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ДНК 
В данной статье рассмотрена информация о методах молеку-

лярно-генетического типирования шигелл. Было замечено, что для ти-
пирования Shigella spp. лучше использовать один общий или несколько 
дополнительных методов типирования. 

 
Шигеллезы являются нешуточной медицинской проблемой для 

всего мира. В нашей стране шигеллез лидирует по заболеваемости ост-
рыми кишечными инфекциями. Сам возбудитель шигеллеза был найден 
в 1896 г. микробиологом K. Shiga. Данный микроорганизм относят к 
роду Shigella, к трибе Escherichia в семействе Enterobacteriaceae, так как 
шигеллы генетически близки к группе энтероинвазивных эшерихий. 
Род Shigella состоит из 4 серогрупп: S. boydii, S. dysenteriae, S. flexner и 
S. sonnei. Разница в биохимических свойствах и структуре лежит в раз-
делении шигелл на виды и серотипы. Определения вида и серотипа па-
тогена для анализа вспышек инфекционной болезни будет недоста-
точно. А использование лишь фенотипических методов типирования не 
поможет связать отдельные бактериальные штаммы в видовые и внут-
ривидовые группы шигелл. Молекулярно-генетическое типирование 
отлично помогает решить вопрос внутривидовой дискриминации. изо-
лятов шигелл, подвергает рассмотрению эволюционные связи и попу-
ляцию патогена. Для этого существуют некоторые методы генотипиро-
вания. Например, исследователями используется метод разбора поли-
морфизма длин амплифицированных фрагментов (AFLP) в основе кото-
рого идет рестрикция генома микроорганизма с последующим 
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лигированием к концам фрагментов ДНК коротких комплементарных 
адапторов, включающих в себя мишени для специфичных ПЦР-прайме-
ров. Установлена значительная дискриминирующая способность AFLP 
для видовой и внутривидовой дифференциации штаммов шигелл, пре-
взошедшая дискриминирующую способность типирования по плазмид-
ным профилям [1].  

В ходе исследований по полногеномному секвенированию мик-
роорганизмов, было открыто наличие повторов ДНК в большом числе 
бактериальных геномов. Вместе с этим появился метод, позволяющий 
определить число тандемных повторов на локус с помощью праймеров. 
Это мультилокусный анализ, в результате которого устанавливается ге-
нотип микроорганизма и определяется его филогенетическая принад-
лежность. У S. flexneri нашли 36 локусов, а у S. sonnei обнаружили 26 
локусов с коротким размером повторяющейся единицы и различным 
степенью вариабельности. Мультилокусное типирование секвенирова-
нием (MLST) сформировано на секвенировании генов, присутствую-
щих у представителей вида и представленных разнообразными алле-
лями в штаммах внутри одного вида. Данные, полученные при MLST-
типировании, анализируют, чтобы просмотреть эволюционные связи в 
популяции и объединить в группы по общности происхождения. Муль-
тилокусное типирование секвенированием – действенный метод, даю-
щий необходимые данные о происхождении шигелл. Но метод непри-
емлем для генотипирования большого числа изолятов из-за высокой 
трудоемкости и стоимости секвенирования [2].  

Существует метод SNP-типирования, способный подвергать ана-
лизу вариабельность одиночных нуклеотидов отдельных локусов бак-
териального генома. Секвенирование и пиросеквенирование, анализ 
кривых плавления высокого разрешения, и др. применяют для опреде-
ления полиморфизма единичных нуклеотидов в локусах генома. A.E. 
Hayford и другие соавторы применили 24 идентифицированных SNP 
для дифференциации 118 штаммов всех четырех серотипов и нашли 26 
SNP-генотипов. Нельзя не упомянуть о типировании с помощью пол-
ного секвенирования генома – это технологии нового, или 2-ого поко-
ления – дают большую возможность для качественного разбора генома 
патогенов, помогают дифференцировать штаммы, неразличимые при 
использовании иных типирующих методов. Быстро развивается ДНК-
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секвенирование 3-его поколения, особенность которого – это отсут-
ствие ошибок и потеря нужды в первичной амплификации ДНК. Благо-
даря этому, на данный момент в информационной базе NCBI GenBank 
размещены полные геномы штаммов, представляющих все 4 вида из 
рода Shigella [3].  

Таким образом, разница между штаммами, замечаемая при при-
менении одного метода, не всегда удостоверяются другим методом, для 
типирования Shigella spp. разумно применять один общий или не-
сколько дополнительных методов типирования, что даст возможность 
получить достоверные данные [4]. 
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This article discusses information about the methods of molecular ge-

netic typing of Shigella, their disadvantages and advantages. It has been ob-
served that for typing Shigella spp. it is better to use one main or several 
additional typing methods. 


