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Введение

Сибирская язва — особо опасное инфекционное за-
болевание, вызываемое грамположительным спорообра-
зующим микроорганизмом Bacillus anthracis. Инфекция 
характеризуется глобальным распространением, встре-

чаясь на всех континентах, за исключением Антарктиды, 
и являясь эндемичной для многих стран [1, 2].

До начала XX в. сибирская язва входила в число основ-
ных причин инфекционной смертности домашнего скота 
по всему миру. В настоящее время даже в относительно 
благополучных регионах существует реальная угроза по-
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ражения людей в результате заноса инфекции с заражен-
ными товарами животного происхождения или скотом, 
а также активизации старых, в том числе ранее неизвест-
ных, почвенных очагов. Особенности эпидемиологии, 
эволюции и популяционной структуры этого микроор-
ганизма во многом определяются способностью образо-
вывать эндоспоры, чрезвычайно устойчивые к неблаго-
приятным факторам окружающей среды и способные 
длительное время оставаться жизнеспособными. 

Кроме того, события последних лет, в частности ис-
кусственная вспышка сибирской язвы в США в 2001 г., 
вызванная рассылкой писем со спорами сибиреязвенного 
микроба, подтвердили опасения отечественных специали-
стов относительно возможности применения B. anthracis 
в качестве агента биологического оружия [3, 4].

Вышеизложенное объясняет повышенный интерес 
современных ученых к этому заболеванию в целях обе-
спечения его эффективного контроля. Немаловажно 
и то, что в силу ряда своих особенностей, описанных 
далее, B. anthracis представляет собой удобную модель 
для научных дисциплин, изучающих как макро-, так 
и микроэволюционные процессы.

Филогенетика и популяционная 
структура B. anthracis

Особенности жизненного цикла B. anthracis, пред-
ставляющего собой последовательную смену короткого 
интенсивного размножения в организме инфицирован-

ных животных и длительного пребывания в почве в форме 
покоящихся спор, во время которого мутационные собы-
тия не происходят, а также отсутствие в естественных ус-
ловиях рекомбинаций и горизонтального переноса генов 
стали причиной очень низкой по сравнению с большин-
ством других микроорганизмов скорости эволюционных 
процессов и строгой клональности B. anthracis.

Одна из первых удачных попыток описать филогене-
тическую структуру глобальной популяции B. anthracis 
была предпринята M.N. Van Ert et al. На основе ре-
зультатов проведенного в 2007 г. полногеномного сек-
венирования отдельных штаммов, анализа вариабель-
ных тандемных повторов и так называемых каноничных 
однонуклеотидных замен (SNP) в популяции сибире-
язвенного микроба было предложено разделить три ос-
новные клады (линии, группы) — A, B и C — на 12 под-
групп, получивших обозначения A.Br.Ames, A.Br.001/002, 
A.Br.Aust94, A.Br.003/004, A.Br.Vollum, A.Br.005/006 
(Ancient A), A.Br.008/009 (TEA), A.Br.WNA, B.Br.KrugerB, 
B.Br.001/002, B.Br.CNEVA и C.Br.A1055 [5]. Позднее, 
по мере получения новых данных о генетических особен-
ностях изолятов сибиреязвенного микроба, выделенных 
в различных странах мира, в том числе полученных 
в результате их полногеномного анализа, произошло 
определенное переосмысление структуры глобальной по-
пуляции B. anthracis, а ее номенклатура была уточнена 
и переработана [6, 2].

Как и ранее, на современном уровне знаний в попу-
ляции сибиреязвенного микроба выделяют три основные 
клады — A, B и C (рис. 1).

Рис. 1. Филогенетическая структура глобальной популяции B. anthracis, построенная по данным полногеномного секвенирования 
288 штаммов
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Клада А — доминирующая клональная линия, наи-
более многочисленная и распространенная (встречается 
повсеместно, к ней относится около 90% всех изучен-
ных к настоящему моменту штаммов возбудителя сибир-
ской язвы), подразделяется на четыре монофилетические 
группы (субклады): A.Br.034 (A.Br.005/006, Ancient A), 
A.Br.047 (A.Br.Vollum), A.Br.004 и A.Br.008 (A.Br.TEA). 
Каждая из групп демонстрирует определенные законо-
мерности в распределении по миру. 

