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Изучение общего потребления витамина С в зависимости от пола показало, 

что во всех группах количество потребляемого витамина С в рационе питания у 

девушек было ниже чем у юношей, причем в третьей и контрольной (студенты без 

жалоб) эти различия были статистически значимы. 

Рекомендуемые нормы потребления  витамина С  для  людей  в возрасте от 18 

до 23 лет  находятся в пределах 60-100 мг в сутки и для девушек и для юношей. По-

требление витамина С нашей контрольной группой составило 63.33 мг в сутки. Эти 

значения были значительно ниже у студентов 1-3 групп. 

Указанная тенденция сохранялась и при перерасчете потребления витамина С 

на кг массы. 

Выводы: Несмотря на кажущуюся  широкую информированность о значении 

витамина С и его источниках наши данные показывают, что значительная часть сту-

дентов потребляют  витамин С  в недостаточном  количестве. Это может быть при-

чиной  предъявляемых ими жалоб. 
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Резюме: В статье изложены результаты молекулярноэволюционного анализа 

аминокислотных последовательностей белковых транскрипционных факторов Klf4 и Oct4. В  

работе рассматиривается связь транскрипцилонных факторов с регуляцией плюрипотентности 

клеток эукариот на примере класса млекопитающие.  

Resume:This article presents the results of aminocid evolutionary analysis of Mammals 

transcription factors Klf4 and Oct4 

 

Актуальность. Невозможно представить сегодняшнюю медицину без разви-

тия представлений о стволовых клетках. Доказательством тому можно считать Но-

белевскую премию по физиологии и медицине 2012 года «За работы в области 

биологии развития и получения индуцированных стволовых клеток.» 

В связи с этим становится очевидной исключительная роль транскрипционных фак-

торов в поддержании плюрипотентности клеток нашего организма.[2] Ключевую 
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роль в реализации данного явления играют транскрипционные факторы Klf4 и Oct4. 

Зная первичную структуру этих белков и используя методы молекулярной эволю-

ции, представляется возможным проследить закономерности эволюции этих белков 

на основании их первичной структуры.  

Цель: Изучение эволюционных изменений белков Klf4 и Oct4 млекопитаю-

щих. 

Материал и методы.  

В работе использовались материалы Национального центра биотехнологической 

информации США, NCBI. Для последующего анализа были взяты полностью секве-

нированные аминокислотные последовательности 9 видов класса Млекопитающие. 

Выбор данного класса обусловлен полнотой расшифровки исследуемых последова-

тельностей. Дальнейшая работа проводилась поэтапно. 

Первый шагпредставляет собой множественное выравнивание анализируе-

мых сиквенсов. Этап проводился в пакете программ  MEGA 6 по алгоритму  

ClustalW. 

 
 

Рис. 1 -  «нтерфейс множественного выравнивания в программе MEGA 6 

 

Второй этап заключается в расчёте эволюционных дистанций. Для вычисле-

ния был использован метод дистанции, основанной на модели равных вставок (EIM-

дистанции). Расчёт проводился в программе MEGA 6 по формуле (где p = nd /n - p-

дистанция,а b = 1 − Σigi
2
, gi -  частота аминокислоты i): 

            (   
 

 
)  

 

Третьим заключительным вычислительных шагом стал этап расчета 

средней скорости молекулярной эволюции. Средняя скорость эволюции рассчиты-

валась по методике, предложенной Е.В. Барковским в 2005 году, как среднее ариф-

метическое от скоростей эволюции попарно сравниваемых дивергировавших видов. 

Вычисления проводились по формуле(где d-  средняя эволюционная дистанция, а t – 

время дивергенции видов (по данным С. Кумар и соавторов.)):  

   
 

  
(     
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Таблица 1 - Общепринятые в молекулярной эволюции времена дивергенции различных 

таксономических групп. 

