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Аннотация. Псевдотуберкулез – инфекционное заболевание, возбудителем которого является 
Yersinia pseudotuberculosis. Заболевание проявляется в виде спорадических вспышек и наносит суще-
ственный урон здоровью населения. Помимо своевременного выявления возбудителя используют раз-
личные методы для эффективного определения принадлежности возбудителя к определенному генотипу. 
В настоящее время для генотпирования штаммов возбудителя псевдотуберкулеза используются различ-
ные методы. В обзоре представлены методы генетической дифференциации, наиболее часто используе-
мые в последнее время: MLVA, MLST, IS-RFLP и т.д. Анализ применяемых методов поможет подобрать 
наиболее эффективный метод для генотипирования возбудителя псевдотуберкулеза, а также выбрать 
вектор разработки нового подхода. 
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Abstract. Pseudotuberculosis is an infectious disease, the causative agent of which is Yersinia pseudotuber-

culosis. The disease appears in the form of sporadic outbreaks and causes significant damage to the health of the 

population. In addition to timely detection of the pathogen, various methods are used to effectively determine 

whether the pathogen belongs to a particular strain. Currently, various methods are used for genotyping strains of 

the causative agent of pseudotuberculosis. The review presents the methods of genetic differentiation most fre-

quently used in recent years: MLVA, MLST, IS-RFLP, etc. The analysis of the applied methods will help to 

choose the most effective method for genotyping the causative agent of pseudotuberculosis, as well as to choose 

the vector of development of a new approach. 

Keywords: causative agent of pseudotuberculosis, Yersinia pseudotuberculosis, review, methods, genotyping, analysis 



55 
 

For citacion: Meloyan M. G., Voskresenskaya E. A., Lebedeva S. A., Trukhachev A. L. [Review of the 

methods of genetic differentiation of pseudotuberculosis pathogen strains]. Bulletin of Perm University. Biology. 

Iss. 1 (2022): pp. 54-63. (In Russ.). http://dx.doi.org/10.17072/1994-9952-2022-1-54-63. 

Введение 

Псевдотуберкулез – инфекционное заболевание, вызываемое возбудителем Yersinia pseudotuber-

culosis, относящееся к группе сапрозоонозов. Заболевание регистрируют во всех странах мира, в самых 

различных регионах и климатических зонах. Совместно с кишечным иерсиниозом в Европе псевдоту-

беркулез занимает треть от всех зоонозных кишечных инфекций [EFSA and ECDC, 2016]. На территории 

РФ в течение многих лет сохраняется выраженная вариабельность интенсивности эпидемического про-

цесса псевдотуберкулеза. В нашей стране наиболее высокие показатели заболеваемости псевдотуберку-

лезом, превышающие федеральный в пять и более раз, отмечаются, в основном, в субъектах СФО, ДФО, 

а также в отдельных субъектах СЗФО и УФО.  

Диапазон клинических проявлений при псевдотуберкулёзе у человека широкий – от диспепсий и аб-

доминальных болей до системных нарушений организма [Бургасова и др., 2009]. Заболевание протекает 
остро или хронически. Часто при острой инфекции появляются трудноизлечимые аллергические артри-

ты, сопутствующие уретриты, нодозная эритема, конъюнктивиты и даже миокардиты [Шурыгина и др., 

2003]. Могут отмечаться изменения в иммунной системе и печени. Абдоминальные жалобы включают 

боли, тошноту, рвоту при слабых энтеритных проявлениях. Боли в правой подвздошной области иногда 

приводят к ошибкам диагноза и неоправданным операциям по поводу аппендицита [Бургасова, 2011]. 

Существуют наблюдения, которые свидетельствуют, что этиологическим агентом при аппендиците мо-

жет быть возбудитель псевдотуберкулеза [Шестакова и др., 2012]. Для специфической острой формы, 

носящей название «дальневосточная скарлатино-подобная лихорадка», характерны интоксикация, высо-

кая температура, катарально-респираторные симптомы и экзантема [Amphlett, 2015]. 

