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Молекулярные методы становятся все более важными в изучении и 
управлении генетическими ресурсами. Так при идентификации 
нуклеотидной последовательности разных представителей организмов 
данные методы позволяют определить генетические вариации в геноме, что в 
дальнейшем способствуют идентификации не только их видовой 
принадлежности, но и территориальной распространённости. Применение 
данных методов при изучении трематод семейства Opisthorchidaeоблегчает 
расшифровку генома, и вносить большой вклад в филогению данного 
семейства [1,2].  

Регулярное медицинское и паразитологическое обследование 
пострадавших пациентов обычно не позволяет различать описторхоз и 
меторхоз. В Казахстане обычный диагноз «описторхоз» ставится вне 
зависимости от того, каким из видов Opisthorchiidae заражен человек, что 
приводит к некорректному назначению лечения. Основной акцент лечения 
направлен на очистку печени, которая является основной локализацией 
Opisthorchisfelineus, а локализация Metorchisbilis – это желчный пузырь и его 
протоки, что не учитывается при лечении [3-6]. Для решения данной 
проблемы необходима разработка специфических праймеров на основе 
перспективных участков генома для детекции и дифференциальной 
идентификации O. felineus и M. bilis. 

Целью данной работы является разработка специфических праймеров 
для идентификации возбудителей описторхоза и меторхоза. 

Проведя сравнительный анализ перспективных участков генома 
возбудителей описторхоза и меторхоза на территории Акмолинской области 
с нуклеотидными последовательностями из всемирной базы данных GenBank 
был разработан дизайн специфических праймеров (рисунок 1). 

 



 
Рисунок 1 – Разработка дизайна праймеров 

 
На данном рисунке изображена схема дизайна праймеров и их 

выравнивание согласно нуклеотидной последовательности и специфичности. 
В основе данного метода лежит сравнение нуклеотидных 
последовательностей ДНК, выделенные на территории Акмолинской 
области, с ДНК выделенные на территории стран ближнего и дальнего 
зарубежья. 

Было проведено выравнивание нуклеотидных последовательностей для 
обнаружения перспективных участков генома возбудителя O. felineus, на 
основе которых были разработаны видоспецифические праймеры. Была 
проведена проверка праймеров на образования димеров (рисунок 2). 
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Рисунок 2 – Определение димеризациипраймеров 
 
На рисунке 2 изображены основные моменты работы в программе 

«SensePrimer», где проводят определение и устранение образования димеров 
между праймерами. Кроме этого, были определены основные характеристики 
разрабатываемых праймеров, среди которых их длина и оптимальная 
температура отжига. 

В таблице 1 представлена уникальная нуклеотидная 
последовательность праймеров возбудителя  O. felineus, позволяющая 
проводить дифференциальную диагностику по двум учаткам генома - ITS2 и 
CO1. 

 
Таблица 1 – Нуклеотидная последовательностей 

видоспецифическихпраймеров 
Участок 
генома 

Name DNA (5' → 3') Size Tm (℃) 

ITS2 OF-Spec-F TGGCA-TGATT-TCCCC-ACGCA 20 60 
OF-Spec-R GCATT-GCCAA-TACTG-GAGCC 20 57 

 MB-Spec-F TGGCA-TGATT-TCCCC-GCACG 20 61 
 MB-Spec-R CGCGC-ACATA-CACAA-CAATA-

AG 
22 55 

CO1 CO1nOf-F   TTGGA-ATGAT-TAGTC-ATGTT-
TGTAC-G 

26 54 

CO1nOf-R   CCCCA-CCTAT-AGTAA-AAAGC-
ACTAT 

25 54 

 COIn-Fw TGTTA-ATATT-GCCGG-GGTTT-G 21 54 
 COInMb-R    TTTAT-CCCAG-TAGGA-ACACC- 26 54 

Б 



TATAA-C 
 
Таким образом, был разработан дизайн и праведен синтез 

видоспецифическихпраймеров на основе перспективных участков 
рибосомального (ядерного) и митохондриального генома для возбудителя O. 
felineus иM. bilis. С полученными праймерами отрабатываются параметры 
постановки ПЦР. 

Работа была выполнена при финансовой поддержке Министерства 
образования и науки Республики Казахстан в рамках проекта AP05131132 
«ПЦР-тест для детекции и дифференциальной диагностики возбудителей 
описторхоза и меторхоза» на 2018–2020 гг 
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