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цель. анализ фенотипической характеристики и выявление особенностей генотипической организации не-
токсигенных штаммов холерных вибрионов, имеющих различное происхождение и изолированных на терри-
тории россии. материалы и методы. использована выборка из 548 нетоксигенных штаммов, полученная с 
помощью авторской пополняемой гис «холера 1989–2014». пцр-генотипирование проводили в соответствии 
со «способом идентификации нетоксигенных штаммов холерных вибрионов о1 серогруппы с помощью пцр 
для выделения генетических детерминант». кластерный анализ проводили с использованием метода UPGMA. 
построение дендрограммы осуществляли с помощью программы MEGA 5. результаты и обсуждение. показана 
типичность штаммов V. cholerae по культурально-морфологическим, серологическим и биохимическим свой-
ствам. выявлена изменчивость изучаемых штаммов по признаку фаголизабельности. определены уникальные 
фаготипы, ранее не встречавшиеся на территории россии. популяция нетоксигенных штаммов холерных вибрио-
нов о139 серогруппы была генетически однородной в отличие от изолятов V. cholerae O1 El Tor и имела идентич-
ные пцр-генотипы. показана универсальность метода пцр-генотипирования по 14 генам-мишеням, позволяю-
щего дифференцировать изученные штаммы V. cholerae о1 и O139, а также выявлять различия среди штаммов 
о139, выделенных в различных географических регионах страны.

Ключевые слова: холерный вибрион, фено- и генотип, нетоксигенные штаммы, объекты окружающей среды.

Корреспондирующий автор: Левченко Дарья Александровна, e-mail: levchenko_da@antiplague.ru.
Для цитирования: Левченко Д.А., Кругликов В.Д., Гаевская Н.Е., Водопьянов А.С., Непомнящая Н.Б. Фено- и генотипические особенности нетоксигенных 

штаммов холерных вибрионов различного происхождения, изолированных на территории России. Проблемы особо опасных инфекций. 2020; 3:89–96. DOI: 
10.21055/0370-1069-2020-3-89-96

Поступила 20.11.19. Отправлена на доработку 27.01.20. Принята к публ. 25.03.20.

D.а. Levchenkо, V.D. Kruglikov, N.E. Gaevskaya, A.S. Vodop’yanov, N.B. Nepomnyashchaya
Pheno- and Genotypical Features of Non-Toxigenic Strains of Cholera Vibrios  
of Different Origins, Isolated in the territory of Russia
Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute, Rostov-on-Don, Russian Federation

Abstract. Aim. Analysis of the phenotypic characteristics and identification of peculiarities of the genotypic orga-
nization in non-toxigenic strains of cholera vibrios having different origin, isolated in Russia. Materials and methods. 
A sample of 548 non-toxigenic strains obtained using the author’s updated GIS “Cholera 1989–2014” was used. PCR 
genotyping was carried out in accordance with the patented “Method for the identification of non-toxigenic strains 
of cholera vibrio O1 serogroup using PCR to isolate genetic determinants.” Cluster analysis was performed applying 
the UPGMA method. The dendrogram was constructed using MEGA 5 software package. Results and discussion. 
Representative cultural-morphological, serological and biochemical properties of V. cholerae strains have been specified. 
The variability of the studied strains on the basis of phagolizability has been revealed. Unique phage-types not previously 
encountered in Russia have been identified. The population of non-toxigenic strains of cholera vibrio O139 serogroup is 
genetically homogeneous in contrast to V. cholerae O1 El Tor isolates and has identical PCR genotypes. The universality 
of the PCR genotyping by 14 target genes has been shown to differentiate the studied strains of V. cholerae O1 and O139, 
as well as to identify disparities among O139 strains isolated in different geographical regions of the country.
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территория российской Федерации (рФ) не яв-
ляется эндемичной по холере. в ряде субъектов с 

вод ными экосистемами, такими как реки волга, обь, 
амур, дон, нева, таганрогский залив и др., обнару-
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живались единичные токсигенные штаммы V. chole-
rae о1 (заносы) и периодически регистрировалось 
выделение нетоксигенных штаммов V. cholerae о1 и 
о139, а также отмечалось их переживание на протя-
жении летнего периода, что указывает на необходи-
мость выявления потенциальных и реальных рисков 
контаминации холерными вибрионами данных серо-
групп водных объектов окружающей среды (оос) 
[1]. в связи с этим прогноз по холере на 2020 г. для 
россии определяют как неблагоприятный, что обу-
словлено потенциальными рисками завоза болезни, 
связанными с посещением стран, неблагополучных 
по холере [2].

