты 
Brucella, идентифицированные в разных хо-



Сборник научных трудов КНЦЗВ. – 2022. – Т. 11. - № 1 

 Collection of Scientific Papers of KRCAHVM. 2022. Vol. 11. No. 1 11 

зяйствах той же деревни или из разных дере-
вень в том же районе. 

Примечательно, что некоторые вспыш-
ки характеризовались множественными ге-
нотипами MLVA–16. Например, штаммы B. 
melitensis, выделенные в селе Каратурак (Эн-
бекшиказахский район, Алматинская об-
ласть), были классифицированы как геноти-
пы GT6 и GT15. Другим аналогичным приме-
ром была вспышка в селе Текели (Алматин-
ская область), представленная генотипами В. 
melitensis GT4 и GT5. В деревне Жоламан со-
общалось о циркуляции видов B. abortus GT21 
и B. melitensis GT19. Эти данные указывают на 
не контролируемую торговлю скотом и отсут-
ствие мер биозащиты при возникновении 
вспышки и распространение бруцеллеза в Ка-
захстане.  

В этом исследовании мы сообщаем о ге-
нетической характеристике MLVA 102 изоля-
тов Brucella, из 8 областей Казахстана, за пе-
риод более 80 лет. Тем не менее, филоге-
неография бруцелл как в местном, так и в ши-
роком масштабах оказалась сложной, вероят-
но, из-за широкого распространения зара-
женных животных через региональные, 
национальные и международные границы. 
Важно отметить, что, несмотря на относи-
тельно ограниченное количество изолятов и 
их широкую область распространения, мы 
смогли в двух случаях найти эпидемиологи-
ческие связи между вспышками, имеющими 
один и тот же генетический профиль бруцел-
лы. Поэтому анализ MLVA оказался подходя-
щим методом для характеристики бактерий и 
эффективного эпидемиологического анализа, 
направленного на поддержку конкретных 
планов контроля и ликвидации бруцеллеза в 
Казахстане.  
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