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В последние годы широкое практическое применение для внутривидовой характеристики микроорганизмов получили 
методы молекулярно-генетического анализа, обладающие большей дифференцирующей способностью по сравнению 
с фенотипическими методами типирования. Целью исследования являлся поиск INDEL-локусов и типирование с их 
помощью штаммов Pseudomonas аeruginosa. Нами были идентифицированы 10 INDEL-локусов, позволяющих прово-
дить внутривидовое типирование P. аeruginosa. Генотипирование 268 штаммов, включенных в анализ, по 10 INDEL-
локусам позволило выявить 54 уникальных генотипа. По итогам кластерного анализа все генотипы были сгруппиро-
ваны в 5 кластеров. При этом гомология штаммов по сиквенс-типу или серотипу не влияла на дифференциацию 
штаммов по генотипам. Установлено, что разработанная схема может как выступать самостоятельным методом 
типирования, так и дополнять другие методы, такие как серотипирование и MLST-анализ. В последнем случае INDEL-
типирование повышает дискриминирующую силу проводимого анализа. INDEL-типирование P. aeruginosa является 
полезным инструментом для изучения молекулярной эпидемиологии и генетики синегнойной инфекции, позволяющим 
выявлять особенности распространения возбудителя. Показано, что разработанная методика предоставляет возмож-
ность проводить внутривидовое генотипирование штаммов P. аeruginosa и дифференцировать различные клоны воз-
будителя, что может быть полезным для эпидемиологического расследования внутрибольничных очагов. Установлена 
циркуляция различных INDEL-генотипов штаммов P. aeruginosa на территории Российской Федерации. 
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In recent years, methods of molecular genetic analysis, which have a greater differentiating ability compared with phenotypic 
typing methods, have been widely used for intraspecific characterization of microorganisms. The aim of the study was to search 
for INDEL loci and type Pseudomonas aeruginosa strains using them. We have identified 10 INDEL loci that allow intraspecific 
typing of P. aeruginosa. Genotyping of 268 strains included in the analysis for 10 INDEL loci revealed 54 unique genotypes. 
According to the results of the cluster analysis, all genotypes were grouped into 5 clusters. At the same time, the homology of 
strains by sequence type or serotype did not affect the differentiation of strains into different genotypes. It is established that 
the developed scheme can act as an independent typing method, and complement other methods such as serotyping and 
MLST analysis. In the latter case, INDEL typing increases the discriminating power of the analysis performed. INDEL-typing 
P. aeruginosa is a useful tool for studying the molecular epidemiology and genetics of pseudomonas aeruginosa infection, which 
allows us to identify the features of the spread of the pathogen. It is shown that the developed technique provides an opportunity 
to carry out intraspecific genotyping of P. aeruginosa strains and differentiate different clones of the pathogen, which may be 
useful for the epidemiological investigation of nosocomial foci. The circulation of various INDEL genotypes of P. aeruginosa 
strains in the territory of the Russian Federation has been established.
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В последние годы широкое практическое применение 
для внутривидовой характеристики микроорганизмов 

получили методы молекулярно-генетического анализа 
(MLST-, SNP-, VNTR-типирование), обладающие большей 
дифференцирующей способностью по сравнению с феноти-
пическими методами типирования. 

Важно отметить, что такие методы типирования должны 
обладать способностью отличать индивидуальные клоны 
возбудителя. В то же время методы должны быть недороги-
ми, быстрыми, с высокой воспроизводимостью, простыми в 
применении и интерпретации [1].

На фоне новой коронавирусной инфекции, характеризую-
щейся острым респираторным синдромом, одной из про-
блем стали бактериальные ко-инфекции, в т.ч. вызванные 
Pseudomonas aeruginosa [2, 3], который является условно-
патогенным микроорганизмом, вызывающим внутриболь-
ничные инфекции (пневмония, инфекции мочевыводящих 
путей, инфекции ожоговых ран), особенно у пациентов с ос-
лабленным иммунитетом. Кроме того, P. aeruginosa являет-
ся одной из значимых причин инвалидности и летального 
исхода пациентов с муковисцидозом [4].

Очевидно, что оперативное расследование вспышек за-
болеваний невозможно без методов, позволяющих диффе-
ренцировать различные клоны возбудителя. Важно отме-
тить, что весьма значимым фактором в условиях санкций 
против Российской Федерации является зависимость раз-
личных методик от импортного оборудования и расходных 
материалов, что может стать существенной проблемой при 
применении методов, основанных на секвенировании. 