Резервуар инфекции – её носители, а именно, мышевидные грызуны, домашние и дикие мигрирую-

щие птицы, а также зайцы, свиньи, крупный рогатый скот, лошади, козы и кошки. Источником возбуди-
теля опосредованно являются также контаминированные выделениями больных-носителей, овощи, 

фрукты, вода, молоко, мясо и другие продукты, инфицированность которых усиливается при длительном 

хранении в условиях пониженной температуры. Сохраняется патоген также в почве [Каримова, 2017; 

Ch’ng et al., 2010]. Часто выявляют возбудитель в условиях городов и поселков у серых, черных крыс, 

домовых и лесных мышей. Среди людей отмечаются спорадические случаи и вспышки заболевания в 

регионах, в которых выделяют бактерию и из внешней среды. Последняя крупная вспышка зарегистри-

рована в 2021 г. в г. Красноярске. Было выявлено 114 случаев заболевания псевдотуберкулезом среди 

школьников из 27 образовательных организаций. Случаи заболеваний регистрировались в период до 

марта 2021 г. и были связаны с употреблением салатов из сырых овощей в школьных столовых. 

Вместе с существенным уроном, наносимым здоровью населения бактериями Y. pseudotuberculosis, 

существуют также трудности выделения культур от больных. В комплексе эти факторы требуют посто-

янного контроля над возбудителем, нишами его обитания и перемещением между потенциальными оча-
гами. Кроме того, возбудитель отличается выраженной адаптационной способностью, широким спек-

тром антигенов, плазмидных и хромосомных детерминант вирулентности. Все это в комплексе опреде-

ляет множественность клинических проявлений. В связи с этим перед лабораторной службой остаются 

актуальными вопросы эффективной лабораторной диагностики и полноценной молекулярно-

генетической характеристики выделяемых штаммов Y. pseudotuberculosis. Важным также является опера-

тивное получение сведений о выделенных штаммах и для прогностического анализа, клинического тече-

ния заболевания (серотип, генотип, наличие генов вирулентности; фенотипирование), и для проведения 

качественного эпидемиологического анализа. 

Цель работы – сравнительный анализ методов генотипирования, применяемых для дифференциации 

штаммов возбудителя псевдотуберкулеза. 

Обзор методов 

Существует несколько методов генетического типирования штаммов возбудителя псевдотуберкулеза, 

которые применяются чаще всего. В основе одной части методов лежит сравнительный анализ отдель-

ных генов и их вариантов. В других методах исследуется распределение в геноме различных генетиче-

ских маркеров (единичные нуклеотидные замены – SNP, вариабельные тандемные повторы – VNTR, IN-

DEL-маркеры, гены, кодирующие белки рибосом, сайты эндонуклеаз рестрикции, CRISPR последова-

тельности и др.). 

Инструменты генотипирования, существующие в настоящее время, позволяют проводить генетиче-
скую дифференциацию штаммов Y. pseudotuberculosis различными методами, однако остается необходи-
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мость продолжения совершенствования имеющихся и разработки новых способов для генотипирования 

вновь выделенных и уже хранящихся в коллекциях микроорганизмов. Следует иметь в арсенале иссле-

дователей спектр методов внутривидовой генетической дифференциации, отличающихся различной дис-

криминирующей способностью и эффективностью, использование которых позволит оценить генетиче-

ское разнообразие изучаемых штаммов и применить эти данные в эпидемиологическом анализе. 

