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Исторически классификация сальмонелл была основана на клинических признаках и особенностях поражения живот-
ных-хозяев (Salmonella Typhi – брюшной тиф, Salmonella Choleraesuis – холера свиней и т.д.). Но с развитием техник 
культивирования и идентификации микроорганизмов, совершенствования методов молекулярной биологии выясни-
лось, что многие виды сальмонелл обладают обширным адаптивным потенциалом, способны инфицировать различ-
ные организмы. Классический метод типирования сальмонелл – серотипирование – имеет ряд недостатков. В насто-
ящее время начинают внедрять в работу новые подходы на основе анализа полных геномов (SeqSero2 и SISTR).
Целью работы являлось проведение расширенного изучения и номенклатурная ревизия штаммов бактерий рода 
Salmonella, поддерживаемых в коллекционном фонде Государственной коллекции патогенных бактерий (ГПКБ) ФКУН 
«Российский противочумный институт «Микроб».
Материалы и методы. В работе было использовано 43 штамма бактерий рода Salmonella из фонда ГКПБ ФКУН 
«Российский противочумный институт «Микроб». Штаммы были изучены с помощью биохимических, серологических, 
молекулярно-генетических методов.
Результаты и обсуждение. При комплексном и углубленном изучении штаммов было установлено новое таксономи-
ческое положение 4 штаммов  – 2 штаммов Shigella sonnei и 2 штаммов Morganella morganii. Установлено наличие 
основных маркеров патогенности (гены stn, invA, fimA, clyA) и плазмиды вирулентности (spvR/C) у изученных штаммов 
бактерий рода Salmonella. Получены новые данные о свойствах штаммов сальмонелл из фонда ГКПБ и установлено 
таксономическое положение с учетом требований современной систематики. 
Заключение. Уточнено таксономическое положение 4 штаммов, изначально неверно отнесенных к роду Salmonella. 
Установлены основные факторы патогенности изученных штаммов сальмонелл. Обновлены данные по биохимиче-
ским и серологическим характеристикам коллекционных штаммов бактерий рода Salmonella.
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Для цитирования: Агафонова Е.Ю., Касьян И.А., Нарышкина Е.А., Шарапова Н.А., Фёдоров А.В., Щербакова Н.Е., Осин А.В. Применение 
современных методов исследования для уточнения видовой аутентичности штаммов бактерий рода Salmonella из фонда Государственной 
коллекции патогенных бактерий ФКУН «Российский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора. Бактериология. 2026; 11(1): 54–60. 
DOI: 10.20953/2500-1027-2026-1-54-60

Application of modern research methods to clarify 
the species authenticity of collection strains of bacteria 
of the genus Salmonella

E.Yu.Agafonova, I.A.Kasyan, E.A.Naryshkina, N.A.Sharapova, A.V.Fedorov, N.E.Shcherbakova, A.V.Osin

Russian Anti-Plague Institute “Microbe”, Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

Для корреспонденции:

Агафонова Елена Юрьевна, кандидат биологических наук, научный 
сотрудник отдела Государственная коллекция патогенных бактерий 
ФКУН «Российский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора

Адрес: 410005, Саратов, ул. Университетская, 46 
Телефон: (8452) 51-52-13
E-mail: rusrapi@microbe.ru
ORCID: 0000-0001-9988-6312

Статья поступила 15.10.2025, принята к печати 30.03.2026

For correspondence:

Elena Yu. Agafonova, PhD in Biological Sciences, Researcher, Department 
of State Collection of Pathogenic Bacteria, Russian Anti-Plague Institute “Microbe” 
of Rospotrebnadzor

Address: 46 Universitetskaya str., Saratov, 410005, Russian Federation
Phone: 8(8452)51-52-13
E-mail: rusrapi@microbe.ru
ORCID: 0000-0001-9988-6312

The article was received 15.10.2025, accepted for publication 30.03.2026



55

Применение современных методов исследования для уточнения видовой аутентичности штаммов бактерий рода Salmonella

Application of modern research methods to clarify the species authenticity of collection strains of bacteria of the genus Salmonella

