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Определение вида Escherichia сoli: проблемы 
таксономии и филогении
РЕЗЮМЕ

Escherichia coli является компонентом нормальной кишечной микробиоты человека и 
животных. Фенотипические и генотипические характеристики позволяют идентифици-
ровать патогенные штаммы E. coli. Многочисленные патотипы, представляющие собой 
группы штаммов со специфическими патогенными характеристиками, были описаны 
на основе гетерогенных критериев. Использование возможностей полногеномного 
секвенирования привело к накоплению геномных данных, которые делают возможным 
популяционно-филогенетический подход к возникновению вирулентности, таким обра-
зом, E. coli дополнительно можно классифицировать на филогенетические группы. При 
анализе литературных данных установлено, что непатогенные E. coli, обитающие в же-
лудочно-кишечном тракте животных, относятся к группе A, комменсальные и некоторые 
патогенные штаммы относятся к группе B1, InPEC — к группам D1, D2 и E, большинство 
ExPEC относятся к группе B2, а штаммы, которые фенотипически неразличимы и ге-
нетически разнообразны, относятся к кладу I. Появляющиеся штаммы E. coli с множе-
ственной лекарственной устойчивостью сложнее поддаются лечению и обусловливают 
более высокий риск бактериемии. Для эффективной профилактики и лечения инфек-
ций, этиологическим агентом которых является E.  coli, необходимо различать штам-
мы (патотипы, филогенетические группы) микроорганизма, вызывающие заболевания 
у животных, и штаммы, которые поражают человека через пищевую цепь, поскольку 
животные являются их резервуаром. Для разработки и внедрения эффективных про-
филактических стратегий необходимо лучшее понимание современной таксономии 
возбудителя, а также прослеживание геномной эволюции для формирования фунда-
ментальных знаний с целью разработки не только эффективных вакцин, но и новых те-
рапевтических средств для борьбы с этой группой разнообразных патогенов в рамках 
подхода «Единое здоровье».
Ключевые слова: Escherichia coli, эволюция, таксономия, филогения, классифика-
ция, патогенность, факторы вирулентности
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Definition of the species Escherichia coli: 
problems of taxonomy and phylogeny
ABSTRACT

Escherichia coli is a component of the normal intestinal microbiota of humans and animals. 
Phenotypic and genotypic characteristics allow the identification of pathogenic E. coli strains. 
Numerous pathotypes, representing groups of strainswith specific pathogenic characteristics, 
have been described based on heterogeneous criteria. The use of whole-genome sequencing 
has led to the accumulation of genomic data that enable a population-phylogenetic approach 
to the emergence of virulence, thus allowing E. coli to be further classified into phylogenetic 
groups. An analysis of the literature data revealed that non-pathogenic E. coli living in the 
gastrointestinal tract of animals belong to group A, commensal and some pathogenic strains 
belong to group B1, InPEC belong to groups D1, D2 and E, most ExPEC belong to group B2, 
and strains that are phenotypically indistinguishable and genetically diverse, belong to Clade I. 
Emerging multidrug-resistant E. coli strains are more difficult to treat and pose a higher risk 
of bacteremia. Effective prevention and treatment of E. coli infections requires distinguishing 
between strains (pathotypes, phylogenetic groups) of the microorganism that cause disease 
in animals and strains that infect humans through the food chain, as animals serve as their 
reservoir. The development and implementation of effective preventive strategies requires a 
better understanding of the current taxonomy of the pathogen, as well as tracing its genomic 
evolution to generate fundamental knowledge for the development of not only effective 
vaccines but also new therapeutics to combat this diverse group of pathogens within the 
framework of a One Health approach.
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virulence factors
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Введение/Introduction
Первоначально выделенная E.  coli была обо-

значена как Bacillus coli communis, латинизация, 
описывающая ее характерную особенность как 
«обычную кишечную бактерию», которую мож-
но было легко культивировать в различных суб-
стратах. Исходный образец, впервые описанный в 
1885 году, отличался морфологией колоний и кле-
ток, а также способностью сбраживать глюкозу, 
продуцировать кислоту и сквашивать молоко [1].