Группа A.Br.034, «Древняя А» (Ancient A), характе-
ризуется особенно сильной географической привязкой 
и представлена штаммами, выделенными исключительно 
в странах Африки, таких как Ботсвана, Камерун, Чад, 
Нигерия, Танзания, Уганда, Замбия [6–8].

В отличие от нее, группа А.Br.047 (A.Br.Vollum) наи-
более широко распространена географически, изоляты 
именно этой генетической линии являются доминирую-
щими в Пакистане и Афганистане, встречается в Запад-
ном Китае [9–11]. Предполагается также, что из указан-
ных стран штаммы данной группы вместе с зараженной 
спорами шерстью попадают в Европу и Северную Аме-
рику, где регулярно выявляются в ходе мероприятий 
эпидемиологического контроля на перерабатывающих 
предприятиях [5, 12–16]. По нашим данным, штаммы 
этой группы были выделены также в Туркменистане.

Группа A.Br.004 включает три подгруппы: A.Br.054 
(A.Br.V770), A.Br.003 с делением на A.Br.014 (A.Br.Aust94) 
и A.Br.002 c бифуркацией A.Br.075 (A.Br.Sterne) и A.Br.081 
(A.Br.Ames).

Подгруппа A.Br.054 широко распространена, встреча-
ется на территории Американского континента, в Африке 
и Европе. К данной подгруппе относятся также некото-
рые аттенуированные штаммы, в частности V770, кото-
рые использовались в прошлом веке в США в качестве 
производственных в технологии сибиреязвенных вакцин.

Подгруппа A.Br.014 (A.Br.Aust94) распространена 
практически повсеместно, встречается в Европе (Велико-
британия, Германия, Нидерланды), Азии (Турция, Гру-
зия, Таиланд, Индия, Западный Китай), Южной Африке, 
Австралии и Северной Америке [6, 17]. 

Штаммы подгруппы A.Br.075 (A.Br.Sterne, 
A.Br.001/002) выявлялись в разное время в США, Брази-
лии, странах Европы, Восточной и Юго-Восточной Азии 
и в России; подгруппы A.Br.081 (A.Br.Ames) — также 
преимущественно в США, реже встречаются штаммы 
из Японии, Дании, Южной Кореи [13, 18].

Трансъевразийская субклада A.Br.008 (A.Br.TEA) яв-
ляется доминирующей в Китае, широко распространена 
по всей Азии и Европе. Подразделяется на три под-
группы — A.Br.008/011 (A.Br.TEA Br.008/011), A.Br.WNA 
и A.Br.011/009 (TEA Br.011), дендрограмма субклады 
характеризуется высокой степенью ветвления при мини-
мальных отличиях в SNP между отдельными генетически-
ми линиями. 

Штаммы, относящиеся к кладе B, составляют ме-
нее 10% общего количества изученных изолятов. Груп-
па включает три малочисленные субклады — B.Br.004 
(B.Br.CNEVA), B.Br.002 (B.Br.001/002) и B.Br.001 (B.Br.
Kruger B) — и характеризуется значительно меньшим 
по сравнению с кладой А географическим распростра-
нением. Так, штаммы субклады B.Br.004 (B.Br.CNEVA) 
встречаются исключительно на территории Европы, 
в частности во Франции, Швейцарии, Южной Герма-
нии, Северной Италии, Боснии и Герцеговине, Хорва-
тии, Словении, Словакии и Польше, в целом совпадая 
с регионами традиционного выпасного скотоводства [19, 

20]. В то же время в группе B.Br.Kruger B представлены 
преимущественно африканские штаммы, выделенные 
в Южно-Африканской Республике и Зимбабве, а также 
один штамм из Швеции. 

Клада C — самая малочисленная и представлена всего 
четырьмя штаммами, выделенными на территории США, 
и не встречается в других регионах мира [5, 6].

Филогеография и филодинамика 
возбудителя сибирской язвы

Изучение эволюции B. anthracis требует наличия эф-
фективного метода датировки ключевых филогенетиче-
ских и филогеографических событий. 

