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Представлен обзор литературных и собственных данных о путях возникновения атипичных по вирулентным 
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Изучение эволюции генома возбудителя холеры 
остается одним из приоритетных направлений в про
блеме «Холера». Исследование эволюционных преоб
разований генома Vibrio cholerae позволяет получить 
ответы на многие вопросы, важные для диагностики, 
профилактики и мониторинга этого патогена: каковы 
причины и параметры естественного генетического 
разнообразия возбудителя холеры; как происходит 
процесс образования патогенных штаммов с новы
ми ранее неизвестными свойствами, что необходимо 
для прогнозирования эпидемической ситуации; по
чему и как формируются лекарственно-устойчивые 
штаммы; какие механизмы лежат в основе адаптации 
патогена к меняющимся условиям внешней среды?

К настоящему времени геном возбудителя холе
ры полностью секвенирован. Установлено, что в от
личие от многих других возбудителей, этот патоген 
имеет две хромосомы, отличающиеся по размеру и 
функциям [10, 24, 31]. Значительная часть генов ви
рулентности локализована на первой или большой 
хромосоме и входит в состав различных мобильных 
генетических элементов (МГЭ) -  профагов (СТХф 
и R S ^ ), «островов патогенности» (VPI-1, VPI-2) и 
«пандемичности» (VSP-1, VSP-2). Такая гетероген
ная группа мобильных элементов была приобрете
на авирулентной предковой формой V. cholerae от 
неизвестных доноров в процессе горизонтального 
переноса генов [10, 24, 26, 33, 37, 42]. Присутствие в 
геноме возбудителя холеры чужеродных мобильных 
участков ДНК определяет его большую пластич
ность, которая выражается в изменении его размеров 
и функций за счет потери или приобретения МГЭ. 
это обстоятельство может обусловить появление 
клонов с разным набором генов патогенности, рези
стентности к антибиотикам, а также диагностически 
значимых генов. Биологический смысл высокого

уровня изменчивости генома возбудителя -  обеспе
чение его выживаемости в меняющихся условиях 
окружающей среды.

Как происходит эволюция бактериального ге
нома V. cholerae?. К настоящему времени накоплены 
многочисленные факты, свидетельствующие о том, 
что в основе этого процесса лежат различные гене
тические события -  инактивация функционально ак
тивных генов, редукция генома, мутации (замены, де- 
леции, инверсии). Однако наиболее значимый вклад 
в эволюционные преобразования генома холерного 
вибриона внес горизонтальный перенос генов [3, 10, 
16, 18, 20, 26, 41]. Основное последствие этого про
цесса -  появление в хромосоме ранее авирулентной 
предковой формы чужеродных геномных островов с 
генами патогенности.

К настоящему времени стало известно, что в ре
зультате эволюции в пределах вида образовалось три 
эпидемически опасных штамма, отличающихся друг 
от друга по фенотипическим и генетическим свой
ствам -  V. cholerae О1 серогруппы классического 
биовара, V. cholerae 0 1 серогруппы биовара эльтор и 
V. choleme 0139 серогруппы [1, 8, 10, 14, 15, 26, 32, 
36].

V. cholerae классического биовара был, видимо, 
возбудителем первых шести пандемий азиатской хо
леры (с 1817 по 1926 год), при которой в ряде стран 
«смертность превышала возможности хоронить 
мертвых» [1,26,32]. Однако к началу прошлого сто
летия эти вибрионы были вытеснены на эндемичной 
для них территории холерными вибрионами биовара 
эльтор. Именно V. cholerae ^Шг  вызвали текущую, 
7-ю, пандемию холеры, начавшуюся в 1961 г. и про
должающуюся до сих пор [1, 7, 10, 20, 24]. Что ка
сается внезапно появившегося в 1992 г. в Индии и 
Бангладеш нового эпидемического штамма V. chol-
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егае 0139, то прогноз ряда исследователей о начале 
новой, 8-й, пандемии холеры, связанной с этим воз
будителем, пока не оправдался [8, 14, 26, 36].

