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Род Candida включает несколько условно-патогенных видов, 
вызывающие грибковые инфекции у лиц со сниженным иммуни-
тетом [1]. Наибольшее практическое значение имеет вид Candida 
albicans, который относится к представителям нормальной микро-
флоры человека. К заболеваниям, вызванным представителями 
C.  albicans относится инвазивный кандидоз (ИК), который является 
самым распространенным внутрибольничным микозом. Ежегодно 
в мире регистрируется более 400 000 случаев ИК. Среднегодовая 
распространенность ИК составляет от 2,4 до 29 случаев на 100 
тыс. населения. Частота ИК в стационарах различных стран ва-
рьирует от 0,33 до 24 случаев на 1000 госпитализированных [2, 3]. 
Широкое распространение, заболеваний вызываемых C. albicans, 
связано с разными факторами патогенности: морфологическая 
трансформация, адгезия, инвазия, тигмотропизм, формирование 
биопленок, секреция гидролаз и т.д., которые детерминированы 
в геноме микроба. Для оказания своевременной и эффективной 
противогрибковой терапии, а также для эпидемической оценки 
внутрибольничных оппортунистических инфекций, вызванных 
C. albicans необходима идентификация возбудителя. В настоящее 
время полимеразная цепная реакция (ПЦР) используется в лабо-
раториях для видовой идентификации грибов и изучения их анти-
биотикорезистентности [4] .

Установлено, что ген ДНК-топоизомеразы II присутствует у 
всех эукариот, нуклеотидная последовательность которого состоит 
из высоко консервативных областей, разделенных видоспецифи-
ческими областями [5], поэтому определение нуклеотидной по-
следовательности грибкового гена ДНК-топоизомеразы II может 
использоваться для видовой ПЦР-идентификации патогенных 
видов Candida spp. 

Установлено филогенетическое родство и свойства представите-
лей рода Candida на основе их нуклеотидных последовательностей 
[6]. В ходе ПЦР-идентификации был установлен генотип гена ДНК-
топоизомеразы II для C. albicans [4]. Исследованы специфические 
праймеры ДНК топоизомеразы II генов 10 видов Candida (12 прай-
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меров) и показано их клиническое значение. Выяснено, что ПЦР с 
использованием специфических пар праймеров и их смесей воз-
можно использовать для обнаружения и идентификации C. albicans.

В задачу исследования входило определение факторов пато-
генности C. albicans, способствующие развитию инфекционного 
процесса и их генных детерминант с помощью ПЦР-диагностики.

Для решения поставленных задач проведен анализ современной 
информации, посвященной факторам патогенности C. albicans и 
генам, которые их кодируют. По данным Genbank (интернет-ресурс 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) изучена нуклеотидная последователь-
ность различных генов, которые могут быть использованы в каче-
стве мишени для быстрой ПЦР-идентификации C. albicans.

В патогенезе патологических процессов, вызванные C. аlbicans 
наиболее существенное значение имеют факторы патогенности:

(1) адгезия опосредует прикрепление C. аlbicans к клеткам 
организма хозяина. Существуют неспецифические (гидрофобные 
контакты) и специфические (лиганд-рецепторные взаимодействия) 
механизмы адгезии. Процесс обеспечивается генами группы ALS, 
наибольшее значение среди которых имеет ген ALS 3. Установлены  
нуклеотидные последовательности генов ALS 2, ALS 4, ALS 5, ALS 
6 и ALS 7 [7];

(2) инвазия, обеспечивающая проникновение в клетки-хозяина, 
основана на двух взаимодополняющих механизмах: индуциро-
ванном эндоцитозе (опосредованного белками-инвазинами, экс-
прессируемыми генами ALS 3 и SSA 1) и активном проникновении 
(механизм недостаточно изучен) [8];

(3) диморфизм – трансформация из дрожжевой формы 
в гифальную. Факторы: голодание, присутствие сыворотки, 
N-ацетилглюкозамина, температура 37 °C, pH 7,0, обеспечивают 
морфологическую трансформацию из дрожжевой в гифальную 
форму, при этом гифы непосредственно способствуют инвазии, а 
дрожжевые формы участвуют в диссеминации [9]. К генам, детер-
минирующим образование гиф, относятся Hwp1, Als3, Sap4, Sap5 
и Sap6 [10];

(4) формирование биопленок происходит на абиотических или 
биотических поверхностях. Биопленки более устойчивы к антими-
кробным агентам и иммунным факторам хозяина в связи со слож-
ной архитектурой матрикса, повышенной экспрессии эффлюксного 
насосного аппарата и метаболической пластичности. Ген Hsp90 
является ключевым регулятором дисперсии биопленок C. albicans 
и резистентности против антимикотических препаратов [11];
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(5)  тигмотропизм – направленный рост гиф, который обеспечи-
вается внеклеточным захватом кальция через кальциевые каналы, 
кодируются генами Cch1, Mid1 и Fig1;

(6) секреция гидролаз содействует активному проникновению в 
клетки хозяина и повышению эффективности получения внеклеточ-
ных питательных веществ [12]. Известно три класса секретируемых 
гидролаз, продуцируемых C. аlbicans: секретируемые аспарагиновые 
протеазы (SAP 1-10), фосфолипазы (PLB1-5) и липазы (Lip8).

На основе геномных нуклеотидных последовательностей 
C.  аlbicans, С. glabrata, A. nidulans и S. cerevisiae разработаны два 
вырожденных праймера, обозначенные CDF28 (прямой праймер) 
и CDR148 (обратный праймер). Нуклеотидные последовательности 
этих праймеров известны. Используя нуклеотидные последователь-
ности генов ДНК-топоизомеразы II C. kefyr (AB049138), С. krusei 
(AB049139), C. tropicalis (AB049140 и AB049141), С. dubliniensis 
(AB049142), С. parapsilosis (AB049143 и AB049144), С. guilliermondii 
(AB049145) и С. lusitaniae (AB049146) и другие нуклеотидные по-
следовательности C. аlbicans (Y10377) и C. glabrata (AB010644), 
полученные из базы данных GenBank / EMBL / DDB, произведена 
идентификации C. albicans на видовом уровне, для чего разработаны 
специфические: прямой и два обратных праймера.

Одним из основных методов изучение роли в патологии раз-
личных микроорганизмов, в том числе и грибов C. albicans является 
выделение чистой культуры и ее идентификация (микологический 
метод). Однако при идентификации очень редко выявляются свой-
ства микробов, которые определяют патогенез патологического 
процесса. Поэтому важным является определение факторов пато-
генности, которые кодируются в геноме микробов, и использова-
ние результатов для определения потенциального риска развития 
патологических процессов. 

Это актуально для всех микробов, но особенно – для оппорту-
нистических инфекций, к которым относится C. albicans. Наличие 
или отсутствие генов, детерминирующих факторы патогенности 
у возбудителя кандидоза, открывает возможность установить не 
только вид микроба, который вызывает патологический процесс в 
организме, но и доказать его роль в патологии, оценить характери-
стику каждого штамма и определить риск в развитии заболевания 
людей. ПЦР-диагностика с использованием праймеров, кодирую-
щих гены ДНК-топоизомеразы II, эффективна и высокоспецифична 
для идентификации разных видов патогенных Candida spp., что 
может быть использовано в качестве видовой экспресс-диагности-
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ки. В дальнейшем предполагается проведение изучения факторов 
патогенности у чистых культур C. albicans и других представителей 
рода Candida, а также в исследуемом материале с помощью ПЦР 
для установления их роли в различных патологических процессах, 
вызванных C. albicans.
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