О дним из важнейших направлений коллекционной 
деятельности является определение таксономиче-

ской принадлежности штаммов и подтверждение их аутен-
тичности, т.е. соответствие заявленных характеристик, 
указанных в паспорте, на момент поступления. Указанное 
в паспортах таксономическое положение штаммов опреде-
лялось в момент идентификации и согласно нормам таксо-
номии тех лет. Современная систематика бактерий доста-
точно динамична в связи с получением все более новых 
данных о штаммах. Исторически сложившийся процесс 
установления таксономической принадлежности штаммов 
микроорганизмов основан на изучении большого количе-
ства морфологических, культуральных, биохимических, 
антигенных свойств. Поэтому нередки случаи, когда штам-
мы, идентифицированные по фенотипическим свойствам 
как один вид, при более глубоком изучении оказывались 
иной видовой принадлежности. Так как выделение и опи-
сание некоторых штаммов микроорганизмов проводилось 
в первой половине ХХ века, сведения об их свойствах 
могут быть достаточно разрознены и не всегда стандарти-
зированы.

Сальмонеллы исторически были классифицированы 
клинически как инвазивные (брюшнотифозные) и неинва-
зивные (нетифозные/небрюшнотифозные сальмонеллы) на 

основе предпочтений организма-хозяина и проявлений 
заболевания у людей. Каждый вид сальмонелл был назван 
в соответствии с клиническими проявлениями и специфич-
ностью к организму хозяина, например, Salmonella typhi- 
murium (мышиный тиф), S. choleraesuis (холера свиней), S. 
abortusovis (аборт овец), S. abortusequi (аборт лошадей). 
После того как было признано, что специфичность хозяина 
не существенна для многих видов сальмонелл, новые 
штаммы стали получать видовые названия в соответствии 
с местом выделения (S. dublin, S. moscow, S. pots- 
dam). В 1988–1989 гг. Le Minor et Popoff, использовав дан-
ные молекулярно-генетических исследований, показали, 
что род Salmonella состоит из видов S. enterica, S. bongori и 
S. subterranea, и превратили бывшие названия видов в 
серовары. Только к 2005 г. окончательно сложилась совре-
менная номенклатура рода Salmonella (рисунок) [1–4].

Однако названия наиболее часто встречающихся серова-
ров Salmonella настолько известны, что было бы нереали-
стично заменить их на антигенную формулу. Названия серо-
варов были сохранены только для подвида enterica, как 
наиболее распространенного. 

Для сальмонелл золотым стандартом типирования явля-
ется серотипирование с использованием специфических 
сывороток. Типирование проводят по стандартной схеме 
Кауффмана–Уайта–Ле-Минора (9-е издание, 2007 г.), опре-
деляя соматический О- и жгутиковый H-антигены. Несмотря 
на то, что серотипирование используется почти столетие и 
постоянно совершенствуется, метод имеет ряд недостатков. 
Это трудоемкость процесса и длительность его выполнения, 
необходимость иметь большое количество дорогостоящих 
сывороток, высокие требования к профессионализму и 
опыту исследователей, также сюда следует отнести встре-
чаемость неагглютинабельных и монофазных штаммов 
сальмонелл [1, 5, 6].

В настоящее время пытаются внедрить в практику и 
совершенствовать процесс типирования штаммов сальмо-
нелл на основе анализа данных полногеномного секвениро-
вания, определяя различия в соматических и жгутиковых 