В качестве инструмента установления временных ин-
тервалов дивергенции генетических линий возбудителя 
сибирской язвы современные исследователи применяют 
математическую модель, предложенную M.N. Van Ert 
et al. [5]. В основе этой модели, получившей название 
«молекулярные часы», лежит идея, что изменение ге-
нома бактерии, в том числе SNP, является результатом 
спонтанного мутагенеза, частота которого, по данным 
авторов, для B. anthracis составляет 5,2 × 10–10 мута-
ций/ генерацию. Размножение сибиреязвенного микроба 
происходит только в ходе развития инфекционного про-
цесса в зараженном животном и прекращается с выделе-
нием его в окружающую среду и переходом в споровую 
форму. Авторы теоретически рассчитали, что от момента 
инфицирования животного до его смерти пройдет около 
43 генераций. Окончательные расчеты авторы предложи-
ли проводить, исходя из предположения, что в среднем 
в год число циклов «инфицирование–смерть» составляет 
от 0,5 до 1.

Необходимо отметить, что, несмотря на большое ко-
личество упрощений и существенных допущений, модель 
«молекулярных часов» на значительных временных ин-
тервалах (сотни и тысячи лет) показывает удовлетвори-
тельную сходимость с известными историческими про-
цессами, в частности миграцией населения. В то же время 
нужно учитывать высокую вариабельность «констант», 
заложенных в модель, особенно на относительно корот-
ких интервалах времени. Так, известно, что величина 
показателя «число циклов инфицирование–смерть», рас-
считанного по результатам изучения ряда последователь-
ных вспышек сибирской язвы в северной Канаде в период 
с 1962 по 1991 г., составила всего 0,28, что практически 
вдвое меньше нижней границы оценочного диапазона, 
использованного M.N. Van Ert et al. [20]. В свою очередь, 
весьма вероятно, что для крупных и протяженных во вре-
мени вспышек расчетное значение данного коэффициен-
та, наоборот, может превышать верхнюю границу этого 
диапазона. 

Эволюционный анализ, проведенный нами на основе 
SNP филогении корового генома 197 штаммов, включаю-
щих изоляты из России, дал представление о временной 
динамике развития и диверсификации вида B. anthracis. 
Результаты анализа отражены на рис. 2. 

Согласно результатам проведенного анализа, событие 
первой дивергенции, вероятно, произошло около 11 тыс. 
лет назад (9182 г. до н.э., здесь и далее по тексту указана ме-
дианная дата дивергенции) и привело к отделению главной 
генетической линии С. Следующее эволюционное собы-
тие, которое привело к дивергенции главных генетических 
линий А и В, по нашим расчетам, датируется началом пя-
того тысячелетия до нашей эры (4707 г. до н.э.). Получен-
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ные результаты не противоречат моделям «молекулярных 
часов», основанным на синонимичных заменах в масшта-
бах всего генома, которые показывают, что в среднем Го-
лоцене (от 3277–3064 до 6127–6555 гг. до н.э.) произошло 
массивное распространение линии A [21].

Главная генетическая линия В, дивергенция кото-
рой датируется началом пятого тысячелетия до нашей 
эры (4707 г. до н.э.), представлена штаммами группы 
B.Br.004 (B.Br.CNEVA). Более поздние эволюционные 
события привели к дивергенции других групп: B.Br.018 — 
170 г. н.э., B.Br.011 (Kruger B) — 142 г. н.э. и B.Br.013 
(ASIA) – 363 г. н.э. Самыми молодыми представителя-
ми генетической линии B являются генотипы B.Br.016 
(SIBERIA) и B.Br.017 (EUROPE), дивергенция которых 
от общей предковой линии B.Br.015 датируется середи-
ной XV в. н.э. (1552 г.). 

Базальную ветвь генетической линии А, как указыва-
лось ранее, занимают штаммы группы A.Br.034 (Ancient A), 
дивергенция этой ветви датируется второй половиной 
VIII в. до н.э. (721 г. до н.э.). Отделение генотипа A.Br.047 
(Vollum) от предковой ветви A.Br.010, согласно получен-
ным результатам, вероятно, имело место на рубеже V–
VI вв. до н.э. (499 г. до н.э.). Следующее событие дивер-
генции предковой ветви A.Br.005 на A.Br.008 и A.Br.004 
датируется второй половиной IV в. до н.э. (333 г. до н.э.). 
В эпоху раннего Средневековья (VI–X в. н.э.) происходи-
ли эволюционные изменения, связанные с дивергенцией 
предковой генетической линии A.Br.008. Так, во второй 
половине VIII в. (771 г.) происходит дивергенция ветвей 
A.Br.147 (WNA) и A.Br.133 (Carbosap). Дальнейшие эво-
люционные процессы, вероятно, имевшие место в первой 
половине X в., привели к дивергенции генетических ли-
ний A.Br.161 (Heroin) — 912 г., A.Br.118 (STI) и A.Br.105 
(Tsiankovskii) — 941 г. 