После переименования в 1919 году в честь ее 
первооткрывателя и в последующие десятилетия 
признаки, используемые для отнесения к этому 
виду, были расширены и теперь включают набор 
признаков, отличающих E.  coli от других кишеч-
ных видов  [2, 3]. В частности, E.  coli являются  
лактозо-, каталазо- и индолположительными, 
а также оксидазо-, уреазо- и цитратотрицатель-
ными, хотя для многих из этих свойств наблю-
дается низкий уровень полиморфизма.

Генетические и геномные признаки были вклю-
чены в классификацию E.  coli в 1960-х годах с 
применением процедур ДНК-гибридизации  [4]. 
Согласно этому методу, штаммы считались пред-
ставителями E.  coli, если их ДНК-сходство с ре-
ферентными штаммами составляло  ≥  70%  [5]. 
Впоследствии для разграничения видов бакте-
рий применялись другие пороговые значения на 
основе анализа нуклеиновых кислот, такие как 
≥ 97% [6, 7] и позднее ≥ 99% [8] идентичности по-
следовательности 16S РНК или ≥ 95% средней 
идентичности нуклеотидов  [9] для основного на-
бора генов, общих для штаммов [10].

В этом подходе есть определенная цикличность, 
поскольку пороговые значения идентичности по-
следовательностей были установлены на осно-
ве штаммов, которые уже были отнесены к E.  coli 
на основе метаболических, морфологических или 
биохимических признаков, тем самым ограничи-
вая генетические пороговые значения границами 
видов, которые были установлены. Чтобы учесть 
быстрорастущее число секвенированных штаммов 
во всех таксонах, База данных таксономии генома 
(GTDB; gtdb.ecogenomic.org/) рекомендовала при-
менять порог идентичности по всему геному (ана-
лог ANI) для определения видов бактерий [11].

Если использовать предложенные метрики, 
то штаммы, которые в настоящее время клас-
сифицируются как E.  coli, можно разделить на 
шесть видов: E. coli, E. coli_E, Escherichia ruysiae, 
Escherichia marmotae, Escherichia sp001660175 и 
Escherichia sp005843885. При этом большинство 
из них будут отнесены к E. coli [12].

Классификация E. coli также осложняется слож-
ностью дифференциации от Shigella как от отдель-
ного рода. Каждый штамм, отнесенный к Shigella, 
попадает в область изменчивости, охватываемую 
геномом E.  coli  [13, 14], что доказывает незави-
симое происхождение четырех видов Shigella от 
E. coli  [15, 16]. Очевидно, что таксономия E.  coli 
специфична и сложна.

Цель данной работы — cистематизация совре-
менных данных о таксономии, филогении и клас-
сификации бактерии  Escherichia coli  для ком-
плексного анализа проблем определения видовых 
границ и эволюции патогенных штаммов в контек-
сте подхода «Единое здоровье».

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Проведен всесторонний поиск литературы по 

основным базам данных (Google Scholar, PubMed, 
Scopus, Elsevier, Springer, Taylor & Francis и Wiley). 
В PubMed поиск использовал термины MeSH (ме-
дицинские предметные рубрики), такие как NPs 
and Veterinary Medicine. Для других баз данных 
(Scopus, Web of Science, Elsevier, Springer и т. д.), 
которые используют иные системы индексации 
(например, Emtree в Embase или подходы, осно-
ванные на ключевых словах), применяли эквива-
лентный контролируемый словарь и ключевые 
слова свободного текста для обеспечения еди-
нообразия при поиске соответствующих иссле-
дований.

Критерии включения в данный мини-обзор 
были тщательно разработаны для обеспечения 
отбора высококачественных и релевантных ис-
следований. В обзор вошли рецензируемые науч-
ные статьи, посвященные различным видам так-
сономии и геномной эволюции E.  Coli, глубина 
поиска более 50 лет.

Рассматривали исследования, проведенные в 
лабораторных условиях in vivo или in vitro экспери-
ментах с четко измеримыми и представленными 
результатами. Кроме того, для обеспечения еди-
нообразия анализа и интерпретации был огра-
ничен обзор публикациями на английском языке 
согласно поисковым критериям запроса «пато-
генная Escherichia coli», «эволюция микроорга-
низмов», «таксономия», «филогения, классифика-
ции Escherichia coli».