The classification of salmonella was based on clinical signs and characteristics of the host animal lesions (Salmonella Typhi – 
typhoid fever, Salmonella Choleraesuis – swine cholera, etc.). However, with the development of microorganism cultivation and 
identification techniques and the improvement of molecular biology methods, it became clear that many Salmonella species 
have extensive adaptive potential and are capable of infecting various organisms. The classical method of salmonella typing – 
serotyping  – has a number of disadvantages. Currently, new approaches based on the analysis of complete genomes 
(SeqSero2 and SISTR) are being introduced into work. 
The aim of the work was to conduct an extended study and nomenclature revision of the strains of bacteria of the genus 
Salmonella maintained in the collection fund of the State Collection of Pathogenic Bacteria (SCPB) of the Russian Anti-Plague 
Institute “Microbe”. 
Materials and methods. The study involved 43 strains of Salmonella bacteria from the collection of the SCPB. The strains were 
studied using biochemical, serological, and molecular genetic methods. 
Results and discussion. A comprehensive and in-depth study of the strains allowed us to establish a new taxonomic position 
for 4 strains: 2 Shigella sonnei strains and 2 Morganella morganii strains. The study revealed the presence of the main 
pathogenicity markers (stn, invA, fimA, clyA genes) and virulence plasmids (spvR/C) in the studied strains of Salmonella 
bacteria. New data were obtained on the properties of Salmonella strains from the SCPB and their taxonomic position was 
established taking into account the requirements of modern taxonomy. 
Conclusions. The taxonomic position of 4 strains that were initially incorrectly assigned to the genus Salmonella was clarified. 
The main pathogenicity factors of the studied Salmonella strains were established. Updated data on biochemical and serological 
characteristics of collection strains of bacteria of the genus Salmonella.
Key words: Salmonella enterica, typing, geno-serotyping, collection activities
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Рисунок. Современная систематика бактерий рода Salmonella [4].
Fig. 1. Modern taxonomy of bacteria of the genus Salmonella [4].
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детерминантах для определения серовара [5, 7]. Имеются 
открытые биоинформационные платформы, позволяющие с 
достаточно высокой точностью устанавливать серологиче-
скую характеристику штаммов. К такому программному обе-
спечению можно отнести платформу SeqSero2 [8] и ресурс 
типирования Salmonella in silico (SISTR) [9]. SISTR на данный 
момент внедрен в систему здравоохранения Канады как 
замена классическому серотипированию, в частности при 
расследовании вспышек и массовых заболеваний. 

Таким образом, целью работы являлось проведение рас-
ширенного изучения и номенклатурная ревизия штаммов 
бактерий рода Salmonella, поддерживаемых в коллекцион-
ном фонде Государственной коллекции патогенных бакте-
рий (ГКПБ) ФКУН «Российский противочумный институт 
«Микроб».

Материалы и методы исследования

Бактериологические методы. В работе было использо-
вано 43 штамма бактерий рода Salmonella, хранящихся в 
ГКПБ (табл. 1). 

Микроорганизмы культивировали при 37°С в течении 24 ч 
на агаре Хоттингера рН 7,2. Биохимические свойства опре-
деляли с использованием тестов микрообъемной биохими-
ческой идентификации API20E (BioMérieux, Франция) в соот-
ветствие с инструкцией производителя. Учет результатов 
проводили с помощью сервиса APIWEBTM [10]. 

Серологические методы. Антигенную характеристику 
штаммов Salmonella spp. изучали согласно действующим 
методическим указаниям [11] с диагностическими адсорби-
рованными поливалентными и моновалентными О- и Н-сыво- 

Таблица 1. Список использованных в работе штаммов
Table 1. List of strains used in the work

№ Наименование штамма / 
Strain name 

Место/год выделения /
Place/ year of allocation

Источник 
выделения / 

Source

№ Наименование штамма / 
Strain name 

Место/год выделения /
Place/ year of allocation

Источник 
выделения /

Source

1 S. abdomonalis М-29 Саратов / Saratov/1960 Человек / Human 23 S. Paratyphi B М-53 * *

2 S. abdomonalis М-30 Саратов / Saratov/1960 Человек / Human 24 S. Paratyphi B М-54 Саратов / Saratov/1966 Человек / Human