Одним из удобных методов молекулярно-генетического 
типирования является VNTR-анализ, основанный на опреде-
лении кратности вариабельных тандемных повторов. Однако 
его нельзя проводить in silico в том случае, если геномы по-
лучены по технологии «коротких ридов», что существенно 
ограничивает возможности по сопоставлению данных, полу-
ченных разными группами исследователей. 

Мультилокусное сиквенс-типирование (Multilocus sequence 
typing/MLST) основано на определении нуклеотидных после-
довательностей участков нескольких генов «домашнего хо-
зяйства» (т.е. генов, кодирующих белки, необходимые для 
выполнения базовых метаболических функций клетки), ло-
кализованных на бактериальной хромосоме (чтобы избе-
жать влияния плазмидного профиля на результаты геноти-
пирования) [5]. Основной принцип заключается в анализе 
однонуклеотидных полиморфизмов (SNP) в 7 хромосомных 
локусах (acsA, aroE, guaA, mutL, nuoD, ppsA и trpE), исполь-
зуемых в существующей схеме мультилокусного секвениро-
вания-типирования (MLST) P. aeruginosa для определения 
уникальных комбинаций полиморфизмов. Метод обеспечи-
вает возможность высокопроизводительного типирования 
изолятов и определения их принадлежности к известным 
сиквенс-типам (ST) и клональным комплексам (CC), вклю-
чая так называемые «международные клоны высокого 
риска» [6].

Это делает актуальным разработку методик, не зави-
сящих от зарубежных поставок и баз данных. В этом 
плане весьма удобным представляется метод молекуляр-
ного INDEL-типирования, основанный на выявлении ко-
ротких вставок/делеций (insertion/deletion) нескольких ну-

клеотидов. Представленная методика широко использу-
ется для генотипирования различных микро- и макроорга-
низмов [7–10]. Однако сведений об использовании приема 
INDEL-типирования с помощью полимеразной цепной ре-
акции (ПЦР) на модели синегнойной палочки мы не встре-
тили. 

Существующие работы по использованию INDEL-
маркеров посвящены исследованию парных изолятов от 
нескольких пациентов и используют не ПЦР, а данные пол-
ногеномного секвенирования [11].

В связи с этим цель работы состояла в поиске INDEL-
маркеров, позволяющих проводить генотипирование как in 
silico (на основе данных секвенирования), так и in vitro (с ис-
пользованием ПЦР), и анализе с их помощью коллекции 
штаммов P. aeruginosa, изолированных из биологического 
материала и объектов окружающей среды в различных 
субъектах Российской Федерации.

Материалы и методы

В работе использовали 22 штамма P. aeruginosa, полу-
ченных из лаборатории «Коллекция патогенных микроорга-
низмов» ФКУЗ «Ростовский-на-Дону противочумный инсти-
тут» Роспотребнадзора. Штаммы выделены в Ростове-на-
Дону, Хабаровске, Мариуполе в период с 2022 по 2023 г. 
Полногеномное секвенирование проведено в ходе реализа-
ции федерального проекта социально-экономического раз-
вития Российской Федерации до 2030 г. «Санитарный щит 
страны – безопасность для здоровья (предупреждение, вы-
явление, реагирование)».

Для сравнительного анализа использовали 246 полных 
геномов штаммов, изолированных на территории Российской 
Федерации в период с 2006 по 2020 г., полученных из меж-
дународной базы NCBI. 

Конструирование праймеров осуществляли с помощью 
программы Primer3.

Постановку ПЦР проводили с использованием реакцион-
ной смеси объемом 10 мкл из расчета: 1,5 мM MgCl, 0,2 мМ 
смеси дНТФ, 1,0 мкМ смеси праймеров (по 0,5 мкМ каждого 
праймера) 25 нг ДНК матрицы, 1 ед. ДНК-полимеразы, 
оставшийся объем – деионизованная вода, свободная от 
нуклеаз. В качестве матрицы использовали геномную ДНК 
(концентрация 3 нг/мкл), полученную из штаммов P. aerugi- 
nosa. Учет результатов амплификации проводили с помо-
щью электрофореза в 8%-м полиакриламидном геле с ис-
пользованием маркера молекулярных масс ДНК. Амплифи- 
кацию проводили в термоциклере CFX96 (Bio-Rad). Термаль- 
ный режим начальной денатурации при 94°С в течение 3 
мин, затем 39 циклов при соблюдении температурно-вре-
менного режима: денатурация при 94°С – 10 с, отжиг прай-
меров при 63°С в течение 10 с, элонгация при 72°С – 15 с. 

