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MLVA (Multiple Locus VNTR Analysis) - метод, широко используемый для генотипи-
рования патогенных микроорганизмов, суть которого заключается в определении длины
VNTR (Variable Number Tandem Repeat) локусов, представляющих участки генома, орга-
низованные в виде коротких повторяющихся нуклеотидных последовательностей [5].

Несмотря на использование вакцинных и аттенуированных штаммов B. anthracis при
изготовлении вакцин для человека и животных [2,4], а также в качестве модельных объ-
ектов в различных исследованиях, связанных с сибирской язвой, особенности их генома
остаются слабо изученными. В частности, для некоторых ранее не осуществлялось MLVA-
генотипирование.

В работе было осуществлено генотипирование 20 вакцинных и аттенуированных штам-
мов B. anthracis из Государственной коллекции патогенных микроорганизмов (ГКПМ-
Оболенск) методом MLVA по ранее описанной схеме MLVA7, включающей 7 VNTR- ло-
кусов: vrrA, bams03, bams05, bams22, bams34, bams44, и vntr23 [5]. В результате среди
исследуемых штаммов выявлено 9 генотипов. К генотипу 1 отнесены 7 штаммов (СТИ-1,
СТИ-ПР, 55, PARTEC, СТИ-5, М-71R, 228/8), к генотипу 2 - 3 штамма (Ланге-1, Ланге-
2, Pasteur), к генотипу 3 - 2 штамма (34F2 Sterne, 220), к генотипу 4 - 2 штамма (СТИ-3
(401), Ихтиман), к генотипу 5 - 2 штамма (М-71S, 71/12). Другие 4 штамма (770, СТИ1-
Rif4, Даккар, Ames-delta) имели индивидуальный MLVA-профиль, не совпадающий с дру-
гими штаммами, и отнесены к генотипам 6-9. Полученные данные были сопоставлены с
ранее описанными результатами генотипирования B. anthracis методом MLVA [1, 3, 4, 5].
Статистическая обработка полученных данных была выполнена путем подсчета индекса
биоразнообразия Симпсона для каждого локуса.
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