3 S.Typhi abdomonalis М-31 Саратов / Saratov/1966 Человек / Human 25 S. suipestifer М-55 * *

4 S. Typhi abdomonalis М-32 Китай / China/* * 26 S. Enteritidis М-57 */1947 *

5 S. Typhi abdomonalis М-33 Китай / China/* * 27 S. Dublin М-59 * *

6 S. Typhi М-34 Лондон / London/* * 28 S. Enteritidis Danysz М-61 Лондон / London/* *

7 S. Typhi М-35 Туркменская ССР/* 
Turkmen SSR/*

* 29 S. suipestifer М-86 Лондон / London/* *

8 S. Typhi М-36 Лондон / London/* * 30 S. Enteritidis Danysz М-518 * *

9 S. Typhi М-37 Лондон / London/* * 31 S. enterica subsp. enterica 
ser. Typhi М-747

* *

10 S. Typhimurium М-38 Чита / Chita/1947 Тарбаган /
Tarbagan marmot

32 S. enterica subsp. enterica 
ser. Typhimurium М-752

* *

11 S. Typhimurium М-39 Чита / Chita/1947 Полевка Брандта 
/

Brandt’s vole

33 S. enterica subsp. enterica 
ser.Enteritidis M-765

Казань / Kazan/2013 Человек / Human

12 S. enterica subsp. enterica 
ser. Typhimurium М-42

Туркменская ССР / 
Turkmen SSR/*

* 34 S. enterica subsp. enterica 
ser. Abony М-767

* *

13 S. Breslau М-43 * * 35 S. enterica subsp. enterica 
ser.London М-768

* *

14 S. Breslau М-44 */1943 * 36 S. enterica subsp. enterica 
ser. Paratyphi B М-769

* *

15 S. Breslau М-45 * * 37 S. enterica subsp. enterica 
ser. Typhi М-770

* *

16 S. Enteitidis Gärtneri М-46 * * 38 S. enterica subsp. enterica 
ser.Enteritidis М-774

* *

17 S. Enteitidis Gärtneri М-47 * * 39 S. enterica subsp. enterica 
ser. Virchow М-775

* *

18 S. morganii М-48 Лондон / London/* * 40 S. enterica subsp. Enterica 
ser.Gallinarum М-776

* *

19 S. morganii М-49 */1951 * 41 S. enterica subsp. enterica 
ser.Enteritidis М-777

* *

20 S. Paratyphi A М-50 Лондон / London/* * 42 S. enterica subsp. enterica 
ser. Typhi М-778

* *

21 S. Paratyphi A М-51 Лондон / London/* * 43 S. enterica subsp. enterica 
ser. Paratyphi A М-779

* *

22 S. Paratyphi B М-52 * *

*нет данных / no data
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ротками (ФГУП СПбНИИВС «ПЕТСАЛ», ЗАО «ЭКОлаб», 
Россия).

Масс-спектрометрия (MALDI-ToF MS). Видовую иденти-
фикацию микроорганизмов проводили на приборе Biotyper 
(Bruker, Германия). Подготовку образцов проводили соглас-
но руководству пользователя [12].

Молекулярно-генетические методы. Выделение и очист-
ку геномной ДНК проводили из бактериальной суспензии с 
использованием коммерческого набора EasyPure®Genomic 
DNA Kit (TransGen Biotech Co. Ltd., Китай) в соответствии с 
протоколом производителя. Предварительно исследуемый 
материал обрабатывали согласно нормативам [13]. 

Полногеномное секвенирование исследуемых штаммов 
осуществлялось на платформе MGI (DNBSEQ-G50RS, Китай) 
с использованием наборов для пробоподготовки (MGIEasy 
FS DNA Library Prep Set) и секвенирования ДНК (DNBSEQ-G50 
High-throughput Sequencing Set, PE150). Контроль качества 
полученных прочтений проводился в программе fastp v. 
0.24.0 [14], de novo сборка осуществлялась с помощью алго-
ритма unicycler v. 0.4.7 [15].

Бионформационные методы. Поиск основных генетиче-
ских детерминант патогенности был проведен с помощью 
программы Salmonella Analyzer [16] и Blast [17]. 

Геносеротипирование проводили с помощью ресурса 
SISTR [18] и платформы SeqSero2 [19]. 