Дивергенция предковой ветви A.Br.004, давшей нача-
ло генетической линии A.Br.004 (V770) и потомственной 
линии A.Br.003, скорее всего, произошла в конце перво-
го столетия нашей эры (91 г.). Позднее, в начале III в. 
(220 г.), линия A.Br.003 разделилась на ветвь A.Br.014 
(Australia 94) и ветвь A.Br.002. Дивергенция ветви A.Br.002 

на ветви A.Br.075 и A.Br.081, соответствующие генотипам 
Sterne и Ames, согласно полученным данным, вероятнее 
всего, могла произойти в конце XIII в. (1292 г.). Дивер-
генция ветви A.Br.029 (Caucasus-East Anatolia) в струк-
туре группы Australia 94, по нашим оценкам, произошла 
во второй половине XVI в. (1573 г.).

С учетом полученных филогенетических данных и ре-
зультатов датировки можно предположить следующую мо-
дель распространения B. anthracis по земному шару.

Весьма вероятно, что предшественник B. anthracis 
сформировался на Африканском континенте более 
10 тыс. лет назад. Первичное распространение сибирской 
язвы по территории Азии во многом связано с появлени-
ем и развитием сельского хозяйства на Ближнем Востоке 
(Плодородный Полумесяц), а также независимо друг 
от друга — во многих других областях земного шара, таких 
как Древняя Индия, Древний Китай, Ольмеки (нынеш-
няя Мексика), Северный Чико (нынешнее Перу).

Из Азии произошла и первая интродукция B. anthracis 
на Американский континент — по так называемому Бе-
рингову сухопутному мосту предки нынешних штаммов 
B. anthracis, принадлежащих к линии С, были занесены 
на территорию Северной Америки [19]. 

Вторая интродукция, линии A, могла произойти зна-
чительно позже с мигрантами из Северной Франции 
более 500 лет тому назад, в XVI в., как следствие работор-
говли невольниками из Западной Африки и колонизации 
Северо-Западной Америки выходцами из России в конце 
XVII–XVIII вв. [22, 23]. Появление в Северной Америке 
линии B, которая не подверглась экологической адапта-
ции и проявилась лишь однажды единственным изолятом 
в 2001 г. из вспышки около Сан-Хосе (Калифорния), 
связывают с человеческой активностью, вероятно, с им-
портом товаров.

Человеческая деятельность в области торгов-
ли и индустриализации оказала значительное влияние 
на глобальную структуру популяции B. anthracis, приведя 
к одновременному существованию в одном регионе мно-
жества генетически неблизкородственных штаммов. Так, 
в Соединенном Королевстве присутствуют в качестве 

Рис. 2. Предполагаемые пути исторического распространения возбудителя сибирской язвы
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второстепенных генетические типы, более характерные 
для Южной и Восточной Азии (сублинии A.Br.014 (A.Br.
Aust94), A.Br.075 (A.Br.001/002), A.Br.081 (A.Br.Ames)), 
что согласуется с сообщениями о прослеживании зара-
жения сибирской язвой импортируемых продуктов жи-
вотного происхождения из этих регионов в XIX и начале 
XX в. [24–27]. 

Торговля также представляется наиболее вероятным 
источником интродукции B. anthracis в Австралию. Счи-
тается, что возбудитель сибирской язвы был впервые 
завезен туда в 1847 г. с загрязненными удобрениями 
на основе костной муки, доставленной из Индии [27]. 
Примечательно, что именно в этот период из Индии 
массово ввозился домашний скот, который стал недоста-
ющим звеном в обеспечении персистенции возбудителя 
на континенте. Генетические данные дают некоторое 
подтверждение этой гипотезе. В частности, все 10 иссле-
дованных изолятов из Индии были отнесены к сублинии 
A.Br.Aust94, которая также является доминирующей суб-
линией в Австралии. Генетические данные также указы-
вают на эпизоды заноса в Австралию изолятов, принад-
лежащих к подгруппам A.Br.034 (A.Br.005/006) и A.Br.081 
(A.Br.001/002), более характерным для Южной Африки 
и Восточной Азии.