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
Escherichia coli  — грамотрицательная, неспо-

рообразующая, палочковидная бактерия, принад-
лежащая к семейству Enterobacteriaceae. Встре-
чается у теплокровных животных, людей, в воде, 
окружающей среде и в некоторых случаях — в за-
грязненных пищевых продуктах. Обладает высо-
кой степенью адаптации, может выживать и раз-
множаться в различных условиях окружающей 
среды [17]. Классифицируется на 150–200 серо-
типов или серогрупп на основе трех антигенов: 
соматического (О) (или антигена клеточной стен-
ки), капсульного (К) и жгутикового (Н) антигена. 
Выявлены 75 типов Н (или жгутикового антигена), 
173 типа О (или соматических антигенов) и 103 
типа К (или капсульных антигенов) [18].

Изоляты E. coli подразделяются на комменсаль-
ные, патогенные кишечно-патогенные штаммы 
E. coli (InPEC) и внекишечно-патогенные штаммы 
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E. coli (ExPEC) в зависимости от генотипических и 
фенотипических признаков [19].

Гены, кодирующие факторы вирулентности, от-
вечают за различные размеры генома E. coli, по-
скольку комменсальные и патогенные штаммы 
различаются на 1 млн пар оснований  [20]. Эти 
гены расположены на генетически мобильных 
элементах, таких как транспозоны, инсерцион-
ные последовательности, бактериофаги и плаз-
миды, что приводит к горизонтальному переносу 
генов и внутривидовой генетической изменчиво-
сти, которая может привести к дифференциаль-
ной колонизации хозяев. Поэтому важно изучать 
воздействие патогена на здоровье разных видов 
животных для качественного внедрения програм-
мы лечения и профилактики, включенных в кон-
цепцию «Единое здоровье» [21].

Всего в литературе описаны 7 патотипов как  
кишечные патогенные:
	 энтеропатогенные E. coli (EPEC),
	энтерогеморрагические E.  coli (EHEC) [под-

группа E. coli , продуцирующих шига-токсин (STEC)],
	энтеротоксигенные E. coli (ETEC),
	энтероинвазивные E. coli (EIEC),
	энтероагрегативные E. coli (EAEC),
	диффузно адгезивные E. coli (DAEC),
	адгезивно-инвазивные E. coli (AIEC) [22, 23].
В широком смысле ETEC  — это патогруппа 

InPEC, наиболее связанная с заболеваниями жи-
вотных, поскольку она является возбудителем ди-
ареи у молодняка сельскохозяйственных живот-
ных. EPEC и STEC часто выделяются от больных 
диареей и здоровых животных, но их роль в раз-
витии заболеваний животных остается спорной. 
Однако крупный рогатый скот  — основной пере-
носчик EPEC и резервуар STEC, которые являются 
важными патогенами для человека. EAEC, DAEC и 
EIEC менее изучены у животных [21].

Каждый патотип E. coli имеет свои характерные 
механизмы патогенности и определенный про-
филь факторов вирулентности, кодируемых опре-
деленными кластерами генов. Гены, связанные с 
патогенностью, могут кодировать такие активно-
сти, как адгезия, инвазия, прикрепление, приоб-
ретение железа, подвижность и токсиновая актив-
ность. Всего можно выделить четыре основных 
класса вирулентности, характерных для всех па-
тотипов E. coli: колонизация, приспособленность, 
токсины и эффекторы. Каждый состоит из не-
скольких специфических факторов вирулентности 
с определенной функцией и активностью. В  до-
полнение к факторам вирулентности всё более 
распространенной становится устойчивость к ан-
тибиотикам. Бактериям нужны факторы вирулент-
ности, чтобы отключить защитные системы хозя-
ина, а устойчивость к антибиотикам не позволяет 
препаратам бороться с болезнями или инфекция
ми [24].

Мобильные генетические элементы несут 
гены, которые устойчивы к антибиотикам и мо-
гут передаваться другим бактериям посредством 

горизонтального переноса генов. Это означа-
ет, что бактерии одного вида могут обладать об-
щими признаками устойчивости и потенциально 
иметь пул генов устойчивости к антибиотикам. Та-
кая способность подчеркивает важность понима-
ния эволюции и распространения устойчивости к 
антибиотикам [25].

Кроме того, многочисленные исследования 
продемонстрировали, что различные факторы, 
такие как окружающая среда, динамика числен-
ности поголовья и экологические условия, при-
водят к изменчивости популяций E. coli. Это гово-
рит о том, что данный микроорганизм способен 
адаптироваться к различным условиям.