установлено, что штаммы V. cholerae, выделяе-
мые из оос в рФ, могут рассматриваться как ре-
зервуар генов факторов патогенности [3]. отмечено 
появление в окружающей среде клонов, не имею-
щих полного кластера коровой области CTXφ, но 
содержащих остров патогенности VPI-1. считается, 
что штаммы, имеющие ген tcpА, могут явиться этио-
логическим фактором спорадических случаев или 
вспышек острых кишечных инфекций (оки). так, 
в различных регионах рФ зарегистрированы случаи 
выделения нетоксигенных штаммов V. cholerae о1 
биовара El Tor от людей, в том числе содержащих 
ген токсин-корегулируемых пилей (TCP), обеспечи-
вающих колонизацию тонкого кишечника [4, 5]. 

помимо токсинов, холерные вибрионы проду-
цируют множество других факторов, связанных с па-
тогенностью или персистенцией вне организма хо-
зяина. это, прежде всего, пили адгезии и ферменты 
патогенности, такие, например, как нейраминидаза и 
ген (nanH), который находится в центральной части 
острова патогенности VPI-2 [6, 16].

в конце прошлого и в нынешнем веке на тер-
риториях различных субъектов россии установлены 
случаи контаминации нетоксигенными штаммами 
V. cholerae о139 поверхностных водоемов, исполь-
зуемых в качестве источников водоснабжения и во-
допользования. Штаммы холерных вибрионов о139 
серогруппы разного происхождения отличались по 
своим генетическим свойствам. изоляты, получен-
ные от больных, характеризовались полным набо-
ром генов патогенности (ctxAB, zot, ace, tcpA, toxT и 
toxR), в то же время штаммы, выделенные из оос, 
не имели генов токсигенности, но содержали регу-
ляторный ген (toxR) и ген гемагглютинин-протеазы 
hap [7]. 

одной из задач эпидемиологического анали-
за является выявление генетических связей между 
штаммами V. cholerae со сходными фенотипически-
ми свойствами, имеющими различное происхожде-
ние, методом молекулярного типирования, который 
позволит в кротчайшие сроки выявить различия 
сравниваемых штаммов холерных вибрионов. 

цель исследования состояла в изучении фено-
типической характеристики и выявлении особен-
ностей генотипической организации нетоксигенных 
штаммов холерных вибрионов, имеющих различ-

ное происхождение, изолированных на территории 
россии.

материалы и методы

для осуществления сравнительного анализа 
использовали выборку из 548 нетоксигенных штам-
мов, из которых 538 штаммов V. cholerae о1 и о139 
выделены из оос, а 10 культур холерных вибрионов 
о1 изолированы от людей. комплексная информа-
ция о фено- и генотипической организации водных 
штаммов (с привязкой к территории) получена с по-
мощью авторской пополняемой гис «холера 1989–
2014». при отборе клинических штаммов использо-
вались первичные документы (паспорта штаммов). 
идентификацию микроорганизмов осуществляли 
в соответствии с мук 4.2.2218-07 «лабораторная 
диагностика холеры». пцр-генотипирование про-
водили в соответствии со «способом идентифика-
ции нетоксигенных штаммов холерных вибрионов 
о1 серогруппы с помощью пцр для выделения ге-
нетических детерминант» (патент на изобретение 
№ 2665542). кластерный анализ, отражающий фи-
логенетические связи штаммов по распределению 
пцр-генотипов, проводили с использованием мето-
да UPGMA. построение дендрограммы осуществля-
ли с помощью программы MEGA 5 [8, 9].

результаты и обсуждение

в результате проведенного исследования уста-
новлено, что культуры V. cholerae O1 в основном явля-
лись типичными по культурально-морфологическим, 
биохимическим и серологическим свойствам. к се-
ровару Ogawa принадлежали 272 штамма (51,7 %), 
к серовару Inaba – 243 штамма (46,2 %), к серовару 
Hikojima – 2 штамма (0,4 %), а к R-варианту относи-
лись 9 штаммов (1,7 %). у 22 штаммов V. cholerae 
(4,1 %) выявлена принадлежность к о139 серогруп-
пе. к биовару El Tor отнесены 526 (96,0 %) штаммов 
по ряду тестов, а именно: по возможности образо-
вывать ацетилметилкарбинол в реакции Фогеса – 
проскауэра, а также по определению биовароспеци-
фичных маркеров методом пцр (ctxB, rtxC, cas3).