Кластерный анализ и построение дендрограммы прово-
дили с использованием авторской программы по методу 
UPGMA. Для построения дендрограммы использовали про-
грамму MEGA 5 [12].

Анализ данных полногеномного секвенирования прово-
дили с помощью пакета программ BLAST и авторской про-
граммы (http://antiplague.ru/pseudomonas-analyser) [13]. 
Идентификация серогруппы была проведена с помощью 
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программы Pseudomonas Analyser. Анализ ST-типов прово-
дили с использованием авторской программы MLST typer 
(http://antiplague.ru/mlst-typer) [14].

 
Результаты исследования и их обсуждение

Первый этап работы состоял в поиске INDEL-маркеров, 
позволяющих проводить внутривидовое генотипирование 
штаммов P. aeruginosa. С этой целью нами были отобраны 
20 случайных геномов и проведен анализ по каждому гену, 
представленному в референс-геноме PAO1 (NCBI Accession 
Number GCF_000006765). Это позволило выявить гены, от-
личающиеся у разных штаммов за счет делеций и вставок. 
По итогам выравнивания данных генов были разработаны 
праймеры, фланкирующие выявленные вставки/делеции 
(таблица), что дало возможность дифференцировать штам-
мы по размеру получаемого ампликона.

Разработанные праймеры были апробированы in vitro на 
штаммах из коллекции ФКУЗ «Ростовский-на-Дону противо-
чумный институт» Роспотребнадзора (рис. 1). Для анализа 
INDEL-маркеров в геномах P. aeruginosa in silico нуклеотид-
ные последовательности сконструированных нами прайме-
ров были внесены в ранее разработанную программу 
Pseudomonas Analyser. Данные проведенного анализа с по-
мощью программы (in silico) и ПЦР-методом (in vitro) полно-
стью совпали. Это дает возможность проводить анализ не 
только in silico, используя разработанную программу, но и 
осуществлять исследования без использования полногеном-
ного секвенирования.

Изученные нами штаммы образовали 54 INDEL-генотипа, 
которые были сгруппированы в 5 кластеров (A, B, C, D, E). 
Наиболее представительный кластер А, в свою очередь, был 
разделен на 3 субкластера (Aa, Ab и Ac) (рис. 2). 

Для проведения сравнительного анализа были определе-
ны серотипы и MLST (ST) типы изучаемых штаммов на осно-

ве их геномов с помощью программ Pseudomonas Analyser и 
MLST typer.

Субкластер Aa представлен 6 генотипами, в которые вхо-
дят штаммы с разных территорий Российской Федерации 
(Москва, Самара, Мариуполь, Хабаровск), выделенные с 
2014 по 2023 г. Интересно отметить, что генотипы Аa5 и Аa6 
включали в себя штаммы сиквенс-типа ST 395, выделенные 
в одно и то же время – в январе 2020 г., которые, в свою 
очередь, являются эпидемическими клонами «высокого 
риска», одинаковыми по серо- и ST-типу, но разными по 
INDEL-локусам [15].

Субкластеры Ab и Ac являются самыми крупными по 
числу включаемых генотипов. Субкластер Ab включает 
10 генотипов, часть из которых представлена единичными 
уникальными штаммами: Ab1, Ab5, Ab9 (рис. 2). Штаммы, 
представленные этими генотипами, были выделены в 
Ростове-на-Дону в 2022 г., Мариуполе – в 2023 г., 
Владивостоке – в 2015 г. Интересно отметить и то, что 
штамм P. аeruginosa PAEM, выделенный во Владивостоке в 
2015 г. из продуктов питания (мясо), имел уникальный 
INDEL-генотип (Ab9) и сиквенс-тип (2502), но при этом вхо-
дил в общий субкластер со штаммами, выделенными от че-
ловека, что свидетельствует о широком распространении 
данной генетической линии. 

Штаммы, имеющие генотип Ab4, выделялись в пределах 
довольно широкого промежутка времени (с 2016 по 2023 г.) 
и были представлены различными ST- и серотипами. Также 
стоит отметить и то, что среди этих штаммов были те, кото-
рые относились к сиквенс-типу ST 111 и считаются приуро-
ченными к эпидемическим клонам «высокого риска» [16]. 

