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К суперантигенам (САГ) стрептококков относят типоспецифические М-белки, 

эритрогенные и пирогенные токсины. Развитие тяжелых заболеваний связано с 

инфицированием стрептококками серогруппы А определенных М-серотипов. Среди более 

100 серотипов стрептококков выделяют ревматогенные (1, 3, 5, 6, 18) и нефритогенные 

(17, 19, 24, 49) М-типы. Отмечается доминирование стрептококков М-1 серотипа, которые 

способны вызвать как ревматизм, так и гломерулонефрит. Стрептококки М-1 типа 

выделяют при инвазивных формах стрептококковой инфекции и синдроме токсического 

шока.  САГ стрептококков  не требуют процессинга в антигенпрезентирующих клетках, 

обладают высоким митогенным действием на Т-клетки. Особенность взаимодействия 

САГ стрептококков серогруппы А с Т-лимфоцитами приводит к цитокиновому «взрыву»: 

гиперпродукции фактора некроза опухолей α/β, γ-интерферона, ИЛ1, ИЛ2, ИЛ6, ИЛ8. 

Продукция более высоких уровней  уровнем цитокинов приводит к развитию более 

тяжелых форм течения заболеваний. 

Политропность стрептококков к разным тканям организма обусловлена наличием 

общих перекрестно-реагирующих антигенных детерминант у стрептококков серогруппы 

А (М-белок, нетипоспецифические белки, А-полисахарид) с сарколеммой миофибрилл и 

тканями почек. Стрептококки стимулируют образование антител, которые осаждаются на 

тканях сердца и почек и вызывают их поражение. 

Выводы 
Большое количество САГ стрептококков серогруппы А и других факторов 

патогенности определяют клинический полиморфизм стрептококковых инфекций. 

Молекулярная мимикрия САГ стрептококков серогруппы А играет важную роль в запуске 

каскада иммунологических реакций организма и индукции постстрептококковых 

аутоиммунных осложнений. 
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Введение 
Вирус Зика — это распространяющийся вирус, переносимый комарами  рода 

Aedes. Впервые был обнаружен в 1947 году у макак-резус, обитающих в лесу Зика 

(Уганда). Вирус Зика относится к зоонозным арбовирусным инфекциям. Распространение 

вируса чаще локализовано в тропических и субтропических зонах земного шара, где 

обитают переносчики. 

Цель исследования 
Изучить особенности строения вируса, симптомы заболевания, осложнения, 

методы диагностики, лечения и профилактики. 

Материалы и методы 
Были проанализированы литературные данные и изучены используемые методы 

диагностики: ПЦР, иммуноферментные тесты, реакции нейтрализации.  

Результаты 
Вирус Зика относится к  семейству Flaviviridae, роду Flavivirus. Вирионы 

сферической формы диаметром около 60 нм. Вирус сложный, имеет суперкапсидную 

(гликопротеиновую) оболочку. Геном вируса – однонитевая цельная позитивная +РНК, 

которая заключена в прочный капсид. Репликация происходит в цитоплазме пораженных 

вирусом клеток. Выход новых вирионов происходит при гибели пораженных клеток. 

Предполагается, что вирус первоначально инфицирует дендритные клетки около места 

внедрения, затем распространяется в лимфатические узлы и кровоток. Позвоночные 
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носители вируса — как правило обезьяны и люди. Инкубационный период - от 3 до 12 

дней после укуса зараженного комара. И примерно в 70% случаев инфекция протекает 

бессимптомно. Первый признак – повышение температуры до +38,5°С, легкая головная 

боль, прогрессирующая сыпь, конъюнктивит. Спустя 2-7 дней температура нормализуется 

и симптомы постепенно исчезают.  Лихорадка Зика опасна для беременных женщин, так 

как у новорожденных развиваются неврологические и аутоиммунные осложнения( в 

частности, микроцефалия). 

Выводы 
В настоящее время вирус Зика зарегистрирован более чем в 30 странах мира. 

Лечение симптоматическое. Вакцина отсутствует. Профилактика направлена на 

уничтожение переносчиков. 
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Введение 
В настоящее время уже расшифровано более 3,3 миллионов генов 

микроорганизмов нормальной микрофлоры человека, что свидетельствует о том, что 

кишечный микробиом примерно в 150 раз превышает геном человека. Актуальность 

представляют исследования, направленные на оценку взаимосвязи между составом 

микрофлоры человека в норме и патологии.  

Цель исследования 
Провести анализ существующих подходов к изучению микробиома человека и 

разработать алгоритм его расшифровки с использованием высокоскоростного 

секвенирования метагеномных библиотек ДНК. 

Материалы и методы 
Проведен анализ алгоритма изучения микробиома человека. В качестве источников 

для составления каталога геномов использовались база проекта Human Microbiome Project 

(http://www.hmpdacc.org) и NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Проведен анализ 

программного обеспечения для оценки метагеномных баз, а также для идентификации 

состава полимикробных ассоциаций: MUMMER 3.0, bowtie, rdp, TopHat, GLIMMER 3.0, 

GeneMarkS+, MetaGeneMark. 

Результаты 
Короткие сиквенсы ДНК, или риды, отфильтровывают от мелких (до 35 п.о.) и 

эукариотических сиквенсов. Риды выравниваются с помощью высокопроизводительного 

алгоритма выравнивания – bowtie - по отношению к референс наборам генов и геномов в 

базах «Human Microbiome Project» и «NCBI». Геномы, которые не похожи ни на один 

другой геном более чем на 80%, включаются в каталог. Оставшиеся геномы кластрируют 

по порогу сходства 80% на 80% длины. Из каждого кластера схожих геномов выбирают 

по одной репрезентативной последовательности, которые добавляют в каталог. По 

результатам выравнивания, для каждой последовательности подсчитываются два типа 

данных: глубина покрытия референс- последовательности, или суммарную длину ридов 

легших на данную референс- последовательность, и ширину покрытия – процент длины 

референс-генома, покрытого хотя бы единожды. По первому типу данных подсчитывается 

уровень представленности каждого микроорганизма или функциональной группы генов, а 

по второму – задается порог идентификации микроорганизма, то есть если 

ридами покрыт, по крайней мере, 1% длины референс последовательности, она 

учитывается. Видовая принадлежность последовательностей из составленного каталога 

http://clck.yandex.ru/redir/dv/*data=url%3Dhttp%253A%252F%252Fwww.ncbi.nlm.nih.gov%26ts%3D1459175887%26uid%3D24874491430127791&sign=381072bbd0307ced376a69fb9a911f44&keyno=1