Дивергировавшие организмы Время дивергенции, млн. лет назад 

человек/парнокопытные 92 

человек/китообразные 93,5 

человек/непарнокопытные 94 

человек/хищные 94 

человек/рукокрылые  100 

человек/броненосцы 129 

 

Результаты и обсуждение 

Наглядной иллюстрацией полученных результатов можно считать представленную 

гистограмму. Горизонтально исчерченный  столбец иллюстрирует медианную ско-

рость эволюции рассчитанная для 60 различных белков (0,74 По). Серые столбцы – 

скорости молекулярной эволюции для белков разной степени консервативно-

сти.Диагонально исчерченные столбцы – полученные в ходе работы значения ско-

ростей молекулярной эволюции для белков KLf4 и Oct, равные 0,22 По и 0,36 По 

соответственно.Данные о медианной скорости и скоростях эволюции алкоголдегид-

рогеназы класса 3 (0,25 По), панкреатической рибонуклеазы(2,1 По), креатинкина-

зы(0,18 По) и гистона H4 (0,01 По)взяты из литературы[1].  

 

 
Рис. 2- Сравнение скоростей эволюции различных белков с медианной. 

 

Выводы: 

1.Скорость эволюции транскрипционного фактора Oct4 в 1,68 раз больше ско-

рости для белка Klf4. 2. Скорость молекулярной  эволюции исследуемых белков 

меньше медианной, что подтверждает их структурную и функциональную консерва-

тивность. 

Заключение 

Проделанное исследование – первый шаг в большой работе по изучению параметров 

транскрипционных факторов. На основании полученных данных о белках Klf4 и 

Oct4, можно начинать  исследования последовательностей нуклеиновых кислот, ко-
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дирующих эти белки. Зная горячие точки мутирования и ГЦ-насыщенность генов 

KLF4 и Oct4 можно смоделировать искусственный ген транскрипционный факторов 

Klf4 и Oct4, который смог бы повысить эффективность перепрограммирования в 

связи с повышением стабильности мРНК-продукта. 
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Резюме: С использованием метода RAPD-ПЦР и ERIC-ПЦР показано, что  сальмонеллы, 

циркулирующие в РБ и принадлежащие к одному серотипу, не идентичны,  в разное время в одном 

и том же регионе встречаются разные генетические варианты сальмонелл, что свидетельству-

ет  о множественности  резервуаров инфекции. Показана эффективность одновременного ис-

пользования метода  RAPD-ПЦР с арбитражнымпраймером Р1254 и ERIC-ПЦР в эпидемиологи-

ческом типировании сальмонелл[1]. 

Resume: Using the method of RAPD- PCR and ERIC- PCR demonstrated that Salmonella circu-

lating in RB and belonging to the same serotype are not identicalthat indicates the multiple reservoirs of 

infection. The data supports the efficiency of the simultaneous use of either method of RAPD- PCR with 

arbitrary primer R1254 and ERIC- PCR in the epidemiological typing of Salmonella . 

 

Актуальность. Сальмонеллёзы представляют актуальную проблему здраво-

охранения, санитарно-эпидемиологического и ветеринарного надзора в большин-

стве стран мира, что связано с высоким уровнем заболеваемости и отсутствием 

предпосылок к его снижению, обусловленных массовым производством и экспор-

том продуктов питания,  активизацией туризма, появлением устойчивых к антибио-

тикам вариантов. 

Цель: внедрение методов молекулярно-эпидемиологического типирования 

сальмонелл, что является одним из подходов к сдерживанию распространения воз-

будителей сальмонеллезов.  

Задачи: 1. Оптимизировать схему молекулярного мониторинга генетической 

гетерогенности сальмонелл – возбудителей сальмонеллезов и их антибиотикорези-

стентности; 2. Определить генетическую гетерогенность сальмонелл, выделяемых 

во время вспышек сальмонеллезов в РБ. 

Материал и методы. Исследованы 26 штаммов сальмонелл, выделенных от 

больных, носителей, из внешней среды, продуктов питания в Витебской, Гроднен-