Таким образом, деятельность человека оказала су-
щественное влияние на современное распространение 
B. anthracis. При этом четко прослеживаются, как мини-
мум, три последовательные этапа действия антропоген-
ного фактора: обширное распространение ветви А в сред-
нем Голоцене, завоз отдельных генотипов B. anthracis 
из Старого Света в Новый Свет и Австралию в период 
эпохи активной колонизации, повторные завозы более 
редких генотипов в развитые страны с продуктами живот-
ного происхождения [5].

Распространение генетических линий 
B. anthracis в России

К настоящему времени на территории Российской 
Федерации выявлено 5 из 12 «канонических» линий B. an-
thracis [28–30].

В европейской части России в разное время обнару-
живали штаммы ветви A.Br.008 превалирующей трансъев-
разийской линии TEA Br.008/11, при этом большинство 
из них принадлежало группе A.Br.105(Tsiankovskii), мень-
шая часть — к группе A.Br.118 (STI). 

В республиках юга России, а также Ставропольском 
крае распространены изоляты линии A.Br.014 (A.Br.
Aust94). Часть из них принадлежит новой, ранее не опи-
санной группе Caucasus-East Anatolia A.Br.029 (CEA), 
общей для штаммов с Северного Кавказа, из Закавказья 
и Турции. Еще одна новая группа — B.Br.017(EUROPE) — 
включает штаммы линии B.Br.002 (B.Br.001/002), выде-
ленные в Республике Дагестан, Тверской области и Ре-
спублике Башкортостан [30]. 

Генотипы штаммов, циркулирующих в азиатской 
части России, отличаются от указанных выше. Боль-
шинство изолятов относятся к линии A.Br.008, группе 
A.Br.118(STI), только один изученный штамм — к гено-
типу A.Br.105 (Tsiankovskii). 

Большая часть штаммов относилась к трем группам 
линии B.Br.002 (B.Br.001/002). К их числу, в частности, 
относится группа B.Br.016 (SIBERIA), которая включает 
штаммы из Западной Сибири и один штамм из Респу-
блики Саха — Якутия. К этой группе отдельной ветвью 

примыкает штамм из Республики Татарстан, что может 
свидетельствовать об общности происхождения груп-
пы SIBERIA и европейских штаммов линии B.Br.002 
(B.Br.001/002). Вторая группа — B.Br.013 (ASIA) — вклю-
чает штаммы из республик Тыва и Бурятия, еще одна — 
B.Br.018 — была представлена двумя штаммами из Ом-
ской области. 

Эволюционно-филогенетический анализ популяции 
возбудителя сибирской язвы позволяет приблизительно 
определить время дивергенции основных генетических 
линий на территории Российской Федерации. Характер 
распределения B. anthracis, вероятно, обусловлен истори-
ческими событиями, связанными с перемещением масс 
людей и торговлей продуктами животноводства. 

Наиболее раннее событие, позволяющее датировать 
присутствие возбудителя сибирской язвы на территории 
России, могло произойти в Восточной Сибири (нынеш-
ние республики Бурятия и Тыва) и датируется примерно 
363 г. н.э. (дивергенция группы ASIA главной генетиче-
ской линии B).

Следующeе по времени филогенетическое событие — 
дивергенция линий A.Br.118 (STI) и A.Br.105 (Tsian-
kovskii) — произошло ориентировочно в 941 г. Линия 
A.Br.118 (STI) (1227 г.) представлена штаммами, вы-
деленными в Восточной Сибири (Республика Бурятия, 
Красноярский и Приморский края), а также в Западной 
Сибири (Тюменская и Омская области). 

Затем около 1292 г. произошла дивергенция на ветви 
A.Br.075 (Восточная Сибирь, Республика Тыва) и A.Br.081 
(Восточная Сибирь — Республика Бурятия, Хабаровский 
край, Западная Сибирь — Алтай).

Линия A.Br.105 (Tsiankovskii), представленная штам-
мами из европейской части Российской Федерации, 
по нашим расчетам, сформировалась около 1426 г.

В среднем в 1552 г. сформировались генотипы B.Br.016 
(SIBERIA — Западная Сибирь — Алтай и Ямало-Ненец-
кий автономный округ, Восточная Сибирь — Якутия) 
и B.Br.017 (EUROPE — республики Дагестан и Башкор-
тостан).