Одним из первых методов типирования, который стал использоваться для возбудителя псевдотубер-

кулеза, является метод серотипирования. Известно, что липополисахарид (ЛПС) во внешнем монослое 
наружной мембраны является наиболее значимым диагностическим антигенным детерминантом, а вари-

ативность структуры ЛПС связана со специфическими по составу полисахаридными радикалами, отра-

жающими групповые особенности продуцентов. Антигенная активность каждого специфического образ-

ца ЛПС индуцирует синтез специфических для группы антител. Именно это позволило разработать ме-

тод серотипирования [Thall, Knapp, 1971] и разделить общую мировую популяцию Y. pseudotuberculosis 

на 15 серовариантов (О:1–О:15) и дополнительно ещё на 6 подвариантов (О:1b и О:1c; О:2b и О:2с; о:4b и 

О:5b) [Kenyon, Cunneen, Reeves, 2017]. Патогенными для людей считаются сероварианты О:1а, O:1b, 

O:1c, O:2a, O:2b, O:2c, O:3, O:4a: O:4b; O:5a, O:5b. Наиболее часто в России выявляются штаммы серова-

ров О:1а, O:1b, O:1c, O:3, O:4a: O:4b. Серотипирование штаммов Y. pseudotuberculosis, будучи простым и 

доступным методом исследования, многие годы использовалось в лабораторной диагностике псевдоту-

беркулеза. В настоящее время перспективным направлением в типировании возбудителей инфекционных 

заболеваний является метод определения серотипа с помощью ПЦР. Метод О-генотипирования штаммов 
возбудителя псевдотуберкулеза основан на анализе структуры генов, отвечающих за синтез каждого из 

вариантов О-антигена [Bogdanovich et al., 2004]. При использовании данного подхода мишенями являют-

ся участки ДНК, которые кодируют ферменты, участвующие в сборке О-полисахаридов. Этот метод спо-

собен охарактеризовать штаммы Yersinia pseudotuberculosis по всем основным серотипам. С его помо-

щью был проведен анализ 117 штаммов псевдотуберкулезного микроба, относящихся к О:1‒О:4 сероти-

пам, выделенных в Сибири и на Дальнем Востоке [Климов, Чеснокова, 2007]. В результате было уста-

новлено, что доминирующим серотипом в обоих регионах был О:1b. 

Методом, который можно отнести к способам генетической дифференциации, является анализ плаз-

мидного состава штаммов Y. pseudotuberculosis. С помощью электрофоретического скрининга плазмид 

оценивался геномный полиморфизм, что позволяло распределить общую популяцию Y. pseudotuberculo-

sis на плазмидовары по числу и размерам плазмид. Основными в этих комплексах являются мажорные 
плазмиды с М.м. 82 и 45‒47 МД, так как их связывают с эпидемической опасностью и патогенностью 

микроба. Дополняют их криптические плазмиды с массой в диапазоне 2‒100 МД [Сомова и др., 2016]. 

Использование данного метода позволило Шубину при исследовании коллекции 2 500 штаммов Y. 

pseudotuberculosis из РФ выявить 34 плазмидоварианта [Шубин, 1993]. Учет плазмидного состава позво-

ляет определить доминирующие генотипы (плазмидовары) на определенной территории, устанавливать 

эпидемиологические связи, а также выявлять влияние конкретных плазмид на течение болезни. Однако 

плазмиды могут утрачиваться бактериями под влиянием факторов внешней среды (в основном при хра-

нении и пересевах). Утрата плазмид приводит к неоднородности и к изменению плазмидного варианта, 

что влияет на точность и воспроизводимость метода. Вместе с тем наличие плазмид является важным 

свойством штамма, которое учитывается в различных схемах генотипирования, применяемых в настоя-

щее время. 
В последние десятилетия развитие молекулярной биологии способствовало разработке подходов, 

ориентированных на анализ структуры всего генома и отдельных генов, детерминирующих определен-

ную генетическую информацию.  

Использование для анализа детерминант вирулентности позволило H. Fukushima с соавторами опре-

делить генотипы, отличающиеся наличием ряда хромосомных и плазмидных генов, в числе которых кла-

стер генов HPI (high-pathogenicity island – островок высокой патогенности), суперантиген YPM и плаз-

мида pYV. В своей работе авторы разделили все исследованные штаммы, выделенные из различных ре-

гионов, на 6 групп по наличию генов или генетических структур, имеющих отношение к вирулентности. 