в последние годы регистрируется высокая 
устойчивость выделяемых штаммов холерных ви-
брионов к холерному диагностическому бактерио-
фагу эльтор. атипичность по признаку фаголиза-
бельности определена у 455 штаммов (83,0 %). в 
ряде публикаций показано, что вероятными причи-
нами изменения фагочувствительности холерных 
вибрионов к диагностическим бактериофагам явля-
ются генетические изменения штаммов V. cholerae 
El Tor [10–12].

по результатам фаготипирования штаммов хо-
лерных вибрионов установлены 14 различных фаго-
типов. в ходе проведенного анализа удалось устано-
вить принадлежность к определенному фаготипу у 82 
(15,0 %) штаммов V. cholerae о1 El Tor. при анализе 
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82 штаммов с установленным фаготипом выявлено, 
что наибольшее количество культур принадлежало к 
фаготипу 13 (28 штаммов – 34,6 %). так, фаготип 13 
встречался на территориях ростовской области (2002, 
2007, 2011 гг.), республики калмыкия (2003, 2011, 
2012, 2013, 2015 гг.), хабаровского края (2013 г.), 
ленинградской (2002 г.) и новгородской (2002 г.) об-
ластей. наряду с этим выявлены уникальные фаготи-
пы, ранее не встречавшиеся на территории россии: 
фаготип 7 (приморский край, 2017 г.), фаготип 8 
(хабаровский край, 2016 г.), фаготип 14 (ростовская 
область, 2007 г.), фаготип 18 (забайкальский край, 
2018 г.) и фаготип 20 (кировская область, 2018 г.).

дальнейший этап работы заключался в анали-
зе результатов пцр-генотипирования нетоксиген-
ных штаммов холерных вибрионов (по 14 генам-
мишеням). в результате определены кластеры/гено-
типы исследуемых штаммов. при исследовании 548 
нетоксигенных штаммов V. cholerae выявлено 105 
генотипов, объединенных в 13 кластеров (таблица).

особый интерес представляли нетоксигенные 
штаммы холерных вибрионов о1 серогруппы с ге-
нетической характеристикой ctxA–tcpA+. в ряде пу-
бликаций установлена филогенетическая связь меж-
ду штаммами V. cholerae ctxA–tcpA+ и ctxA–tcpA– на 
основе SNP-типирования [13, 14]. однако в исследо-
ваниях н.и. смирновой и соавт. показано, что неток-
сигенные штаммы ctxA–tcpA+VSP– и ctxA–tcpA–VSP– 
относятся к двум филогенетически обособленным 
группам [15].

по результатам данного исследования выявлено, 
что нетоксигенные штаммы V. cholerae ctxA–tcpA+ об-

разовали две количественно схожие группы. первая 
группа, состоящая из 37 изолятов (54,4 %), включала 
20 генотипов, объединенных в шесть кластеров (D, 
E, F, G, H и I), и была представлена только штам-
мами V. cholerae O1 с генетической характеристикой 
ctxA–tcpA+. изоляты этой группы характеризовались 
различным набором генов, причем у шести штаммов 
(8,8 %) выявлен редко встречающийся ген термо-
стабильного токсина (stn/sto). особенностью данной 
группы явилось наличие генов системы секреции 
шестого типа T6SS (acd-vgrG1, pbd-vgrG3, vasK) у 
95,0 %, а также генов rtxC – активатора MARTX и 
активного домена MARTX (acd-rtxA) у 43,2 % штам-
мов холерных вибрионов. вторую группу составил 
31 штамм (45,6 %), все штаммы данной группы со-
стояли из семи генотипов (два кластера – а и с) и 
входили в общие кластеры с культурами ctxA–tcpA–. 
наибольший интерес вызвали штаммы V. chole-
rae о1, образовавшие кластер с (27 штаммов). 
отличительной чертой изолятов данного кластера 
явилась их гетерогенность. однако у всех штаммов 
холерных вибрионов выявлен структурный ген сис-
темы секреции шестого типа T6SS (vasK); у 77,8 % 
(21 штамм) обнаружен ген маннозочувствительных 
пилей адгезии (mshA); у 29,6 % (восемь штаммов) 
присутствовали гены кластера системы секреции 
третьего типа T3SS (vcsN2, vspD). у этих штаммов 
не выявлены гены rtxC – активатора MARTX и ак-
тивного домена MARTX (acd-rtxA), ген rstA (RS1-
элемента), а также ген термостабильного токсина 
(stn/sto). остальные гены представлены различным 
сочетанием (рис. 1).