Наиболее позднее событие — дивергенция ветви 
A.Br.029 (Caucasus-East Anatolia, штаммы с Северного 
Кавказа Российской Федерации) в структуре группы Aus-
tralia 94, по нашим оценкам, произошла во второй поло-
вине XVI в. (1573 г.).

Таким образом, основанное на хронологии событий 
дивергенции генетических линий распространение возбу-
дителя сибирской язвы на территории России, начавшись 
с Восточной Сибири, продолжилось к западу и через юг 
Сибири достигло европейской части Российской Федера-
ции, включая Северный Кавказ.

Учитывая датировку этих филогенетических процес-
сов, можно предположить, что распространению B. an-
thracis по всей Евразии, включая территорию современ-
ной России, способствовали два крупных исторических 
события, сопровождавшиеся перемещением крупных 
масс людей и животных: первым являлись монгольские 
завоевания в XIII в. и создание империи, распространив-
шейся из Китая в Восточную Европу; вторым — русская 
колонизация Сибири и Дальнего Востока в XVI–XIX вв.

Заключение

Филогенетический и эволюционный анализ изолятов 
B. anthracis из разных стран мира, выполненный на основе 
собственных и литературных данных об однонуклеотид-

Annals of the Russian Academy of Medical Sciences. 2022;77(6):391–397.

Вестник РАМН. — 2022. — Т. 77. — № 6. — С. 391–397.

REVIEW

НАУЧНЫЙ ОБЗОР



396

ных полиморфизмах полного генома позволил расши-
рить представление о генетической структуре глобальной 
популяции, эволюционной истории, путей и времени 
распространения по планете этого патогенного микро-
организма. 

Параллельно с длительным историческим процессом 
распространения шло формирование новых генотипов 
B. anthracis, неравномерно распределенных в разных гео-
графических областях. Преобладание штаммов главной 
генетической линии A в мире и ограниченное географи-
ческое распространение и количество изолятов линий 
B и особенно C может быть связано с их разными уни-
версальными адаптационными возможностями и путями 
распространения. Штаммы линии C и группы A.Br.WNA 
встречаются только в Северной Америке. На территории 
Российской Федерации выделяются штаммы главных 
генетических линий A и B. На Северном Кавказе Рос-
сии, в Закавказье и Турции распространены родственные 
штаммы кластера CEA генетической группы линии A.Br.
Aust94. Вспышка сибирской язвы среди оленей в Ямало-
Ненецком автономном округе Российской Федерации 
в 2016 г. после 70 лет эпизоотического благополучия была 
вызвана штаммом линии B и явно несет след давних мас-
совых эпизоотий [31, 32]. 

Несмотря на впечатляющие достижения в области 
полногеномного секвенирования и установления филоге-
нетической структуры глобальной популяции B. anthracis 
в последние два десятилетия, представления о естествен-
ной истории этого патогена остаются ограниченными 
в двух главных аспектах.

Во-первых, точный возраст вида B. anthracis или даже 
самого последнего общего предка идентифицированных 
в настоящее время генетических линий точно не изве-
стен. Предварительная датировка образования B. anthracis 
была предложена на основе средней частоты мутаций 
и оценок циклов заражения в год. Однако, в отличие 
от других патогенов, особенности жизненного цикла воз-
будителя сибирской язвы предполагают сложность такого 

анализа [6, 33]. Математическая модель «молекулярных 
часов», применяемая для датировки филогенетических 
событий, является компромиссом многочисленных до-
пущений, а результаты, получаемые с ее использованием, 
скорее всего, имеют большую погрешность. 

Во-вторых, точное место образования большинства 
сублиний B. anthracis неизвестно и может быть установле-
но лишь приблизительно. Причина этого – возможность 
повторного перемещения спор возбудителя с животными 
продуктами на большие расстояния [34–36]. 

Геномный анализ вариантов B. anthracis привел к по-
ниманию связей генетического разнообразия патогена 
с процессами одомашнивания животных, расселения на-
родов и более поздними факторами, такими как транс-
континентальная торговля и индустриализация [37, 38]. 
Можно уверенно констатировать, что своему глобально-
му распространению возбудитель сибирской язвы во мно-
гом обязан именно активности человека.
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