Авторы также попытались связать генотипы с клиническими формами заболевания и его тяжестью. Ис-

следовалось наличие в геноме полного островка патогенности (HPI) и вариантов этого островка (R-HPI). 

Определялся также тип гена (a, b, c), кодирующего суперантиген YPM [Fukushima et al., 2001].  

Активная работа по генотипированию штаммов Y. pseudotuberculosis проводилась и отечественными 
авторами [Кокорина, 2013; Каримова, Климов, Чеснокова, 2016]. Было предложено дополнить алгоритм 

типирования генами “острова адгезии-патогенности” иерсиний YAPI (Yersinia Adhesion Pathogenicity 

Island) и генами плазмиды pVM82. Анализ различных вариантов локусов HPI, ypm, YAPI и pVM82 у раз-

ных штаммов Y. pseudotuberculosis, выделенных на территории РФ, позволил разделить штаммы на 14 

генотипов [Кокорина, 2013]. При этом, самыми распространенными на территории России являются ге-

нотипы 3a (ypmA+), 3b (ypmA+L-YAPI+), 3c (ypmA+L-YAPI+pVM82+) – 16.3, 17.6, 60% случаев, соответ-

ственно. Другие авторы на основании таких критериев, как наличие HPI, ypmA и плазмиды pYV, изучая 
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штаммы псевдотуберкулеза, выделенные на территории Сибири и Дальнего Востока, разделили их на 4 

генетические группы [Каримова, Климов, Чеснокова, 2016]. Оказалось, что более 90% штаммов из Сиби-

ри и Дальнего Востока относились к I генетической группе с генотипом HPI-, ypmA+, pYV+.  

Способы молекулярно-генетической внутривидовой дифференциации штаммов Y. pseudotuberculosis, 

базирующиеся на сравнительном анализе распределения в геноме различных генетических маркеров, 

также широко представлены в литературе. Одним из таких методов, который успешно применяется и в 

настоящее время, является риботипирование. В качестве мишеней используются высококонсервативные 
фрагменты генов из оперонов 16S и 23S РНК, которые обнаруживаются в наборе нуклеотидных последо-

вательностей, представляющих паттерны EcoRI и EcoRV рестрикции хромосом. В одной из работ по 

комбинациям этих паттернов исследователи получили 27 риботипов среди 80 изолятов [Voskresenskaya 

et al., 2005]. При анализе связи между рибо- и серотипом было выявлено, что в 6 случаях штаммы одного 

риботипа относились к разным серотипам, или подсеротипам. Было замечено также, что различные ри-

ботипы, относящиеся к одному серотипу, на дендрограмме были часто сгруппированы в одной ветви. 

Также интересные результаты были получены при анализе связи риботипов и географии изоляции. 

Штаммы из одного континента или страны могли быть сгруппированы в разные кластеры, а из разных 

континентов могли войти в один кластер и, иногда, риботип. Также не было выявлено четкой корреляции 

между источником изолята и риботипом. Возможно, что отсутствие однозначной связи между установ-

ленным генотипом и географическим местом выделения отражает свойства популяций штаммов возбу-

дителя псевдотуберкулеза, которые характеризуются «неклональным» типом существования. Такая ха-
рактеристика отличает Y. pseudotuberculosis от близкородственного микроорганизма Yersinia pestis, кото-

рый имеет «клональный» тип популяции.  

Для более точного и подробного разделения штаммов по генотипам был предложен сравнительный 

анализ нуклеотидных последовательностей ряда генов «домашнего хозяйства» возбудителя псевдотубер-

кулеза. Для реализации этого применяют MLST анализ (Multilocus sequence typing, типирование на осно-

ве мультилокусного секвенирования), суть которого заключается в сравнении небольшого числа секве-

нированных генов [Ch’ng et al., 2010; Duan et al., 2014; Laukkanen-Ninios et al., 2011]. Данный метод был 

использован R. Duan с соавторами для анализа гомологии патогенных видов рода Yersinia. В работе было 