Генотипическая характеристика штаммов  V. cholerae, выделенных на территории российской федерации
Genotypic characteristics of V. cholerae strains isolated in the territory of the Russian Federation

кластер 
Cluster

RS1, 
RS2 VPI-I VPI-2 MARTX T6SS T3SS

mshA stn/sto
кол-во 

штаммов
Number  
of strains

ген
Gene

пцр-кластер 
(генотип) 
PCR cluster (genotype)

rstA tcpAelt int nanH vce rtxC acd-rtxA acd-vgrG1 pbd-vgrG3 vasK vcsN2 vspD

а (A1-а41) - +/- +/- +/- +/- +/- +/- +/- +/- + - - +/- +/- 193

в (B1-в7) - - +/- +/- - +/- +/- - - +/- +/- - + - 128

с (C1-с9) - +/- + + +/- + +/- +/- - + +/- +/- +/- - 40

D (D1) - + + - + + - - - + - - - + 1

е (E1-е7) +/- + + + +/- +/- + + + + - - +/- - 20

F (F1-F3) - + +/- +/- - + + + + + - - + +/- 3

G (G1) + + - + - + + + - + - - - - 1

H (H1-H6) +/- + + + +/- + + + + + + + +/- +/- 10

I (I1-I2) - + +/- + + + + + + + + + - + 2

J (J1) - - - + + + - + - + + + - - 1

K (K1-K15) +/- - +/- +/- +/- + +/- +/- +/- + + + +/- +/- 90

L (L1-L11) - - + +/- +/- +/- +/- +/- +/- + + + +/- +/- 58

M (M1) - - + + - - + - - - + + - - 1

Итого:
Total: 548
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играть определенную роль в развитии легкой формы 
инфекции или кратковременного носительства [6]. 
так, при отсутствии заболеваемости холерой отме-
чается разнообразие структуры генома по наличию 
гена nanH среди холерных вибрионов, выделенных 
из оос. NanH-положительными оказались 77,5 % 
(417 из 548) исследуемых штаммов. важно отметить, 
что, по данным полногеномного секвенирования, ну-
клеотидная последовательность этого гена у многих 
нетоксигенных штаммов V. cholerae O1, выделенных 
из оос на территории в россии, изменена [15].

присутствие генов фермента нейраминидазы в 
геноме штаммов холерных вибрионов разного про-
исхождения, возможно, связано с тем, что продукт 
этого гена необходим вибриону не только во вре-
мя инфекционного процесса, но и при адаптации 
микроорганизма к условиям среды обитания. при 
этом способность части вибрионов из поверхност-
ных водоемов продуцировать нейраминидазу, воз-
можно, дает им определенные преимущества в про-
цессе выживания в стрессовых условиях водной 
среды [6, 14–17].

на рис. 2 показано, что среди нетоксигенных 
штаммов холерных вибрионов о1 эль тор самым 
распространенным оказался кластер к (90 штам-
мов – 16,4 %), генотипы (15) которого выявлены на 
территории 29 субъектов всех федеральных округов. 
остальные кластеры состояли из различного количе-
ства генотипов. так, кластер а включал 41 генотип 
(193 штаммов – 35,2 %), L – 11 генотипов (58 штам-
мов – 10,6 %), с – 9 генотипов (40 штаммов – 7,3 %), 
B – 7 генотипов (128 штаммов – 23,4 %), е – 7 ге-
нотипов (21 штамм – 3,8 %), H – 6 генотипов (де-
вять штаммов – 1,6 %), F – 3 генотипа (три штам-
ма – 0,5 %), I – 2 генотипа (два штамма – 0,4 %), D, 
G, J и M – по одному генотипу (по одному штамму – 
0,2 %).