К настоящему времени установлено, что класси
ческие вибрионы более вирулентны по сравнению с 
вибрионами эльтор. Они эффективнее колонизируют 
тонкий кишечник человека и продуцируют больше 
холерного токсина (ХТ), который кодируется генами 
с^АВ, входящими в состав двух профагов СТХф, ло
кализованных на разных хромосомах [1, 10, 15, 17, 
49]. Видимо, за счет этих свойств классические ви
брионы часто вызывают тяжелые формы диареи. Что 
касается вибрионов эльтор, то более 80,0 % людей, 
зараженных этим возбудителем, переносят мягкую, 
часто бессимптомную форму диареи. одна из основ
ных причин такого явления -  более низкий уровень 
токсигенности этого возбудителя, несмотря на при
сутствие у более 30,0 % штаммов двух или более ко
пий профага СТХф на первой хромосоме [1, 10, 23, 
24, 27, 34].

Вместе с тем вопрос о том, почему более виру
лентный возбудитель холеры был замещен менее ви
рулентным, пока открыт. Предполагается, что основ
ная причина этого события -  высокая устойчивость 
вибрионов эльтор к неблагоприятным условиям 
внешней среды. Следует отметить, что несмотря на 
смену биовара возбудителя, холерные классические 
вибрионы, видимо, никогда не были полностью за
мещены вибрионами эльтор. Так, в 2008 г. появилось 
сообщение о выделении из водной среды в Ираке 
наряду с эльтор вибрионами нескольких штаммов 
V. сЫ1ете классического биовара [38, 39, 49]. К на
стоящему времени принято считать, что классиче
ские вибрионы образуют естественный резервуар 
генов вирулентности [10, 38, 39]. Основной же угро
зой для мирового сообщества продолжает оставаться 
холера эльтор [5, 7].

почему и как изменяется в современный период 
возбудитель холеры эльтор? Ухудшение среды обита
ния, изменение климата, неправильное применение 
антибиотиков при лечении человека, проникновение 
этого патогена на новые территории -  все это явля
ется природными и социальными факторами, кото
рые способствуют дальнейшей эволюции возбуди
теля для обеспечения его выживания в изменивших
ся условиях окружающей среды. В результате этих 
событий в природных популяциях сформировались 
атипичные по различным свойствам штаммы. Среди 
них наибольший интерес представляют следующие: 
штаммы с измененными диагностически значимыми 
признаками; варианты, устойчивые к лекарственным 
препаратам; атипичные нетоксигенные клоны, вызы
вающие клинические проявления холеры; штаммы, 
отличающиеся от типичных повышенной вирулент
ностью [10, 17, 18, 22, 39, 44, 45, 50].

Не вызывает никакого сомнения, что одним из 
актуальных направлений в исследованиях возбуди
теля холеры в настоящий момент является изучение 
механизмов формирования устойчивых к антибио

тикам клонов, поскольку появление таких штаммов 
значительно осложняет проведение лечебных меро
приятий [3, 19, 21, 50]. Но особую тревогу вызывает 
факт появления атипичных клонов V. cholerae eltor с 
повышенной вирулентностью [25, 28, 38, 39, 48], что 
может привести к изменению «стандартного» меха
низма развития эпидемического процесса [4, 12].

Возникновение клонов с повышенной вирулент
ностью связано с изменением у типичного возбуди
теля холеры эльтор структуры профага СТХф. Этот 
мобильный элемент несет гены ctxAB, кодирующие 
ХТ, который является одним из ключевых факторов 
вирулентности и отвечает за развитие диареи [10, 
26, 34]. Между классическими и эльтор вибрионами 
существуют выраженные различия в структуре про
фагов СТХф и их локализации на хромосомах. У ток- 
сигенных эльтор вибрионов присутствует от 1 до 8 
копий профага СТХф, расположенных в тандемном 
порядке на большой хромосоме. Типичные гены это
го профага имеют две области -  коровую и RS-2 (от 
repeat sequence) [17, 23, 34]. Коровая область, поми
мо генов ctxAB, отвечающих за биосинтез ХТ второ
го типа, несет гены zot, ace, orfU, cep и psh, кодирую
щие биосинтез дополнительных токсинов Zot и Ace, 
а также белков, необходимых для морфогенеза фаго
вых частиц [23, 24, 29, 51]. Область RS-2 содержит 3 
гена, из которых rstA требуется для репликации фага 
СТХф, rstB -  для специфической интеграции фага в 
хромосому, а rtsR кодирует репрессор, запрещающий 
транскрипцию гена rstA и, следовательно, отвечаю
щий за лизогенное состояние холерных вибрионов 
(рис. 1, а). в  то же время в геноме большинства штам
мов классических вибрионов присутствует лишь две 
копии профага СТХф, локализованные на разных 
хромосомах. Более того, нуклеотидная последова
тельность гена rtsR, входящая в состав RS-2 области, 
имеет значительные отличия от таковой V. cholerae 
eltor. Следовательно, ген rtsR является биоварспеци- 
фическим (рис. 1, б) [10, 17, 26]. И, наконец, клас
сические вибрионы, в отличие от вибрионов эльтор, 
продуцируют ХТ первого типа. Различия между ХТ

