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Малярия является одним из наиболее опасных протозойных заболеваний. По состоя-
нию на 2019 год, в мире насчитывалось 229 млн больных малярией, 409 тысяч человек
умерло [1]. Наиболее агрессивным является возбудитель тропической малярии Plasmodium
falciparum; в значительной степени трудность борьбы с ним обусловлена стремительным
развитием лекарственной устойчивости. Для изучения данного явления необходимо про-
следить молекулярно-генетические пути эволюции генов, ассоциированных с устойчиво-
стью к различным химиотерапевтическим препаратам.

В настоящей работе была исследована филогения 9 генов, ассоциированных с устой-
чивостью к следующим препаратам (здесь и далее указаны международные непатен-
тованные наименования): pfk13 – артеметер, артесунат, дигидроартемизинин; pfdhfr –
пириметамин; pfdhps – сульфадоксин; pfcrt – артеметер, артесунат, дигидроартемизинин,
амодиахин, лумефантрин, мефлохин, хинин; pfmdr1 – артеметер, артесунат, дигидроар-
темизинин, мефлохин, хинин; plasmepsin 2, plasmepsin 3 – мефлохин; pfnhe-1 – хинин,
пипераквин; pftetQ – клиндамицин, доксициклин [2]. Проведен анализ данных генов у
изолятов P. falciparum 3D7, 7G8, CD01, Dd2, GA01, GB4, GN01, HB3, IT, KE01, KH01,
KH02, ML01, SD01, SN01, TG01; геномы взяты из базы данных PlasmoDB [3]. Деревья
были построены с помощью инструмента MEGA версии 10.2.4 [4] методом максимально-
го правдоподобия с использованием модели замен General Time Reversible (GTR). Для
оценки качества построенных деревьев применен метод bootstrap.

Проведенный анализ показал, что деревья содержат большое количество политомич-
ных узлов, что свидетельствует о выраженном сходстве изученных изолятов. Среднее
количество политомичных узлов на геном составляет 1.67 (от 0 у pfnhe-1 и pftetQ до 4 у
pfcrt). Средняя степень нелистового узла в графе составляет 2.87 (от 2 у pfnhe-1 и pftetQ
до 8 у plasmepsin 3 ). Наблюдается отсутствие выраженного изоморфизма подграфов (с
мощностью множества узлов более 1), в т.ч. у генов, ассоциированных с устойчивостью
к одинаковым лекарственным средствам, что свидетельствует о независимой эволюции
данных генов. У изолятов CD01, Dd2, GB4, GN01, HB3, IT, KE01, KH01, KH02, SN01
имеются по 2 паралогичных гена plasmepsin 2. Отсутствие политомии у pfnhe-1 и pftetQ
позволяет рассматривать данные гены или их участки в качестве возможных маркеров
для определения штамма P. falciparum.
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