Результаты исследования и их обсуждение

На первом этапе были верифицированы паспортные дан-
ные в отношении биохимических свойств. Для этого были 
использованы тесты микрообъемной биохимической иден-
тификации API20E (BioMérieux, Франция). В результате 
выявлено, что 4 штамма не соответствуют биохимическому 
профилю бактерий рода Salmonella и относятся к видам 
Morganella morganii (2 штамма: М-48, М-49) и Shigella sonnei 
(2 штамма: М-29, М-30). Остальные 39 штаммов достоверно 
соотносились с биохимическим профилем Salmonella spp. 
(профиль идентичности 95–99%).

Штаммы, по биохимической активности отнесенные к 
морганеллам и шигеллам, были исследованы дополнитель-
ными методами (полногеномное секвенирование, MALDI-
ToF MS, агглютинация с сыворотками). В результате ком-
плексного анализа штаммы были достоверно отнесены к 
видам S. sonnei и M. morganii.

Далее штаммы сальмонелл агглютинировали с помощью 
групповых сывороток, и в результате они были соотнесены 
со следующими группами: 1 штамм был отнесен к серогруп-
пе А, 12 – к серогруппе B, 6 – к серогруппе C, 16 – к серо-
группе D. С поливалентной групповой сывороткой ABCDE 
агглютинировались 2 штамма, 2 штамма не агглютинирова-
лись ни с одной из сывороток.

В последние годы активно пытаются внедрять метод гено-
серотипрования на основе анализа полного генома бакте-
рий, выявления различий в соматических и жгутиковых 
детерминантах для предсказания серовара. В настоящее 
время разработаны открытые биоинформационные плат-
формы, позволяющие с достаточно высокой точностью уста-
новить серологическую характеристику штамма за счет 
анализа данных полногеномных нуклеотидных последова-

тельностей. К примеру, платформы SeqSero2 и ресурс типи-
рования SISTR проводят серотипирование, анализируя 
нуклеотидную последовательность генов, кодирующих 
соматические и жгутиковые антигены. Если установить 
антигенную формулу невозможно из-за неполноты данных, 
то программа прогнозирует наиболее вероятный серотип 

С помощью двух ресурсов для геносеротипирования 
(SISTR и SeqSero2) был проведен сравнительный анализ, а 
также сопоставление полученных результатов с заявленны-
ми в паспортах данными о сероварах (табл. 2). 

3 штаммам (М-31, М-32, М-33) были изменены названия 
сероваров в соответствии с современной номенклатурой: с S. 
Typhi abdominalis на S. enterica subsp. enterica serovar Typhi. 2 
штамма (М-38 и М-39), по паспортным данным первоначаль-
но идентифицированные как серовар Typhimurium, не соот-
ветствовали его антигенной формуле, что было определено с 
помощью геносеротипирования. В итоге штаммы были отне-
сены к S. enterica subsp. enterica serovar Bovismorbificans. 
Аналогичная ситуация была и со штаммами S. enteritidis 
Gärtneri (М-46 и М-47), которые в соответствие с данными 
геносеротипирования были переименованы в S. enterica 
subsp. enterica serovar Dublin. Три штамма S.  breslau (М-43, 
М-44 и М-45) были отнесены к S. enterica subsp. enterica 
serovar Typhi и Typhimurium в соответствие с корректной анти-
генной формулой. Штаммы S. suipestifer (М-55, М-86), иденти-
фицированные по старой схеме Кауфмана–Уайта, на сегод-
няшний день именуются S.  enterica subsp. enterica serovar 
Choleraesuis. Штаммы S. enteritidis danysz (М-61, М-518) были 
отнесены к двум разным сероварам: S. enterica subsp. enterica 
serovar Enteritidis (М-61) и S.  enterica subsp. enterica serovar 
Paratyphi B (М-518). Стоит отметить, что программа SeqSero2 
в сравнении с SISTR дает недостаточно полные данные по 
определению антигенной формулы и прогнозированию серо-
варов, определяет не все детерминанты антигенной форму-
лы. Поэтому в некоторых случаях SeqSero2 не может точно 
определить предсказать серотип и требуется дополнитель-
ный анализ. Систематическое положение и соответствие 
серологии остальных 21 штамма сальмонелл соответствова-
ли заявленным в их паспортах данным.