Рис. 1. Схематическое изображение структуры генома 
профагов СТХф Vibrio cholerae eltor (А) и Vibrio cholerae 

cholerae (В). Различные цвета генов rstR (RS2-область) и ctxB 
(коровая область), входящих в состав профагов СТХф 

сравниваемых биоваров V cholerae, отображают их разную 
нуклеотидную последовательность
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Рис. 2. Отличия в профагах СТХф и их локализации 
на хромосомах между типичным возбудителем холеры эльтор 

и его вариантами, атипичными по вирулентным свойствам 
(Матлабский и Мозамбикский штаммы, а также 

Вьетнамский штамм)

классических и эльтор вибрионов обусловлены нео
динаковой аминокислотной последовательностью их 
В-субъединиц, что, в свою очередь, связано с принад
лежностью их генов ctxB к разным генотипам -  1-му 
и 3-му соответственно [30, 43].

К настоящему времени к штаммам V. cholerae el- 
tor с повышенной вирулентностью прежде всего сле
дует отнести Матлабский и Мозамбикский варианты 
(рис. 2). Матлабские штаммы впервые были выделе
ны в 1991-1994 гг. от больных тяжелой формой хо
леры в Матлабе, расположенном на юге Бангладеш. 
Эти штаммы, имеющие разную комбинацию свойств 
классических и эльтор вибрионов, были распределе
ны на 3 типа. Матлабские штаммы I типа содержали 
в геноме остров патогенности VPI-1 и профаг СТХф, 
у которых последовательность ряда генов (tcpA и 
rstR соответственно) не отличалась от таковой клас
сических вибрионов [39]. Последующие исследова
ния показали, что для таких гибридных вариантов, 
которые стали доминировать на ряде территорий 
Юго-Восточной Азии, характерен ряд фенотипиче
ских и генетических особенностей. Во-первых, по 
основным диагностически значимым бактериоло
гическим свойствам эти штаммы не отличались от 
типичных V. cholerae eltor. Они продуцируют термо
лабильный гемолизин, устойчивы к полимиксину, 
агглютинируют куриные эритроциты, чувствитель
ны к диагностическому фагу эльтор и резистентны 
к классическому фагу С. Во-вторых, продуцируют, 
как и V. cholerae классического биовара, XT первого 
типа, что установлено с помощью моноклонально
го анализа [40]. И, наконец, ключевой генетической 
особенностью этих штаммов является присутствие 
в их геноме классического профага СТХф [38, 47, 
48]. Считают, что Матлабские штаммы появились 
в результате горизонтального переноса генов виру
лентности от классических вибрионов к вибрионам 
эльтор. Последствие такого события -  повышение 
вирулентных свойств возбудителя 7-ой пандемии 
холеры, что выразилось в увеличении числа спо
радических случаев холеры в Бангладеш (Дакка) с

15,9 % в 2001 г. до 30,8 % в 2005 г. [38, 40]. При этом 
было отмечено утяжеление клиники заболевания по 
сравнению с тем, что имело место при инфекции ти
пичным возбудителя [38]. Более того, существенные 
биологические изменения, которые претерпел возбу
дитель холеры эльтор, определяют, видимо, повыше
ние его эпидемического потенциала, которое выра
жается в вытеснении с 2001 г. Матлабскими штамма
ми типичных вирулентных штаммов на территории 
Бангладеш [40].