обращает на себя внимание широкое распро-
странение в оос в россии генотипа к6, включающе-
го 29 нетоксигенных штаммов холерных вибрионов 
о1 эль тор и представленного следующим набором 
генов: int, nanH (гены сайта интеграции и нейрамини-
дазы острова патогенности VPI-2); rtxC – активатора 
MARTX и активного домена MARTX (acd-rtxA); vasK 
(структурный ген кластера системы секреции шесто-
го типа T6SS); гены кластера системы секреции тре-
тьего типа T3SS (vcsN2, vspD) и маннозочувствитель-
ных пилей адгезии (mshA). данный генотип обнару-
жен в поверхностных водоемах 22 административных 
территорий россии семи Фо: Южный, крымский, 
северо-западный, центральный, приволжский, си–
бирский и северо-кавказский. по данным литерату-
ры, кластер MARTX тесно связан с CTX-профагом, 
а ген rtxA присутствует в геноме большинства не-
токсигенных штаммов эль тор, обычно в этих штам-
мах определяется и rtxC. в ряде публикаций [18, 19] 
показано участие маннозочувствительных пилей в 
формировании биопленок на абиотических и биоти-
ческих поверхностях, что способствует длительному 

рис. 1. дендрограмма пцр-генотипов штаммов холерных вибри-
онов, выделенных из оос и от людей на территории россии:
серым цветом выделены нетоксигенные штаммы V. cholerae O1 El Tor 
ctxA–tcpA+; черным цветом – нетоксигенные штаммы с генетической 
характеристикой как ctxA–tcpA+, так и ctxA–tcpA–; темно-серым цветом – 
штаммы с генетической характеристикой ctxA–tcpA–

Fig. 1. Dendrogram of PCR genotypes of cholera vibrio strains iso-
lated from environmental objects and from people in Russia:
the first group of strains is highlighted in gray (non-toxigenic strains of 
V. cholerae O1 El Tor ctxA–tcpA+). Black color indicates the second group of 
non-toxigenic strains of cholera vibrios with a genetic characteristic of both, 
ctxA–tcpA+ and ctxA–tcpA–. Dark gray color indicates strains with the genetic 
characteristic ctxA–tcpA–

исходя из полученных результатов, можно пред-
положить, что выявленные штаммы холерных вибри-
онов о1 серогруппы с генетической характеристикой 
ctxA–tcpA+ и ctxA–tcpA– на различных территориях рФ, 
по всей видимости, способны к сохранению в вод ной 
среде в течение продолжительного времени и, воз-
можно, имеют заносное происхождение. 

к числу факторов патогенности холерных ви-
брионов относят нейраминидазу, которая может 



Problemy Osobo Opasnykh Infektsii [Problems of Particularly Dangerous Infections]. 2020; 3         Original articles

93

рис. 2. распределение пцр-генотипов нетоксигенных штаммов холерных вибрионов, выделенных из оос и от людей на территории 
россии 
Fig. 2. Distribution of PCR genotypes of non-toxigenic strains of cholera vibrios isolated from environmental objects and from people in 
Russia
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сохранению вибрионов в водоемах. исходя из при-
веденных данных, выявлено, что штаммы с таким ге-
нотипом наиболее устойчивы к действию факторов 
окружающей среды и способны к переживанию на 
протяжении летнего периода или ряда лет.

на следующем этапе работы проведен сравни-
тельный генотипический анализ клинических неток-
сигенных штаммов холерных вибрионов и «водных» 
штаммов. установлено, что нетоксигенные изоляты 
V. cholerae о1, выделенные от больных в разные 
годы, относились к различным генотипам. так, штам-
мы холерных вибрионов, выделенные от больных в 
1999 г. (два изолята – астраханская область) и 2000 г. 
(два изолята – краснодарский край), относились к 
генотипу в1, как и штаммы, обнаруженные в 2015 г. 
в краснодарском крае, р. агура. отличительной осо-
бенностью таких штаммов явилось наличие генов: 
int, nanH (гены сайта интеграции и нейраминида-
зы острова патогенности VPI-2); rtxC – активатора 
MARTX и активного домена MARTX (acd-rtxA); 
vasK (структурный ген кластера системы секреции 
шестого типа T6SS) и маннозочувствительных пи-
лей адгезии (mshA). стоит отметить, что нетоксиген-
ный изолят, выделенный от больного в республике 
калмыкия в 2002 г., имел одинаковый генотип к1 со 
штаммом, обнаруженным в р. элистинке в 2018 г., 
и был представлен генами rtxC, acd-rtxA (MARTX), 
а также генами кластера системы секреции третье-
го типа T3SS (vcsN2, vspD) и маннозочувствитель-
ных пилей адгезии (mshA). нетоксигенная культура 
холерного вибриона, изолированная от больного 
в 1999 г. в хабаровском крае, имела уникальный 
генотип, ранее не встречавшийся на территории 
россии, заключавшийся в наличии генов rtxC, acd-
rtxA (MARTX); nanH (ген нейраминидазы острова 
патогенности VPI-2); vasK (структурный ген класте-
ра системы секреции шестого типа T6SS) и маннозо-
чувствительных пилей адгезии (mshA). исключение 
составили штаммы холерных вибрионов, обнару-
женные в водоеме ветровский карьер в 2005 г. во 
время эпидосложнений в г. каменске-Шахтинском, 
вызванных нетоксигенными штаммами V. cholerae 
о1 El Tor ctxA–tcpA+, и принадлежащие к одному ге-
нотипу н1, представленному следующим набором 
генов: int, nanH (гены сайта интеграции и нейрами-
нидазы острова патогенности VPI-2); rtxC, acd-rtxA 
(MARTX); acd-vgrG1, pbd-vgrG3, vasK (гены кла-
стера системы секреции шестого типа T6SS); vcsN2, 
vspD (гены кластера системы секреции третьего типа 
T3SS) и mshA (гены маннозочувствительных пилей 
адгезии). интересен тот факт, что на протяжении 
последних семи лет (2012–2018 гг.) на территории 
россии нетоксигенных холерных вибрионов о1 се-
рогруппы от людей выделено не было.

