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KPATKWE COOBLLEHNA

I'eHeTnyeckoe pazHooOpasue dakrepuu Helicobacter
pylori (H. pylori), KoTopasi KOJOHU3UPYET CIUZUCTYIO 000-
JIOUKY 3KeJTyJKa 1 ABEHAAIATUIIEPCTHOM KUIITKK YeI0Be-
Ka, BBI3bIBAs pa3IMIHbIC TaCTPOAYOIeHAIbHbBIE 3a00IeBa-
HMSI, CXOXKe C Teorpaduieckoit moapasnaeaeHHocTbio Homo
sapiens [1]. JlaHHOe siBIeHUE CBSA3bIBAIOT C KO3BOIIOLIM-
el aHaTOMUYECKM COBpeMeHHoro uesoBeka U H. pylori
CO BpeMeH paccesieHUsT 13 ahpuKaHCKOTO KOHTUHEHTa
[2]. B SIkyTuu ucciaenoBaHue MPOUCXOXKIESHMS IITAMMOB
H. pylori paHee He MPOBOAUIOCH. DTOT BOMPOC SIBJSIETCS
aKTyaJIbHBIM, ITOCKOJIbKY HEM3BECTHO, OBLIN JIM IITAMMBbI
OakTepuii H. pylori npyBHEeCEHBI €BPOMNEHCKUM HaceIeHU-
eMm B XVII Beke (kak, Harpumep, B ciiydae ¢ Mycobacterium
tuberculosis) [3], wiu xKe MeCTHBIE IITAMMbl UMEIOT aBTOX-
TOHHOE TIPOMCXOXKICHUE.

Llesnbto naHHOI pabOTHI SIBASIETCS (DUITIOTeHETUYECKUIA
aHaJIU3 TaMMOB H. pylori, tMpKyaupyomux B AKyTuu,
10 TaHHBIM aHaJIM3a TPeX TeHOB IOMAITHEeTO X03SI1CTBa
atpA, mutY v ppa.

Ma'repvlanbl n metoabl

Wccnenosanu Boi6opKy u3 28 odpasuos JAHK H. pylori,
BBIIEJIEHHBIX 3 3aMOPOXKEHHBIX FaCTPOOMOTITATOB TAIl-
€HTOB C TaCTPOIYOIeHATbHBIMU 3200JIeBaHUSIMU B SIKyTHU.
Herexuusi reHOB atpA, mutY v ppa Oblj1a MpoBeJeHa C UC-
MOJIb30BaHNMEM paHee MU3BECTHOM MOCIea0BaTeTbHOCTH
OJIMTOHYKJIEOTUIHBIX MpaiiMepoB [4]. OnpeneneHue Hy-
KJIEOTUTHOM MOCTIeN0BATEIbHOCTHU MPOBOIMIOCH HAa aBTO-
matuueckom cekBeHaTtope «ABI Prism 3130XL» (Applied
Biosystems, USA) ¢ ucnonb3oBaHreM Habopa peareHToB
BigDye® Terminator v3.1. Cycle Sequencing Kit (Applied
Biosystems, USA). JI;1s1 aHa/iu3a CeKBEHOTpaMM UCIOJIb-
3o0BasiM iporpammMmy Chromas (Version 2:0).

W3 otkpbiToii 6a3b1 faHHbIX Helicobacter pylori MLST
Database (https://pubmlst.org/helicobacter/) 6buH TTOTY-
YyeHbl 2769 mocse10BaTeIbHOCTE | KaXI0T0 U3 TPeX TeHOB
JIoMalliHero xo3sictsa H. pylori: atpA, mutY v ppa. Otaenb-
HO OblIa MpoaHaJiu3MpoBaHa 0a3a JaHHBIX TarJIOTUIIOB
H. pylori o TpeM reHam afpA, mutY v ppa (1392 uzonsra).
st mocTpoeHust (PUIOTEeHETUYECKUX IEPEBbEB UCTTONb-
30Baji nporpaMmHoe obecrieueHue MEGA (Molecular
Evolutionary Genetics Analysis) 7.0.26 (Build#; 7170509-
x86_64).

Pesynbratbl 1 06cyxaeHNe

BrIsiBiieH BBICOKMIT TIPOIIEHT TaMMOB H. pylori eB-
pormeiicKoro rmpoucxoxneHus cpeau skytos (hpEurope —
89,3%). [1onyyeHHbIE Pe3yIbTATHI MOXHO CBSI3aTh C OCBO-
eHneM Tepputopunt BocrouHoit Cubupu pycCKUMHU 3eM-

Jenpoxoauamu, HaunHas ¢ XVII Beka ¢ mocnenyomein
SKCITAHCUEW PYCCKOSI3BIYHOTO HAaceJeHUsT Ha TeppU-
toputo SAxytun. Haimnmuume BoCTOYHOA3MATCKUX JIMHUMA
(hpEastAsia) BorsBiaenHbix B 10,7% ob6pasuos JHK, Be-
POSITHO, CBUIETEILCTBYET, YTO JaHHBIE IITAMMBI STBJISI-
I0TCSI PEIIEHTHBIMM, JTUOO aBTOXTOHHBIMU M MOTYT OBITh
OTHeceHHI K cyoraruiotuny hspSiberia [5], oTHocsmEeMy-
cs K 6azoBomy rariotuny hpEastAsia.

s ogHO3HauYHOU nuddepeHInanum «IKyTCKUX»
wtaMMmoB H. pylori, oTHocsiuxcs K rarutotuity hpEastAsia
HEOOXOIMMBI IOTTOJIHUTEIbHBIE UCCIIEIOBAHMS C yBEIUIe-
HHMEM pa3MepoB BBIOOPKHM 1 YKMCJIa MApKEPHBIX TEHOB ISt
(bunoreHeTMYECKOTO aHAIM3A.
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