На пандемический потенциал холерных вибрио
нов эльтор с усиленной вирулентностью указывает их 
появление на другом континенте -  в Юго-Восточной 
Африке. В 2004 г. в Мозамбике была зарегистрирова
на эпидемическая вспышка холеры эльтор, вызванная 
штаммами, имеющими значительное генетическое 
сходство с Матлабским вариантом (рис. 2). При этом 
среди более 20000 больных холерой значительное 
число переносило тяжелую форму заболевания [28, 
35, 47, 48]. Геномный анализ Мозамбикского штамма, 
проведенный S.M.Faruque etal. [28], показал присут
ствие на его малой хромосоме двух копий классиче
ского профага, расположенных в тандемном порядке. 
Однако фаговый геном был дефектен по репликации 
и не продуцировал фаговые частицы. Вместе с тем 
было обнаружено, что в хромосомах Мозамбикского 
штамма присутствует более 99,0 % генов, имеющих
ся в типичных вирулентных штаммах V. cholerae eltor. 
И прежде всего это «острова пандемичности» VSP-1 
и VSP-2, отсутствующие у классических штаммов. 
Из этого следует, что Мозамбикский штамм возник 
в результате эволюционных преобразований генома 
возбудителя 7-ой пандемии холеры [28].

какие же молекулярно-генетические механизмы 
могли обеспечить появление штамма с измененной 
вирулентностью? Точный механизм его образования 
пока до конца не выяснен. тем не менее на основании 
сравнительного анализа геномов типичного возбуди
теля холеры эльтор и Мозамбикского штамма выска
зано предположение, что последний произошел от 
вирулентного штамма V. cholerae eltor в результате 
многоступенчатых событий. Вначале на большой 
хромосоме какого-то вирулентного штамма был де- 
летирован участок ДНК, содержащий эльтор СТХф 
профаг и прилегающую к нему нуклеотидную после
довательность с att-сайтами (от англ. attachment site), 
которая требуется для внедрения этого фага в бакте
риальный геном. Затем этот нетоксигенный штамм в 
результате горизонтального переноса генов приобрел 
от V. cholerae cholerae классический профаг СТХф, 
который мог встроиться только в оставшийся на ма
лой хромосоме att-сайт. Ввиду того, что до сих пор 
не выявлено образования свободных фаговых частиц 
классическими вибрионами, маловероятно, что клас
сический профаг СТХф был приобретен в результате 
фаговой конверсии. В данный момент обсуждается 
приобретение свободного фагового генома или хро
мосомного участка V. cholerae классического био- 
вара, несущего СТХф, в процессе трансформации.
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Рис. 3. Схема возможного происхождения Мозамбикского 
штамма, отличающегося от типичного возбудителя холеры 
повышенной вирулентностью (по Sh.M.Faruque et а1, 2007)

Высказано предположение, что вероятнее всего это 
событие могло произойти в окружающей среде при 
нахождении вибрионов на хитиновом субстрате в 
составе биопленки [18, 28, 46]. И, наконец, при по
падании этого штамма в организм человека приоб
ретенный классический профаг СТХф, включенный 
в малую хромосому, мог дуплицироваться, что при
вело к появлению его двух копий (рис. 3) [28]. Таким 
образом, реконструкция событий, которые привели к 
возникновению Мозамбикского штамма, указывает 
на существование ранее неизвестного пути эволюции 
патогенных штаммов V. с^1егае с пандемическим 
потенциалом [28]. Появление у возбудителя холеры 
эльтор двух копий классического профага СТХф от
разилось, видимо, на регуляции экспрессии генов 
ХТ. Последствие всех этих явлений -  возникнове
ние атипичного по вирулентным свойствам штамма 
V. сЫ1ете еЬог.

Другим не менее ярким примером изменения ви
рулентных свойств возбудителя холеры в современ
ный период является штамм V. с^1егае еЬог, выде
ленный на территории Северного Вьетнама в 2008 г. 
[16, 25, 52]. Этот штамм в марте-апреле 2008 г. вы
звал эпидемическую вспышку холеры в ханое и 20 
провинциях. Несмотря на отсутствие смертельных 
исходов, для этой вспышки были характерны тяже
лые клинические формы заболевания, что свидетель
ствует о повышенной вирулентности возбудителя по 
сравнению с типичными штаммами [52]. При ана
лизе генома выделенных штаммов были получены 
весьма интересные данные. Оказалось, что все изу
ченные штаммы несли три копии профага СТХф. Из 
них две копии, локализованные на малой хромосоме, 
относились к классическому профагу. Третья копия 
СТХф была расположена на большой хромосоме и 
относилась к эльтор профагу [25]. Приведенные дан
ные не оставляют сомнений в том, что Вьетнамский 
вариант возбудителя холеры эльтор возник в резуль
тате горизонтального переноса генов вирулентности 
от классических вибрионов к холерным вибрионам

эльтор. Пока нет никаких сведений о том, сможет ли 
этот вариант возбудителя холеры эльтор вытеснить 
типичного возбудителя на эндемичной по холере тер
ритории. Вместе с тем совершенно очевидно, что в 
природных условиях происходит формирование ги
бридных штаммов, обладающих более вирулентны
ми свойствами.

