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Культуры клеток широко используются в различных областях 

экспериментальной биологии и медицины для исследования и решения проблем 
вирусологии, онкологии, биохимии, биотехнологии и других областях. Для 
обеспечения точности и чистоты используемой модели, которой часто являются 
постоянные клеточные культуры, необходима надежная идентификация. Разработка 
методов идентификации клеточных культур предполагает изучение стабильных 
клеточных признаков [1]. 

Использование молекулярно-генетических методов в микробиологии позволяет 
более точно идентифицировать микроорганизмы до вида и штамма, расшифровывать 
их геномы, оценивать устойчивость к антибиотикам и выявлять ее причины на 
генетическом уровне, а также определять специфические свойства отдельных 
микробных штаммов. Для достижения более точных и надежных результатов 
исследований в этой области все чаще применяют сочетание стандартных 
микробиологических методов культивирования и визуального наблюдения с методами 
молекулярной биологии и генетики, помогающими различать виды и штаммы 
микроорганизмов на уровне молекул ДНК или РНК [2]. 

Современная биология не может обойтись без молекулярно-генетических 
методов, которые позволяют идентифицировать микроорганизмы до вида и штамма, 
расшифровывать их геномы, оценивать устойчивость к антибиотикам и выявлять ее 
причины на генетическом уровне, а также определять специфические свойства 
отдельных микробных штаммов. В настоящее время большинство исследователей и 
лабораторий переходят на анализ полиморфизма нуклеиновых кислот, так как методы 
ДНК-анализа позволяют изучать как ядерный, так и пластидный и митохондриальный 
геномы [3]. 

Молекулярно-генетические методы активно используются в исследованиях 
растений для выявления генетического полиморфизма природных популяций, анализа 
чистоты сортов, выявления гибридов, выявления филогенетических связей видов, 
родов и таксонов более высокого уровня, а также анализа транскрипционной 
активности генов.  

В современной биологии широко применяются молекулярно-генетические 
методы, которые позволяют идентифицировать микроорганизмы, расшифровывать их 
геномы и выявлять устойчивость к антибиотикам на генетическом уровне. Одним из 
наиболее востребованных методов в биологических и медицинских лабораториях 
является ПЦР, который позволяет амплифицировать фрагменты ДНК и используется 
для диагностики наследственных и инфекционных заболеваний, установления 
отцовства, клонирования генов, оценки экспрессии генов и других целей. Этот метод 
основан на многократном избирательном копировании участка молекулы ДНК при 
помощи ферментов в искусственных условиях (in vitro), что необходимо из-за 
сложностей в детекции единичных молекул ДНК [4]. 
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Проблема идентификации клеток в культуре стала очевидной еще в 50-60-е 
годы XX века, когда при анализе хромосомных наборов и видоспецифических 
антигенов ряда клеточных линий человека и животных были выявлены случаи 
межвидовой клеточной контаминации. В большинстве случаев контаминация 
происходила клетками. 

Для решения данной проблемы разработан ряд методов, основанных на 
кариологическом анализе, изучении полиморфизма изоферментов и 
иммунологическом исследовании клеточных культур. С использованием 
предложенных подходов было показано широкое распространение явления 
межвидовой и внутривидовой клеточной контаминации во многих лабораториях. 
Однако длительность проведения анализа и необходимость глубоких 
профессиональных навыков при исследовании кариотипа и спектра изоферментов 
клеточной линии делают эти методы анализа трудоемкими и сложными для 
интерпретации. Невозможность стандартизации этапов анализа и последующего 
сравнения результатов между лабораториями затрудняет их применение в 
повседневной практике [5,6]. 

В последнее десятилетие широкое распространение получили молекулярно-
генетические методы идентификации биологических объектов. Наиболее известным и 
эффективным стал метод полимеразной цепной реакции (ПЦР). Принцип ПЦР основан 
на многократном умножении исследуемой части генома с последующей детекцией 
продукта с использованием различных методик. Время анализа снижается до одного 
дня, а эффективность превосходит традиционные методы идентификации клеток в 
культуре. Существует ряд аналитических систем для видовой идентификации 
биологического материала на основе ПЦР. Но их высокая стоимость и узкий спектр 
идентифицируемых видов животных являются существенным препятствием для 
широкого применения в области сертификации клеточных культур. В связи с этим 
становится актуальным и необходимым разрабатывать новые и адаптировать уже 
имеющиеся методики определения видовой принадлежности длительно-
перевиваемых клеточных культур [7]. 

В связи с этим в современной биологии и медицине широко используется метод 
ПЦР, основанный на многократном избирательном копировании участка молекулы 
ДНК при помощи термостабильной ДНК-полимеразы в искусственных условиях (in 
vitro). При этом происходит копирование только того участка, который удовлетворяет 
заданным условиям и присутствует в исследуемом образце. С помощью ПЦР 
амплифицируются относительно короткие участки ДНК, но при использовании 
специальных добавок и различных полимераз длина фрагмента может достигать более 
20 тысяч пар нуклеотидов. 

 Для проведения ПЦР необходимы ДНК-матрица, два праймера и 
термостабильная ДНК-полимераза, которая сохраняет активность при высокой 
температуре длительное время. Наиболее распространенная полимераза выделена из 
бактерии Thermus aquaticus и называется Taq-полимеразой. ПЦР используется для 
диагностики наследственных и инфекционных заболеваний, установления отцовства, 
клонирования генов, оценки экспрессии генов и других целей.  