В противовес этому штаммы с генотипом Ab10 демон-
стрируют свою гомологию как по ST-типу (ST 155), так и по 

Таблица. INDEL-локусы, специфические праймеры и размер 
INDEL-аллелей Pseudomonas aeruginosa
Table. INDEL loci, specific primers and size of INDEL alleles of 
Pseudomonas aeruginosa

№ Обозначение /
Designation

Структура праймеров 3’-5’ /
Structure of primers 3’-5’

Размер ампликона, 
п.о. / 

Amplicon size, bp

1 PA0168 AGGACATGGACTGCGTGG
CCTGCTGCAGGCACTTGG

100/114/0

2 PA3324 GAGTCCCGGATGTGGTAGTC
GATCACGCTCCACAGGTTGA

113/99/

3 PA0659 GCGGCATCATCATCGAGAAG
CTGGGCGGTGTGTAGGGA

106/112

4 PA1451 CAATTTCAGCGCCGGCGG
CGAAGACGAACTGGACGAAC

100/109

5 PA4603 GACAGGAACGCATTGATCGG
TCCGGCTGCGTGAGGATC

91/104/0

6 PA0240 CTCTGCGCTTCCCTCTGC
GCGGTGCAGGTGGAAATTG

108/123

7 PA2249 GTGGGCGGCGAACTGATC
GGCTCCCTTCGGTTTCTCC

102/117/0

8 PA0911 TCATGTTGATCAGTCGTCGC
GACGATGGTGATGAGCTGGT

110/143/0

9 PA1351 GGTCGAACTCAACCGCGC
CCAGGTGGTAATCGGCCA

110/148/0

10 morA CTCTACGAGACAGGCATCCC
GCGACGTCACTCATCAGGAT

74/80

Рис. 1. Электрофореграмма с примером тестирования продук-
тов амплификации INDEL-генов: PA0168, PA3324, PA0659, 
PA1451. М-1 и М-2 – маркеры с обозначениями их молекулярно-
массового размера. Нумерация от 1 до 16 соответствует номе-
рам штаммов: 1, 5, 9, 13 – 2308 (Мариуполь), 2, 6, 10, 14 – 2350 
(Мариуполь), 3, 7, 11, 15 – 21-122 (Хабаровск), 4, 8, 12, 16 – 21-52 
(Хабаровск).
Fig. 1. Electropherogram with an example of testing the amplification 
products of INDEL genes: PA0168, PA3324, PA0659, PA1451. M-1 
and M-2 are markers with designations of their molecular weight 
size. In Figure 1, the numbering from 1-16 corresponds to the strain 
numbers: 1, 5, 9, 13 – 2308 (Mariupol), 2, 6, 10, 14 – 2350 (Mariupol), 
3, 7, 11, 15 – 21-122 (Khabarovsk), 4, 8, 12, 16 – 21-52 (Khabarovsk).
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INDEL-профилю, поскольку все представленные штаммы 
этого генотипа были получены от одного референтного 
штамма P. aeruginosa ATCC 27853, что демонстрируют дан-
ные базы NCBI.

Субкластер Ac представлен в основном штаммами, вы-
деленными в Москве в период с 2014 по 2020 г. Некоторые 
генотипы, такие как Ac6, Ac7, Ac13, включали штаммы из 
Ростова-на-Дону и Самары. Примечательно и то, что геноти-
пы Ac2, Ac3, Ac5 включали штаммы с сиквенс-типом ST2592, 
который является эпидемически значимым [17]. В кластере 
Ac фигурировали уникальные единичные генотипы Ac8, Ac9, 
Ac10, Ac11, Ac12, которые были представлены штаммами, 
выделенными в Москве в 2017–2020 гг.

Интересно отметить, что в составе генотипов Ac9 и Ac11 
штаммы имеют общий сиквенс-тип (ST233) и серотип (О6), 
но при этом данные штаммы не были объединены в единый 
генотип, имея гомологию по серо- и сиквенс-типу. Эти ре-
зультаты свидетельствуют, что систему типирования по 
INDEL-локусам можно использовать как инструмент для 
определения генетического родства штаммов при отсут-
ствии возможности проводить MLST- и серотипирование. 

Небольшой кластер B образован штаммами, каждый из 
которых образует свой уникальный генотип (B1, B2, B3, B4): 
2 штамма из Москвы (B1, B2), 1 из Самары (B3) и 1 из 
Московской области (B4). Интерес представляет штамм ге-
нотипа В1, выделенный в 2012 г. в Московской области. 
Данный штамм исследовался в работе R.Recio et al. (2020), 
имеет сиквенс-тип ST235, демонстрирующий высокий уро-
вень лекарственной устойчивости и эпидемического распро-
странения [18]. Остальные штаммы сиквенс-типа ST235, 

выделенные в Москве, распределились между генотипами 
С1-С6.