проанализировано 1 015 штаммов по 7 генам «домашнего хозяйства»: adk, argA, aroA, glnA, thrA, tmk, 

trpE. В результате было выявлено 188 ST (sequence types). Филогенетическое древо позволило исследо-

вателям подтвердить предположение о том, что патогенный Y. pestis возник от Y. pseudotuberculosis 
[Duan et al., 2014]. В работе R. Laukkanen-Ninios проводилось генотипирование с помощью 7 «housekeep-

ing» генов, как и в работе R. Duan. Однако в данном исследовании использовали 417 штаммов, представ-

ляющих четыре популяции комплекса Y. pseudotuberculosis: Y. pseudotuberculosis sensu stricto (s.str.), Y. 

pestis, Y. similis, а также недавно выделенная корейская группа. В результате исследователи получили 89 

ST и разделили изоляты на три группы. Самой многочисленной являлась группа Y. pseudotuberculosis 

s.str., вторая включала в себя несколько изолятов Y. similis, а третья содержала только штаммы корейской 

группы. Примечательно, что штаммы Y. pestis, образовали один ST и вошли в группу Y. pseudotuberculo-

sis s.str. [Laukkanen-Ninios et al., 2011]. В другой работе S.L. Ch’ng с соавторами целевыми последова-

тельностями выступили другие 7 «housekeeping» генов: mdh, gyrB, fumC, sucA, pgi, recA, aroC. Мишени 

должны были отвечать некоторым требованиям: непосредственное участие в метаболизме, равномерное 

распределение по геному для исключения риска переноса в рамках одного события рекомбинации. В 
исследовании использовали 79 штаммов Y. pseudotuberculosis, которые представляли различные сероти-

пы. В результате было идентифицировано 62 ST (sequence type, секвенс тип). А при построении филоге-

нетического древа методом «ближайшего соседа» было выявлено два кластера. В кластер A вошли 

штаммы, которые имели различную географию и были выделены от животных и людей, а в кластер B – 

штаммы, выделенные на Дальнем Востоке. Кроме того, в кластер А вошли штаммы, патогенные для че-

ловека, которые имели в своей последовательности плазмиду pYV, суперантиген YPMa и неполноцен-

ный HPI, тогда как в кластер B – непатогенные штаммы, содержащие суперантиген YPMb (Population 

Structure and Evolution of Pathogenicity). Анализируя представленные результаты, можно отметить, что не 

всегда прослеживается четкая зависимость распределения по генотипам от свойств штаммов при исполь-

зовании разнообразных способов генетической дифференциации [Ch’ng et al., 2011]. 

Были отмечены трудности и в интерпретации результатов генотипирования, выполненных и другими 

методами с достаточно большой дискриминационной способностью. Одним из таких является метод IS-
RFLP (полиморфизм длин рестрикционных фрагментов инсерционных последовательностей – insertion 

sequence restriction fragment length polymorphism). Подход включает в себя разрезание определенной об-

ласти ДНК, где находятся IS-элементы, а затем разделение фрагментов ДНК электрофорезом на основе 

агарозного геля и определение количества фрагментов и относительных размеров. Так, исследование с 

использованием метода, в котором использовался только IS100-элемент в качестве маркера в анализе, 

было недостаточно информативным, но при применении последовательностей мишеней уже двух эле-

ментов – IS285 или/и IS1541, наоборот, типирование было эффективным [Voskresenskaya et al., 2014]. 
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Использование нескольких IS-мишеней значительно повысило дискриминационную способность и поз-

волило разделить 80 штаммов Y. pseudotuberculosis на 73 2IS типа. Дендрограмма, построенная на основе 

полученных результатов, сгруппировала штаммы на 6 кластеров (А1, В1-В5). Причем группы, получен-

ные при построении дендрограммы, согласовывались с географией выделения штаммов и источниками. 

