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Генетическое разнообразие бактерии Helicobacter 
pylori (H. pylori), которая колонизирует слизистую обо-
лочку желудка и двенадцатиперстной кишки челове-
ка, вызывая различные гастродуоденальные заболева-
ния, схоже с географической подразделенностью Homo 
sapiens [1]. Данное явление связывают с коэволюци-
ей анатомически современного человека и H. pylori 
со времен расселения из африканского континента 
[2]. В Якутии исследование происхождения штаммов 
H. pylori ранее не проводилось. Этот вопрос является 
актуальным, поскольку неизвестно, были ли штаммы 
бактерий H. pylori привнесены европейским населени-
ем в XVII веке (как, например, в случае с Mycobacterium 
tuberculosis) [3], или же местные штаммы имеют автох-
тонное происхождение.  

Целью данной работы является филогенетический 
анализ штаммов H. pylori, циркулирующих в Якутии, 
по данным анализа трех генов домашнего хозяйства 
atpA, mutY и ppa.  

Материалы и методы 

Исследовали выборку из 28 образцов ДНК H. pylori, 
выделенных из замороженных гастробиоптатов паци-
ентов с гастродуоденальными заболеваниями в Якутии. 
Детекция генов atpA, mutY и ppa была проведена с ис-
пользованием ранее известной последовательности 
олигонуклеотидных праймеров [4]. Определение ну-
клеотидной последовательности проводилось на авто-
матическом секвенаторе «ABI Prism 3130XL» (Applied 
Biosystems, USA) с использованием набора реагентов 
BigDye® Terminator v3.1. Cycle Sequencing Kit (Applied 
Biosystems, USA). Для анализа секвенограмм исполь-
зовали программу Chromas (Version 2:0). 

Из открытой базы данных Helicobacter pylori MLST 
Database (https://pubmlst.org/helicobacter/) были полу-
чены 2769 последовательностей каждого из трех генов 
домашнего хозяйства H. pylori: atpA, mutY и ppa. Отдель-
но была проанализирована база данных гаплотипов 
H. pylori по трем генам atpA, mutY и ppa (1392 изолята). 
Для построения филогенетических деревьев исполь-
зовали программное обеспечение MEGA (Molecular 
Evolutionary Genetics Analysis) 7.0.26 (Build#; 7170509-
x86_64). 

Результаты и обсуждение 

Выявлен высокий процент штаммов H. pylori ев-
ропейского происхождения среди якутов (hpEurope –  
89,3%). Полученные результаты можно связать с осво-
ением территории Восточной Сибири русскими зем-

лепроходцами, начиная с XVII века с последующей 
экспансией русскоязычного населения на терри-
торию Якутии. Наличие восточноазиатских линий 
(hpEastAsia) выявленных в 10,7% образцов ДНК, ве-
роятно, свидетельствует, что данные штаммы явля-
ются рецентными, либо автохтонными и могут быть 
отнесены к субгаплотипу hspSiberia [5], относящему-
ся к базовому гаплотипу hpEastAsia.  

Для однозначной дифференциации «якутских» 
штаммов H. pylori, относящихся к гаплотипу hpEastAsia 
необходимы дополнительные исследования с увеличе-
нием размеров выборки и числа маркерных генов для 
филогенетического анализа.  
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