В методе ПЦР используются мономеры дезоксирибонуклеозидтрифосфаты 
(dATP, dGTP, dCTP, dTTP), которые служат для построения растущей цепочки ДНК. 
Для работы полимеразы необходимы ионы Mg2+, а также буферный раствор, который 
обеспечивает требуемые параметры рН и ионную силу раствора, содержащий соли и 
бычий сывороточный альбумин. ПЦР проводят в амплификаторе, который 
периодически охлаждает и нагревает пробирки. Чтобы избежать испарения 
реакционной смеси, в пробирку добавляют минеральное масло или используют 
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амплификатор с подогревающейся крышкой. Специфичность ПЦР основана на 
образовании комплементарных комплексов между матрицей и праймерами, 
короткими синтетическими олигонуклеотидами длиной 18–30 оснований. Каждый из 
праймеров комплементарен одной из цепей двухцепочечной матрицы и ограничивает 
начало и конец амплифицируемого участка. После гибридизации матрицы с 
праймером (отжиг) последний служит затравкой для ДНК-полимеразы при синтезе 
комплементарной цепи матрицы. Важнейшая характеристика праймеров — 
температура плавления комплекса праймер–матрица. В случае неверного выбора 
длины и нуклеотидного состава праймера или температуры отжига возможно 
образование частично комплементарных комплексов с другими участками матричной 
ДНК, что может привести к появлению неспецифических продуктов [8]. 

Метод ПДРФ (Полиморфизм длин рестрикционных фрагментов) используется 
для определения вариаций между индивидуумами по размерам фрагментов ДНК, 
получаемых при расщеплении рестрикционными ферментами. Мутации в участках 
расщепления, внедрение мобильных элементов между сайтами рестрикции или 
удлинение микросателлитов могут вызвать полиморфизм длин рестрикционных 
фрагментов. Анализ ПДРФ включает выделение геномной ДНК, ее рестрикцию 
специфической эндонуклеазой, электрофоретическое разделение образующихся 
фрагментов ДНК и идентификацию фрагментов ДНК, содержащих полиморфный сайт 
рестрикции, путем блот-гибридизации по Саузерну. Мутационная изменчивость в 
сайтах рестрикции может быть обнаружена по изменению длины рестрикционных 
фрагментов ДНК, гибридизующихся со специфическими ДНК-зондами. При 
отсутствии рестрикции в полиморфном сайте на электрофореграммах будет 
выявляться один крупный фрагмент, соответствующий по длине последовательности 
ДНК между двумя соседними константными сайтами рестрикции для той же 
эндонуклеазы, а при наличии рестрикции - меньший по размерам фрагмент, равный 
расстоянию между полиморфным сайтом рестрикции и одним из ближайших 
константных сайтов рестрикции  [9]. 

Целью данного обзора являлось изучение современных методов определения 
видовой принадлежности клеточных культур, которые будут необходимы для 
проведения исследовательской работы по теме диссертации.  

Таким образом на данный момент времени существует обширный перечень 
методов определения видовой принадлежности клеточных культур. К таким относятся 
следующие методы молекулярно-генетического анализа: видеоспецифичная ПЦР, 
ПЦР-РВ, полиморфизм длин рестрикционных фрагментов.  
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Введение. В последние годы наблюдается значительный рост интереса к 

кремнию в качестве микроэлемента, играющего важную роль в росте и развитии как 
животных, так и растений [1]. Кремний участвует в метаболизме соединительной 
ткани, а также необходим для биосинтеза коллагена и гликозаминогликанов, которые 
являются важными компонентами формирования костей [2-4]. Кроме того, кремний 
необходим для работы полигидроксилазы, которая отвечает за образование 
соединительных тканей, таких как коллаген, эластан и хрящи [5, 6]. Кремний 
откладывается и хранится в различных тканях, таких как аорта, трахея, сухожилия, 
кости и кожа, при этом запасы кремния с возрастом уменьшаются [7-9]. 

В растительном мире, хотя кремний не является жизненно важным элементом, 
он всё же способствует борьбе с различными видами стресса и повышению урожая 
[10]. Одним из наиболее важных соединений кремния является кремнезём (диоксид 
кремния) [11]. 

Диатомит – это осадочная биогенная порода бледного цвета, получаемая из 
окаменелых скелетных остатков кремнистых морских организмов и пресноводных 
одноклеточных видов, включая диатомные водоросли. Диатомит является 
крупнейшим источником органического аморфного кремнезёма в мире (содержание 
кремния составляет от 79% до 94%), который необходим для хорошего роста костей и 
важен с точки зрения питания для предотвращения определенных форм хронических 
заболеваний, связанных со старением [12, 13]. Диатомит является достаточно 
распространённым ископаемым, которым промышляют во многих странах мира, 
включая Казахстан [14]. 

В связи с полезными свойствами диатомита всё больше возрастает интерес к 
его использованию в качестве добавки в удобрения для растений, корм для животных, 
а также в качестве добавки в пищу человека. Данная статья нацелена на освещение 
основных моментов, касаемых влияния добавок, сделанных на основе диатомита на 
рост и развитие растений и животных.   

Влияние диатомных добавок на домашний скот 