Полученное древо также позволило проследить путь распространения возбудителя, что может свиде-

тельствовать об эффективности данного метода для эпидемического расследования вспышек и споради-

ческих случаев. 
Весьма распространенный метод типирования штаммов по генотипам для других возбудителей – 

MLVA (multi loci variable tandem repeats analisys – мультилокусный анализ вариабельных тандемных по-

второв), для возбудителя псевдотуберкулеза использован был не так часто [Le Flèche et al., 2001; Halki-

lahti, Haukka, Siitonen, 2013; Евсеева и др., 2015; Каримова, 2017]. В данном методе используют вариа-

бельность, характерную для участков ДНК, содержащих тандемные повторы, что помогает разделять 

микроорганизмы на генотипы. В пионерской работе P. Le Flèche использовались всего два штамма Y. 

pseudotuberculosis и подтверждена возможность применения этого метода для межвидовой дифференци-

ации внутри рода [Le Flèche et al., 2001]. Эффективное использование данного подхода продемонстриро-

вано в работе В.В. Евсеевой, где она с соавторами проводила типирование штаммов псевдотуберкулеза 

по нескольким VNTR-локусам [Евсеева и др., 2015]. Для штаммов Y. pseudotuberculosis авторами было 

решено использовать 25 и 14 локусов. В результате генотипирования 71 изолята исследователи получили 

54 генотипа. Достичь этого удалось благодаря использованию 14 локусов. Примечательно, что штаммам 
отдельных серотипов соответствовали определенные MLVA-типы. Также метод MLVA был использован 

зарубежными авторами для генотипирования 63 изолятов серотипа О:1 и 44 серотипа О:3. Использова-

ние 16 маркеров, расположенных на хромосоме, позволило разделить анализируемые штаммы на 24 

MLVA-паттерна, по 12 каждого серотипа. Причем подавляющие большинство полученных геногрупп 

были уникальны и содержали только один изолят [Halkilahti, Haukka, Siitonen, 2013].  

Ранее нами успешно был применен метод INDEL-типирования для разделения видов V. cholerae и Y. 

pestis на отдельные генетические группы [Водопьянов и др., 2014, 2017]. С помощью INDEL-маркеров 

нами было проведено генотипирование штаммов Y. pseudotuberculosis [Пат. RU2736649С1 …, 2020]. Ре-

гистрация результатов в случае использования 7 пар праймеров для детекции INDEL-маркеров в штам-

мах Y. pseudotuberculosis осуществлялась при проведении ПЦР с разработанным набором реагентов. 

Сконструированные праймеры ps397, ps866, ps1105, ps1452, ps1509, ps1969, ps1779 дифференцировали 
штаммы Y. pseudotuberculosis по генам, детерминирующим белок системы VI типа секреции и белок, 

связанный с инвазией в клетки млекопитающих, а также гены «домашнего хозяйства», кодирующие ка-

талитическую трансгликозилазу и белки, связанные с метаболизмом железа и окислением жирных кис-

лот. 

Генетическая дифференциация штаммов Y. pseudotuberculosis происходит при получении набора ам-

плификатов для каждого штамма и их сравнительном анализе. В результате ПЦР позволяет выявить ин-

дивидуальную генотипическую характеристику на основе семи маркерных INDEL-локусов. Совокуп-

ность амплифицированных фрагментов в ПЦР у штаммов, используемых в работе, составляет самостоя-

тельный INDEL-тип. Тестируя 60 различных по своим характеристикам штаммов возбудителя псевдоту-

беркулеза, нами было выявлено 16 INDEL-типов. 

Работы по генотипированию штаммов Y. pseudotuberculosis свидетельствуют о том, что в зависимости 
от критериев, положенных в основу молекулярного типирования штаммов и дискриминирующей спо-

собности метода можно выявить различное число генотипов. Определенные закономерности в распреде-

лении штаммов по генотипам сохраняются, однако разнообразных генотипов выявляется достаточно 

большое количество. В большинстве случаев распределение штаммов по генотипам имеет связь с серо-

типами штаммов и с географией выделения штамма, но есть и исключения. Отмечается и корреляция с 

тяжестью течения заболевания, особенно в том случае, когда способы генотипирования основаны на 

