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Генетическое разнообразие бактерии Helicobacter pylori (H . pylori), которая колони-
зирует слизистую оболочку желудка и двенадцатиперстной кишки человека, вызывая
различные гастродуоденальные заболевания, схоже с географической подразделенностью
Homo sapiens [2]. Данное явление связывают с коэволюцией анатомически современного
человека (Anatomically modern human) и H . pylori со времен расселения из африканско-
го континента [4]. В Якутии исследование происхождения штаммов H . pylori ранее не
проводилось. Этот вопрос является актуальным, поскольку неизвестно, были ли бактерии
H . pylori привнесены европейским населением в XVII веке (как, например, в случае с
Mycobacterium tuberculosis) [3], или же местные штаммы имеют автохтонное происхожде-
ние. Была исследована выборка из 28 образцов ДНК H . pylori, выделенных из биоптатов
пациентов с гастродуоденальными заболеваниями. Филогенетическое дерево, построенное
на основе анализа трех генов - atpA, mutY и ppa включало данные по 1392 штаммам из
открытой базы данных H . pylori MLST Database и 28 изолятам из Якутии.

Выявлен высокий процент европейской популяции H . pylori среди якутов (hpEurope -
89,3%). Полученные результаты можно связать с освоением территории Восточной Сибири
русскими землепроходцами, начиная с XVII века с последующей экспансией русскоязычно-
го населения на территорию Якутии. Наличие восточноазиатского гаплотипа (hpEastAsia)
было выявлено у 10,7% образцов ДНК, что может свидетельствовать о том, что либо ин-
фицирование восточноазиатскими штаммами могло произойти недавно, либо эти штаммы
являются автохтонными и могут быть отнесены к субгаплотипу hspSiberia, относящихся к
базовому гаплотипу hpEastAsia [1]. Для однозначной дифференциации якутских штаммов
H . pylori, относящихся к гаплотипу hpEastAsia необходимы дополнительные исследования
с увеличением размеров выборки и увеличением числа маркерных генов для филогенети-
ческого анализа.

Работа выполнена в рамках Государственного задания Министерства образования и
науки РФ №6.1766.2017 ПЧ, проекта СВФУ им. М.К. Аммосова, программы биоресурс-
ных коллекций ФАНО России УНУ «Геном Якутии» ЯНЦ КМП (БРК: 0556-2017-0003) и
гранта РФФИ №18-05-60035_Арктика.
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