Нами было определено также наличие основных детерми-
нант патогенности. Было выявлено, что 39 исследуемых 
штаммов сальмонелл несли гены энтеротоксина (stn), инва-
зина (invA), основной субъединицы фимбрина I типа (fimA). В 
16 штаммах из 39 были определены маркеры плазмиды 
вирулентности, гены spvR/C, в 13 штаммах – генетический 
маркер цитолизина clyA, пороформирующего белка. По дан-
ным литературы [20, 21] известно, что присутствие гена 
цитолизина в геноме штаммов сальмонелл ассоциировано 
преимущественно с сероварами Typhi и Paratyphi A. В нашей 
выборке распределение по сероварам было следующим: 
11 штаммов серовара Typhi, 1 – Paratyphi A, 1 – London. 

Заключение

Таким образом, при комплексном и углубленном анализе 
установлено новое таксономическое положение 4 штам-
мов – 2 штаммов S. sonnei и 2 штаммов M. morganii. 

Установлено наличие основных генетических детерми-
нант патогенности у изученных штаммов сальмонелл (гены 
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stn, invA, fimA, clyA), а также маркеры плазмиды вирулент-
ности (spvR/C);

Были получены новые данные по биохимической актив-
ности, серотипам и геносеротипированию штаммов рода 
Salmonella из коллекции ГКПБ и установлено их таксономи-
ческое положение с учетом требований современной систе-
матики. 
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S. Typhi abdominalis
M-31, М-32, М-33

Serovar Typhi 9:d:- Serovar Typhi 9,12,[Vi]:d:-
Серогруппа/Serogroup D1

Серогруппа / Serogroup D S. enterica subsp.enterica 
serovar Typhi

S. Typhimurium
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Serovar Bovismorbificans 8:r:1,5 Serovar Bovismorbificans 6,8,20:r:1,5
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serovar Dublin
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Н о в о с т и  н а у к и

Новый инструмент искусственного интеллекта может значительно ускорить 
открытие спасительных лекарств

Ученые в Китае представили новую систему искусственного интеллекта 
(ИИ), которая может ускорить открытие новых лекарств. DrugCLIP может 
проанализировать миллионы потенциальных соединений лекарств по 
отношению к тысячам белковых мишеней всего за несколько часов – в 
десять миллионов раз быстрее, чем существующие методы виртуального 
скрининга.

Несмотря на прогресс в области открытия лекарств, примерно 90% 
мишеней заболеваний, доступных для воздействия препаратами, 
по-прежнему не имеют терапии на основе малых молекул. Хотя виртуаль-
ный скрининг может ускорить идентификацию потенциальных соединений, 
традиционные методы, такие как молекулярная стыковка, остаются слиш-
ком медленными для приложений в масштабе всего генома. Авторы пред-
ставляют DrugCLIP – структуру обучения с контрастированием, которая 
помещает карманы белков и малые молекулы в единое латентное пространство, что позволяет проводить виртуальный 
скрининг до 10 миллионов раз быстрее, чем при стыковке. Экспериментальная проверка подтвердила эффективность 
DrugCLIP, выявив сильные агонисты или ингибиторы для целевых белков, в некоторых случаях используя только структуры, 
предсказанные AlphaFold2. Открытая база данных скрининга около 10 000 человеческих белков против 500 миллионов 
молекул демонстрирует трансформационный потенциал таких подходов для открытия лекарств в масштабе всего генома в 
эпоху после AlphaFold. 

DrugCLIP – это ультрабыстрый метод виртуального скрининга, который был тщательно проверен с помощью компьютер-
ной оценки и лабораторных экспериментов. Его скорость позволяет проводить скрининг в масштабе триллионов соедине-
ний, охватывая весь человеческий протеом, доступный для фармакологического воздействия. Это открытый ресурс, кото-
рый служит основой для открытия лекарств нового поколения, особенно для малоизученных мишеней.
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