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Энтероагрегативные E. coli (EAggEC ) являются возбудителями кишечных заболева-
ний, приводя к развитию острой и хронической диареи, воспалению кишечника у детей и
взрослых, дефициту роста у детей. EAggEC часто становятся виновниками внутриболь-
ничных инфекций и гибели пациентов в детских инфекционных и акушерских отделениях.
Штаммы EAggEC характеризуются широким набором факторов вирулентности и лекар-
ственной устойчивости.

В данной работе были исследованы восемь изолятов E. coli, которые были получены из
проб фекалий детей с дисбиозом кишечника без клинических проявлений острой кишечной
инфекции, а также не несущих других бактериальных патогенов. Изоляты E. coli были
классифицированы как EAggEC с помощью ПЦР анализа специфичных для этого типа
бактерий генов вирулентности.

Последовательности геномов изолятов были определены с помощью секвенирования
нового поколения (NGS) на платформе MiSeq (Illumina). Гены лекарственной устойчиво-
сти и гены, кодирующие факторы вирулентности, в полученных геномных последователь-
ностях выявляли программами ResFinder и VirulenceFinder, соответственно.

Наиболее часто изоляты были устойчивы к 𝛽-лактамам (6 изолятов), аминогликозидам
(6 изолятов) и сульфаниламидам (5 изолятов). Данные, полученные с помощью полноге-
номного секвенирования, были подтверждены диско-диффузионным методом (результаты
сошлись в 85 % случаев).

В среднем было найдено 12 генов факторов вирулентности для каждого штамма. Наи-
более часто встречались: aap (7 изолятов) и ORF4 (6 изолятов). Гены, кодирующие ток-
сины astA и sat, встретились в геномах трех и двух изолятов, соответственно. Гены шига-
токсинов, одних из основных факторов патогенности, найдены не были. Согласно фило-
генетическому анализу последовательностей генов, кодирующих факторы вирулентности,
все изоляты могут быть отнесены к нескольким кластерам.

Таким образом, среди восьми исследованных изолятов не было выявлено особо опас-
ных, несущих гены шига-токсинов, однако были найдены изоляты с другими токсинами,
а также были обнаружены изоляты с широким спектром устойчивости к антибиотикам.
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