Возникновение в ходе эволюционных событий в 
пределах биовара эльтор новых патогенных вариан
тов ставит вопрос о коррекции существующих мето
дов молекулярно-эпидемиологического мониторинга 
внешней среды. Используемые бактериологические 
методы и лицензированные п ц р  -тест системы не 
могут обеспечить дифференцирование типичных и 
описанных атипичных вариантов возбудителя хо
леры эльтор. Однако четкие различия между клас
сическими и эльтор вибрионами в нуклеотидной 
последовательности гена-репрессора rstR указыва
ют на реальную возможность использования этого 
гена в качестве генетической метки атипичных по 
вирулентным свойствам штаммов V. cholerae eltor. 
Несомненно, что, несмотря на весьма интенсивные 
исследования механизма возникновения V. cholerae 
eltor с измененной вирулентностью, для решения 
этой проблемы требуется дальнейшая работа.

Как уже отмечалось, описанные выше атипич
ные штаммы возникли в результате горизонтального 
переноса генов от V. cholerae cholerae к V. cholerae 
eltor. Возникает вполне закономерный вопрос о том, 
существуют ли другие механизмы формирования 
штаммов с измененной вирулентностью? В этой свя
зи нами были проведены модельные эксперименты 
по получению штаммов холерных вибрионов эльтор 
с повышенной вирулентностью за счет изменения 
экспрессии резидентных генов ctxAB [13]. В качестве 
исходного был взят штамм V. cholerae eltor МАК757, 
имеющий на большой хромосоме две копии профага 
СТХф, расположенные в тандемном порядке, которые 
определяют продукцию 0,02 мкг/мл XT второго типа 
(по данным GMjELISA). Для изменения активности 
генов ctxAB был использован транспозонный мута
генез. Выбор этого метода обусловлен полученными 
ранее сведениями об участии транспозонов в регу
ляции экспрессии генов вирулентности у различных 
патогенных бактерий. для получения инсерционных 
мутантов транспозон Tn5-Mob (KmR) вначале был 
введен в клетки холерного вибриона в составе век
торной плазмиды pSUP5011. Последующее исклю
чение Tn-элемента из плазмидной ДНК и включение 
его в бактериальную хромосому производили путем 
излечивания клеток от плазмиды с одновременным 
созданием условий для селекции клонов, сохранив
ших Tn5-Mob (KmR). У полученных KmR -  клонов с 
помощью ПЦР и ДНК-ДНК-гибридизации изучали 
структуру профага и определяли продукцию х т . В 
результате оказалось, что внедрение Tn5-Mob в хро
мосому МАК757 почти в 2,0 % случаев сопровожда
лось утратой одной копии профага и делецией генов 
zot, ace, cep, orfU второй его копии [13]. Уровень
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биосинтеза ХТ у таких клонов, потерявших около 
70,0 % генов профага, возрос более чем в 2000 раз 
по сравнению с исходным штаммом, составляя 42,0
45,0 мкг/мл [2, 13]. При этом диагностически зна
чимые бактериологические свойства этого штамма 
(резистентность к полимиксину, чувствительность к 
фагу эльтор) не изменились.

Далее, встал вопрос о том, влияет ли изменение 
структуры профага на вирулентность полученного 
штамма? В этой связи был проведен сравнитель
ный анализ инфекционного процесса на модельных 
животных (кролики-сосунки), инфицированных ис
ходным штаммом и его инсерционным мутантом со 
сверхэкспрессией с^АВ. При практически одинако
вой эффективной колонизации кишечника клетками 
сравниваемых штаммов у всех модельных животных 
развивался специфический холерогенный синдром. 
вместе с тем штамм с повышенной продукцией х т  
вызывал гибель всех инфицированных животных 
уже через 24 ч, тогда как в случае исходного штам
ма почти 70,0 % зараженных животных, несмотря на 
развитие у них типичной экспериментальной холер
ной инфекции, не погибали и через 48 ч. Полученные 
данные позволили заключить, что гипертоксигенный 
штамм был более вирулентен. Его повышенная виру
лентность выражалась в более быстрой гибели экс
периментальных животных, у которых развивался 
весьма выраженный холерогенный синдром.