скрининге генов вирулентности. Вместе с тем, во время проведения генетической дифференциации вы-

являются случаи, когда отдельные штаммы или группы штаммов Y. pseudotuberculosis не попадают в 

потенциальную генетическую группу, которая объединяет штаммы по общему серотипу или месту выде-

ления, но при этом они объединяются с изолятами, не имеющими, на первый взгляд, общих характери-

стик. Также возможно выявление генетической группы, представленной всего лишь единственным 

штаммом [Bogdanovich et al, 2003]. Некоторые авторы с целью получения более информативных резуль-
татов молекулярного типирования применяли несколько методов одновременно [Niskanen et al., 2009; 

Souza et al., 2013; Savin et al, 2014]. И, по-видимому, такой алгоритм генетической дифференциации 

наиболее удачный.  

Нами проведен анализ 22 генотипов штаммов Y. pseudotuberculosis, полученных при использовании 

трех методов генетической дифференциации. Он показывает, что из 22 штаммов только 7 имеют совпа-

дающие генотипы, выявленные всеми тремя методами. Еще 7 штаммов имели частичное совпадение ге-

нотипов, когда из трех методических подходов совпадение генетических групп наблюдалось только в 



59 
 

двух случаях. Следовательно, из 22 штаммов, 14 имели полное либо частичное совпадение набора гено-

типов. Результаты сравнения представлены в таблице. 

Генотипы штаммов различных серовариантов и различного происхождения при использовании 

трех методов генетической дифференциации 

[Strain genotypes of different serovariants and different origins under three methods of genetic differentiation] 

№ 

Штамм Y. 

pseudotubercu-

losis 

Серо-

тип 
Страна 

Генотип 

Совпадение Согласно H. 

Fukushima 
ST* 

INDEL-

тип 

1.  IP32953 O:1b Франция, 1990 2 42 II Полное (1, 20) 

2.  Pa3606 O:1b Япония  3 2 X Частичное (2, 3) 

3.  1231 O:4b Россия 3 2 I Частичное (2, 3) 

4.  IP32544 O:3 Южная Африка 3 19 IIb Частичное (4, 22) 

5.  IP33038 O:1b Австралия 2 43 IV Нет 

6.  IP33177 O:1b Россия 3 26 I Частичное (3, 6) 

7.  MW109-2 O:11 Япония 4 71 VI Частичное (7, 8) 

8.  R819 O:5b Япония 4 75 VI Частичное (7, 8) 

9.  N912 O:2b Китай 6 14 I Полное (9, 11) 

10.  2888 O:1a Италия 2 85 VIII Нет 

11.  IP33054 O:2a Испания 6 14 I Полное (9, 11) 

12.  OK5586 O:3 Япония 2 62 Xa Нет 

13.  IP32463 O:5a Швейцария 6 16 VII Полное (13, 17, 18) 

14.  IP32670 O:1b Великобритания 2 43 IX Нет 

15.  SP93422 O:15 Корея 1 1 I Нет 

16.  IP32938 O:3 Аргентина 5 19 III Нет 

17.  IP32921 O:2b Франция 6 16 VII Полное (13, 17, 18) 

18.  IP32881 O:2b Швейцария 6 16 VII Полное (13, 17, 18) 

19.  PT682 O:2b Япония 3 52 IIIa Нет 

20.  260 O:1a Канада 2 42 IIa Полное (1, 20) 

21.  IP33250 O:3 Россия - 32 X Нет 

22.  OK6088 O:10 Япония 3 18 IIb Частичное (4, 22) 

*ST – sequence type, тип последовательности. 

Заключение 

Таким образом, сравнение результатов генотипирования показывает, что генетическая дифференциа-

ция различными методами дает близкие результаты, но не всегда совпадающие между собой. Это свиде-

тельствует о необходимости совершенствования подходов к генотипированию штаммов Y. 

pseudotuberculosis различного происхождения и о необходимости применения для этих целей разнооб-

разных, с различной дискриминирующей способностью методов анализа одновременно. 
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