Кластер C представлен преимущественно штаммами из 
Москвы, Самары и Нижнего Новгорода, выделенными с 
2012 по 2020 г. и имеющими в основном сиквенс-тип ST235. 
Однако штаммы распределены по различным генотипам – 
от С1 до С6. Штаммы, выделенные в Москве (2012–2013 гг.), 
имеют генотипы C2 и C3, при общем сиквенс- и серотипе со 
штаммом из генотипа B1, но при этом штаммы генотипа B1 
не вошли в кластеры C2 и C3. Данный факт показывает, что 
выбранный нами метод позволяет идентифицировать гене-
тическую вариабельность микроорганизма внутри одного 
сиквенс- и серотипа. 

Стоит отметить и несколько генотипов кластера D. Так, 
например, генотипы D1 и D2 включают штаммы синегнойной 
палочки, выделенные в Мариуполе в 2023 г., но при этом 
имеют общий серотип О1 со штаммом генотипа D3, выде-
ленным в Самаре в 2020 г. Необходимо отметить, что гено-
тип D9 также включает штамм, полученный в Мариуполе в 
2023 г., и имеет общий сиквенс-тип со штаммом ST845, вы-
деленным в Москве в 2020 г., однако другие штаммы данно-
го генотипа отличаются как по сиквенс-типу, так и по месту 
и времени их выделения (Самара – 2020 г., Москва – 2017 и 
2020 гг.). Аналогичную ситуацию можно отметить со штам-
мами генотипа D10: в него входит штамм, также выделен-
ный в Мариуполе в 2023 г., который имеет сиквенс-тип 
ST685, как и штамм, изолированный в Самаре в 2020 г. 
Вместе с тем другой штамм, входящий в генотип D10, также 
выделенный в 2020 г. в Самаре, характеризуется другим 
сиквенс-типом (ST3768). При этом все эти штаммы имеют 
идентичные полиморфные варианты INDEL-локусов, что де-
монстрирует их генетическое родство.

Кластер E был в основном представлен штаммами с сик-
венс-типом ST654. Отметим также, что большое количество 
штаммов в этом кластере было выделено в Москве в 2017–
2020 гг. Интересно и то, что данные штаммы были серотипи-
рованы M.Tyumentseva et al. (2021) и принадлежали к серо-
типу О4, но встречались представители серогруппы О11 
[19]. Также было установлено, что другие штаммы, выделен-
ные в Нижнем Новгороде в 2018 г. и в Хабаровске в 2022 г., 
были типированы и отнесены к серогруппе О4 с помощью 
программы Pseudomonas Analyser. Генотипы E1, E2, E3, E4 
включали штаммы микроорганизмов, выделенные исключи-
тельно в Москве. Вместе с тем генотипы E4 и Е5 содержали 
штамм, принадлежавший к серогруппе О11, кроме того, Е5 
генотип включал штаммы, выделенные в Нижнем Новгороде 
в 2018 г. и в Хабаровске в 2022 г. (рис. 2). Таким образом, с 
помощью системы INDEL-типирования удалось разделить на 
генотипы не только штаммы, принадлежащие к одному кло-
нальному комплексу, но и схожие серогруппы, что, в свою 
очередь, помогает совершенствовать системы поиска кло-
нов среди клинических штаммов. 

Таким образом, регистрируемые случаи заболеваний в 
лечебных учреждениях могут быть обусловлены как одним 
клоном, так и разными, но при этом не имеющими террито-
риальных ассоциаций, что коррелирует с данными других 
авторов [20–23]. Поэтому для выяснения источника и путей 
распространения штамма из одного отделения в другое, от 
медицинского персонала или от ранее инфицированного 

Рис. 2. Дендрограмма, отражающая филогенетические связи 
между различными INDEL-генотипами P. aeruginosa.
Fig. 2. Dendrogram showing phylogenetic relationships between 
different INDEL genotypes of P. aeruginosa.
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пациента необходимы методы идентификации возбудителя, 
которые могут выявлять его клональные связи. 

В рамках настоящего исследования разработана система 
INDEL-типирования, включающая сконструированные прай-
меры к 10 INDEL-локусам, с помощью которых можно про-
вести внутривидовую дифференциацию штаммов как in vitro 
(в ПЦР), так и in silico (на основе данных полногеномного 
секвенирования). 

