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აბსტრაქტი 
 

 

პათოგენური ნაწლავის ჩხირით (Escherichia coli) გამოწვეული დაავადებების 

მართვა თანამედროვე ჯანდაცვის სისტემის ერთ-ერთ მნიშვნელოვან გამოწვევად 

რჩება. მკურნალობის ყველაზე წარმატებულ მეთოდად მიჩნეული ანტიბიოტიკები 

დროთა განმავლობაში სულ უფრო ნაკლებად ავლენენ ეფექტურობას მათ მიმართ 

ჩამოყალიბებული რეზისტენტობის გამო. ეს უკანასკნელი კარგად შესწავლილი 

ფენომენია, რომელიც წარმოადგენს რიგი პათოგენური მიკროორგანიმზების მიერ 

გამოყენებულ თავდაცვის მექანიზმს - დაავადების გამომწვევი მიკრობები  ცდილობენ 

თავიდან აირიდონ და უფრო მდგრადი გახდნენ მათ წინააღმდეგ გამოყენებული 

ანტიმიკრობული საშუალებების მიმართ.  ამ მექანიზმის მაგალითია ნაწლავის ჩხირის 

მიერ ფერმენტის, ფართო სპექტრის ბეტა-ლაქტამაზების (ESBL) პროდუცირება, რაც 

მნიშვნელოვნად ამცირებს ანტიბიოტიკების, კერძოდ ბეტა-ლაქტამური 

ანტიბიოტიკების თერაპიულ ეფექტს.   

სამაგისტრო კვლევის მიზანს წარმოადგენდა RNA-Seq მონაცემებით 

გამოვლენილი და სარწმუნოდ განსხვავებული ორი გენის - პათოგენური, 

მულტირეზისტენტული ნაწლავის ჩხირის ცილების ექსპორტში მონაწილე 

პრეცილოვანი ტრანსლოკაზას( HUS2011_3943, secY, preprotein translocase membrane 

subunit, Uniprot sp|C3SR42) და Cpn60-ჩაპერონი ცილის ( HUS2011_4962, groL, Cpn60 

chaperonin GroEL%2C large subunit of GroESL, Uniprot sp|Q548M1) მაკოდირებელი 

გენების ექსპრესიის ცვლილების შესწავლა ანტიბიოტიკიან პირობებში. შედეგები 

შედარებულ იქნა ბეტა-ლაქტამაზის მაპროდუცირებელ E.coli 1917 შტამსა და 

რეფერალურ E.coli ATCC 25922 შტამთან. მონაცემებთა ვალიდაცია მოხდა 

რაოდენობრივი პოლიმერაზა ჯაჭვურ რეაქციით რეალურ დროში (RT-qPCR).  
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ბეტა-ლაქტამაზის მაპროდუცირებელი E.coli-ის მეტაბოლიზმში 

ანტიბიოტიკებით პროვოცირებული მოლეკულური ცვლილებების შესწავლა 

მნიშვნელოვანია ახალი ანტიმიკრობული საშუალებების შექმნისა და პათოგენით 

გამოწვეულ დაავათებათა მართვის გაუმჯობესების მიზნით. 

კვლევისთვის შერჩეული იქნა E.coli-ს შემდეგი შტამები: ბეტა-ლაქტამაზას 

მაპროდუცირებელი E.coli (ESBL E.coli 1917)-ის კლინიკური პათოგენური შტამი და 

რეფერენს E.coli (ATCC 25922)-ის შტამი. მათი კულტივირება მოხდა ანტიბიოტიკიან 

და უანტიბიოტიკო  აგარის საკვებ ნიადაგებზე, რის შემდეგაც გამოიყო საერთო რნმ.  

რნმ-იდან უკუტრანსკრიფციის შედეგად მოხდა კ-დნმ-ის მიღება. საკვლევი და 

საკონტროლო,ე.წ „ჰაუსკიპერი“ გენებისთვის შეირჩა პრაიმერები და განხორციელდა 

პოლიმერაზულ-ჯაჭვური რეაქცია რეალორ დროში (RT-qPCR). 

საკვანძო სიტყვები: პათოგენური ნაწლავის ჩხირი, E.coli, ფართო სპექტრის 

ბეტა-ლაქტამაზები, ანტიბიოტიკორეზისტენტობა, გენის ექსპრესია, რნმ-ის 

სექვენირების ანალიზი, პრეცილოვანი ტრანსლოკაზა, Cpn60- ჩაპერონი ცილა.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