Пока нет сведений о селективных преимуще
ствах этого штамма по сравнению с типичным воз
будителем холеры эльтор. Тем не менее полученные 
данные указывают на существование еще одного воз
можного пути формирования штаммов с повышен
ной вирулентностью за счет изменения регуляции 
экспрессии собственных генов с1хАВ в результате де- 
леции ряда генов, входящих в состав профага СТХф. 
Такое событие вполне реально и в природных усло
виях, поскольку холерные вибрионы, находясь в со
ставе бактериальной биопленки, могут приобретать 
различные транспозоны от других бактерий в резуль
тате конъюгационных или трансформационных про
цессов [18].

другое важное направление в проблеме фор
мирования атипичных по вирулентным свойствам 
вариантов возбудителя холеры эльтор -  изучение 
путей образования нетоксигенных холерных ви
брионов, сохранивших весь набор других ключе
вых генов патогенности. Такие штаммы способны 
вызывать тяжелые диарейные заболевания, а в ряде 
случаев быть этиологическим агентом локальных 
вспышек холеры [30, 50].

Одно из возможных предположений относи
тельно возникновения таких вариантов V. с^ !ет е  
заключалось в том, что ЫхА- КрА+ штаммы могли 
появиться в результате утраты профага СТХф токси- 
генными штаммами при их попадании в водную сре
ду. основанием для такой гипотезы служили данные 
о присутствии в окружающей среде ШрА+ штаммов 
V. сЫ1егае еЬог как с дефектным профагом СТХф

(ctxAB+, zot-, ace+ или ctxAB-, zot+, ace+ или ctxAB-, 
zot-, ace+), так и лишенных этого мобильного эле
мента [11, 44, 45]. В этой связи были проведены мо
дельные эксперименты, направленные на изучение 
фено- и генотипических особенностей, появившихся 
у токсигенных штаммов после их пребывания в во
дной среде. Двадцать клинических штаммов V. chol- 
erae eltor, выделенных во время эпидемии холеры в 
Астрахани (1970-1975 гг.) и содержащих в геноме 
весь набор основных генов вирулентности, вклю
чая и профаг СТХф, были помещены в речную воду. 
Через каждые 4 дня делали высевы из контамини- 
рованной воды на чашки с полноценным агаром и 
полученные изолированные колонии с помощью 
полимеразной цепной реакции (пцр) тестировали 
на присутствие всех генов профага -  ctxA, ctxB, zot, 
ace, orfU, cep (коровая область), а также rstA, rstB, 
rstR (RS2-область). В результате было обнаружено, 
что более 50,0 % штаммов действительно утратили 
профаг СТХф через 4-75 дней [9]. Одним из стрес
совых факторов, индуцирующих такую перестройку 
генома возбудителя холеры эльтор, является, видимо, 
бедность водной среды питательными веществами. 
Следует особо отметить тот факт, что утрата профа
га сопровождалась изменением экспрессии других 
генов, связанных с вирулентностью. Нетоксигенные 
клоны были менее подвижны, но продуцировали 
больше гемолизина по сравнению с исходными. Эти 
данные указывают на то, что выявленные изменения 
структуры и функции генома вирулентных клонов хо
лерных вибрионов при их попадании в водную среду, 
возможно, связаны с процессом их адаптации к дан
ной экологической нише. При этом утрата профага, 
не являющегося жизненно важным для выживания 
клеток вне организма хозяина, может быть одним 
из условий длительного переживания V. cholerae в 
природных экосистемах. действительно, при оценке 
конкурентной способности изогенных клонов СТХф+ 
и СТХф- в условиях их совместного культивирования 
в речной воде уровень выживаемости нетоксигенных 
клонов был в 2-5 раз выше по сравнению с токсиген- 
ными [9]. Это может означать, что описанные изме
нения генома вирулентных штаммов в водной среде 
могут быть одним из механизмов сохранения бакте
риальной популяции в межэпидемический период.