Данный метод хорошо сочетается с MLST- или серотипи-
рованием для комплексной оценки генетического профиля 
возбудителя инфекции, однако при отсутствии методик сек-
венирования оценивается как независимый метод генотипи-
рования.

Использование данного варианта INDEL-типирования не 
требует внедрения особых лабораторных приемов при ана-
лизе большого количества данных с большой дискримини-
рующей способностью. Этот вопрос остается актуальным 
как раньше (2015 г.), так и сейчас, в связи с продлением 
экономических санкций в отношении Российской Федерации 
со стороны США, стран Евросоюза и ряда других стран. 
Импортозамещение становится одной из стратегических 
задач, поскольку в условиях, когда доступ к зарубежным 
технологиям, а также иностранным банкам данных затруд-
нен, России необходимо замещать зарубежные технологии 
отечественными разработками [24].

Заключение

На основе сравнительного анализа геномов возбудителя 
синегнойной инфекции разработан новый метод внутриви-
довой дифференциации с помощью INDEL-маркеров. 
Показано, что INDEL-типирование P. aeruginosa является 
полезным инструментом, позволяющим выявлять особенно-
сти распределения отдельных генотипов изучаемого микро-
организма. 

Разработанная схема INDEL-типирования может как вы-
ступать самостоятельным методом типирования, так и до-
полнять другие методы, такие как серотипирование и MLST-
анализ. В последнем случае INDEL-типирование повышает 
дискриминирующую силу проводимого анализа.

Результаты проведенного исследования свидетельству- 
ют о циркуляции различных INDEL-генотипов штаммов 
P. aeruginosa на территории Российской Федерации в тече-
ние длительного времени.
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Н о в о с т и  н а у к и

Бактерии ротовой полости человека размножаются 
посредством редкой формы деления клеток

Форма бактериальных клеток и способ, которым 
бактерии поддерживают свою форму посредством 
клеточного размножения, являются фундаментальны-
ми биологическими характеристиками, которые свя-
зывают форму, физиологию и окружающую среду в 
микробном мире. В то время как большинство бакте-
рий делятся бинарным делением, обнаружен замеча-
тельный пример одновременного множественного де-
ления у нитчатой бактерии, которая играет ключевую 
структурную роль в человеческом зубном налете. Это 
исследование расширяет понимание микробиома по-
лости рта, где сотни видов бактерий конкурируют за пространство и питательные вещества, образуя биопленки, которые 
оказывают прямое влияние на здоровье человека. И эти выводы выходят за рамки микробиома полости рта, раскрывая 
уникальный цикл бактериальных клеток и пример того, как морфология клеток и репродуктивная стратегия могут влиять на 
пространственную организацию микробных сообществ.

Организмы демонстрируют огромное разнообразие форм, размеров и репродуктивных стратегий. В микроскопических 
масштабах морфология бактериальных клеток и динамика роста являются адаптивными чертами, которые влияют на про-
странственную организацию микробных сообществ. В одном из таких сообществ – биопленке зубного налета человека – 
сеть нитевидных клеток Corynebacterium matruchotii образует ядро бактериальных консорциумов, известных как ежи, но 
процессы, которые генерируют эти структуры, неясны. Используя покадровую микроскопию живых клеток и флуоресцент-
ные D-аминокислоты для отслеживания биосинтеза пептидогликана, сообщается о необычном примере одновременного 
множественного деления в домене Бактерии. Показано, что клетки C. matruchotii удлиняются на одном полюсе за счет удли-
нения кончика, аналогично стратегии роста бактерий Streptomyces, обитающих в почве. Нити удлиняются быстро, со скоро-
стью, более чем в пять раз превышающей скорость других близкородственных видов бактерий. После удлинения одновре-
менно формируется множество перегородок, и каждая клетка делится на 3–14 дочерних клеток в зависимости от длины 
материнской нити. Затем дочерние клетки зарождают отростки новых более тонких вегетативных нитей, создавая класси-
ческую морфологию «ручки хлыста» этого таксона. Эти результаты расширяют известное разнообразие бактериальных 
клеточных циклов и помогают объяснить, как эта нитчатая бактерия может конкурировать за пространство, получать доступ 
к питательным веществам и формировать важные межвидовые взаимодействия в зубном налете.
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Tip extension and simultaneous multiple fission in a filamentous bacterium. 
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