Штаммы E. coli дополнительно классифициру-
ются на филогенетические группы A, B1, B2, D1, 
D2, E, F, относятся к E. coli sensu stricto и клад I [26]. 
Непатогенные  E. coli, обитающие в желудочно-
кишечном тракте, относятся к группе A, коммен-
сальные и некоторые патогенные штаммы — к груп-
пе B1, InPEC — к группам D1, D2 и E, большинство 
ExPEC относятся к группе B2, а штаммы, которые 
фенотипически неразличимы и генетически разно-
образны, относятся к кладу I [27].

Содержание E. coli в микробиоте сельскохозяй-
ственных животных характеризуется (по сравне-
нию с дикими животными) более высокой долей 
штаммов A и B1 и более низкой долей штаммов 
B2 и D [28, 29]. Патогенные штаммы, относящие-
ся к филогенетическим группам B2 и D, проявля-
ют более высокую вирулентность, но при этом бо-
лее восприимчивы к антибиотикам, чем изоляты 
филогрупп A и B1. Однако использование проти-
вомикробных препаратов для лечения эшерихио
зов, этиологическим агентом которых является 
E. coli O157:H7, может быть крайне проблематич-
ным [30].

Этот патоген выделяет токсин и, следователь-
но, относится к группе кишечной палочки, проду-
цирующей шигатоксин (STEC), которая включа-
ет такие серотипы, как O26, O121 и O146 [31, 32]. 
Поэтому поиск альтернативы антибиотикам наби-
рает популярность в научных, ветеринарных и ме-
дицинских кругах [33].

Биология и эволюция различных патоваров 
E.  coli сложны  [34]. Глубокое понимание молеку-
лярных механизмов патогенеза E.  coli  раскрыло 
новые аспекты ответа организма хозяина на ин-
фекционные патогены  [35]. Использование про-
биотиков и бактериофагов в случаях лечения 
болезней, этиологическим агентом которых явля-
ются кишечнопатогенные E. coli, продуцирующие 
шигатоксин, в некоторых случаях может быть эф-
фективным [24].

Вакцины и антибиотики играют важную роль в 
борьбе с инфекционными болезнями уже много 
лет. Однако в связи с широким применением ан-
тибиотиков увеличилась популяция штаммов, вы-
работавших устойчивость к ним  [36–40]. Сокра-
щение числа животных, являющихся источником 
внекишечнопатогенных E. сoli, путем замены или 
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снижения использования противомикробных пре-
паратов вакцинами может снизить потери, вы-
званные ими, и ограничить распространение дан-
ных патогенов среди людей.

Выводы/Conclusions
Современная таксономия вида  Escherichia 

coli  представляет собой сложную и динамичную 
систему, где традиционная классификация по се-
ротипам и биохимическим свойствам дополняет-
ся более точными геномными подходами. Анализ 
литературы показывает, что вид не является еди-
ным целым, а распадается на несколько филоге-
нетических групп, каждая из которых связана с 
определенной экологической нишей и патоген-
ным потенциалом.

Критически важным является различение 
штаммов, вызывающих заболевания у животных, 
и штаммов, представляющих угрозу для человека 
через пищевую цепь, поскольку животные часто 
выступают их резервуаром. Эта дифференциация 

лежит в основе подхода «Единое здоровье», кото-
рый признает неразрывную связь между здоро-
вьем людей, животных и экосистем.

Для эффективного контроля над инфекциями, 
вызываемыми E. сoli, необходимы стратегии, вы-
ходящие за рамки традиционной антибиотикоте-
рапии. Широкая распространенность мобильных 
генетических элементов обусловливает быструю 
эволюцию и распространение как факторов ви-
рулентности, так и генов устойчивости к антибио-
тикам среди различных патотипов. В связи с этим 
первостепенное значение приобретают разра-
ботка и внедрение альтернативных методов, та-
ких как использование пробиотиков, бактериофа-
гов, и прежде всего эффективных вакцин.

Таким образом, углубленное изучение геном-
ной эволюции и филогении E. сoli   является фун-
даментальной основой для создания новых те-
рапевтических и профилактических средств, 
направленных на борьбу с этой разнообразной 
группой патогенов.
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