Более того, ctxA- tcpA+ штаммы являются по
тенциально эпидемически опасными, так как при
сутствие на бактериальной поверхности токсин- 
корегулируемых пилей, являющихся рецептором 
для фага СТХф, может обусловить их превращение в 
токсигенные в результате фаговой конверсии. Кроме 
того, такие штаммы сохраняют способность к коло
низации тонкого кишечника и, следовательно, могут 
обусловить появление вибрионосителей [10, 26, 33]. 
И, наконец, ctxA- tcpA+ штаммы могут быть ценным 
материалом для последующих эволюционных пре
образований возбудителя холеры, на основе которых 
могут возникнуть вирулентные штаммы с новыми 
свойствами.
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В заключение следует подчеркнуть, что в со
временный период в основе изменения вирулентных 
свойств возбудителя холеры лежит вариабельность 
генома профага СТХф, кодирующего биосинтез хо
лерного энтеротоксина. Исходя из результатов лите
ратурных данных, можно заключить, что в последние 
годы происходит формирование новых вариантов 
возбудителя холеры эльтор, отличительной особен
ностью которых является заметное повышение их ви
рулентности. Изменение вирулентных свойств этих 
штаммов, выражающееся в тяжелых клинических 
формах заболевания и в повышении числа заболев
ших, по всей видимости, было следствием многосту
пенчатой реорганизации их генома. Конечный этап 
этого процесса состоял в приобретении возбудителем 
холеры эльтор профага СТХф от возбудителя азиат
ской холеры в результате горизонтального переноса 
генов. Безусловно, говорить о свершившейся эволю
ции V. cholerae, в результате которой сформировался 
новый для человека возбудитель холеры, нет никаких 
оснований. вместе с тем приобретение возбудителем 
холеры эльтор повышенной вирулентности действи
тельно свидетельствует о происходящих эволюцион
ных преобразованиях его генома. Основной причи
ной этого явления, видимо, является регулирующее 
воздействие социальных и природных факторов на 
эпидемический процесс прежде всего на эндемич
ных по холере территориях.

Сохранение новым вариантом возбудителя пан
демического потенциала требует повышенного вни
мания к его циркуляции на разных территориях. 
вместе с тем, несмотря на существенные фенотипи
ческие (продукция ХТ первого типа) и генетические 
(присутствие на малой хромосоме 2 копий класси
ческого профага СТХф) отличия между новыми и 
типичными штаммами, существующие на данный 
момент лабораторные методы исследования не по
зволяют идентифицировать штаммы с повышенной 
вирулентностью. следовательно, для преодоления 
возникших трудностей при проведении адекватного 
мониторинга возбудителя холеры, необходимо вне
дрение в практику новых методов идентификации. в  
частности, один из таких подходов может заключать
ся в тестировании у природных штаммов гена rstR с 
помощью ПЦР.

следует также отметить возросший интерес к 
другой проблеме, связанной с изучением адаптивных 
изменений генома возбудителя холеры при его попа
дании в водную среду. Анализ собственных данных 
позволяет говорить о том, что этот процесс может 
быть обусловлен утратой токсигенными вибриона
ми профага СТХф. По всей видимости, такое собы
тие обеспечивает длительное сохранение ^Л т  (срА+ 
вибрионов в окружающей среде. Не исключено, что 
нетоксигенные вибрионы, возникшие из ранее ток- 
сигенных клонов и сохранившие весь набор других 
генов патогенности, и являются причиной локаль
ных вспышек холеры, зарегистрированных как на 
территории Российской Федерации, так и ряда зару

бежных стран. Однако этот важный вопрос требует 
дальнейшего исследования.

Работа поддержана грантом РФФИ (06-04
48310).
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Vibrio cholerae Genome Evolution:
Ways of Atypical Strains Formation

Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe"

Presented is the review of literarary and authors' data on the ways of 
emergence of Vibrio cholerae eltor strains, atypical as regards their virulence 
properties. The enhancement of virulence of cholera eltor agent at present was 
shown to be associated with acquisition of Vibrio cholerae cholerae СТХф 
prophage as a result of horizontal gene transfer. Another possible way of for
mation of strains with higher virulence is described -  alteration of cholera tox
in resident genes regulation due to rearrangement of СТХф prophage genome 
by the introduced transposon. Also considered are evidences on origination 
of ctxA- tcpA+ strains and their enhanced viability in aquatic environment as 
compared with isogenic toxinogenic clones. Presented are the prospects of the 
development of new PCR test for detection of cholera eltor agent with altered 
virulence in monitoring investigations.

Key words: Vibrio cholerae, evolution, genome, СТХф prophage, viru
lence, cholera toxin, pandemics.
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