что касается нетоксигенных штаммов холер-
ных вибрионов о139 серогруппы, выделенных из 
оос, то они оказались генетически однородными, 
в сравнении с V. cholerae O1, и вошли в общий кла-
стер а со штаммами о1 серогруппы. большинство 

штаммов (99,8 %) образовало отдельный генотип 
а2, который представлен следующим набором генов 
факторов патогенности/персистенции: int, nanH, vce 
(гены острова патогенности VPI-2); vasK иpbd-vgrG3 
(транслокон и эффектор T6SS) и rtxC. у этих штам-
мов не выявлены гены tcpA, stn/sto, mshA, а также 
гены T3SS (vcsN2, vspD) и MARTX (acd-rtxA). гены, 
кодирующие активный домен ключевого эффектора 
T6SS (acd-vgrG1), в 95,5 % случаев также не обна-
ружены. такой генотип выявлен на территориях 
шести субъектов рФ трех Фо, а именно: Южного, 
сибирского и центрального. стоит отметить, что 
исключение составил один штамм V. cholerae O139 
(0,2 %), изолированный на территории уральского 
Фо (челябинская область) и имеющий уникальный 
генотип. отличительной чертой вышеуказанного 
штамма явилось наличие в составе генома последо-
вательности acd-vgrG1.

таким образом, с помощью пополняемой гис 
дана расширенная характеристика по фено- и геноти-
пическим признакам штаммов холерных вибрионов, 
как вновь выделенных на территории россии, так и 
обнаруженных ранее. проведенный ретроспектив-
ный анализ микробиологических свойств штаммов 
V. cholerae показал их типичность по культурально-
морфологическим, серологическим и биохимичес-
ким свойствам. установлено, что нетоксигенные 
штаммы холерных вибрионов о1 эль тор характери-
зовались устойчивостью по признаку фаголизабель-
ности к холерному диагностическому фагу эльтор. 
таким образом, сравнительный фенотипический 
анализ выявил изменчивость изучаемых штаммов 
по признаку фаголизабельности. определены уни-
кальные фаготипы (7, 8, 14, 18, 20), ранее не встре-
чавшиеся на территории россии. при проведении 
сравнительного анализа клинических нетоксиген-
ных штаммов холерных вибрионов с «водными» 
выявлено, что единичные нетоксигенные изоляты 
V. cholerae о1, выделенные от больных в разные 
годы, относились к различным генотипам, что ука-
зывает на их заносное происхождение. популяция 
нетоксигенных штаммов холерных вибрионов о139 
серогруппы являлась генетически однородной в 
отличие от изолятов V. cholerae O1 El Tor и имела 
идентичные пцр-генотипы. в целом распределение 
ветвей дендрограммы штаммов V. cholerae о139 от-
личалось от такового штаммов холерных вибрионов 
о1 серогруппы. установлено, что использование ме-
тода пцр-генотипирования по 14 генам-мишеням 
позволяет дифференцировать изученные штаммы 
V. cholerae о1 и O139, а также выявить различия 
среди штаммов о139, выделенных в различных гео-
графических регионах страны. полученные данные 
свидетельствуют об актуальности проведения даль-
нейших исследований, направленных на изучение 
генетической организации нетоксигенных штаммов 
холерных вибрионов с последующим поиском но-
вых генетических маркеров для дифференциации 
клинических и водных штаммов.
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