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Мотивация и цель: Aggregatibacter aphrophilus – грамотрицательная, 

неподвижная, факультативно анаэробная палочка. В норме – комменсал ротовой 

полости, оппортунистический патоген, способный вызывать бактериемию, 

раневые инфекции, абсцессы мозга, инфекционный эндокардит у человека [1]. 

Входит в группу этиологических агентов инфекционного эндокардита HACEK [2]. 

Известно 23 полных генома штаммов данного вида, выделенных в течение 1932 – 

2022 гг. В ходе палеогеномных исследований человеческих останков нами 

определено два древних генома A. aphrophilus возрастом 2170 ± 23 и 6012 ± 28 лет 

и проведен их функциональный и филогенетический анализ. 

Методы и алгоритмы: Биоинформатический анализ проводили с использованием 

программ “FastP”, “SPAdes”, “metabat”, “PhyloPhlAn”, “checkm”, “roary”, “prokka”, 

“Blast”. Аутентификация древней ДНК осуществлялась при помощи 

“MapDamage2”. Филогенетический анализ был проведен с использованием 

“iqtree”. Для визуализации результатов использовались пакет “seaborn” (python) и 

“itol” [3]. 

Результаты: Реконструированы и проанализированы два полных генома 

A. aphrophilus возрастом 2170 ± 23 лет (AAA18C_KGZ_143BC) из зуба мужчины, 

погребенного в могильнике Кен-Су (Киргизия, Нарынская область), и 

6012 ± 28 лет (AAA25C_RU_3899) из зуба мужчины, погребенного в могильнике 

Прогресс 2 (Россия, Ставропольский край).  

Оба древних генома не принадлежат ни одной из филогенетических клад 

современных штаммов A. aphrophilus. В геноме AAA18C_KGZ_143BC 

отсутствуют регуляторные и структурные гены пилей адгезии rcpABC/tadA-Z. Эти 

гены присутствуют у всех современных клинических изолятов [4]. В геноме 

AAA25C_RU_3899 присутствуют некоторые гены кластера пилей адгезии (rpcA, 

rpcB, rpcC, tadD, tadB, tadZ). В обоих древних геномах отсутствуют гены 

адгезинов aae и emaA, характерные для современных клинических штаммов. 

Однако оба древних генома содержат кластер lptA-G, кодирующий основной 

фактор патогенности грамотрицательных бактерий, а также гены lolA и oppA, 

кодирующие белки, участвующие в колонизации макроорганизма. Гены, 

ассоциированные с устойчивостью к эльфамицину у современных изолятов, 

отсутствуют в древних геномах. 
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Выводы: Собраны и проанализированы два древних полных генома A. аphrophilus 

и продемонстрированы отличия от современных геномов этого вида, 

подтверждающие приобретение факторов патогенности и антибиотико-

резистентности в ходе эволюции.  

Финансирование: Исследование поддержано ООО «Биотехнологический кампус». 
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Motivation and Aim: Aggregatibacter aphrophilus is a Gram-negative, nonmotile, 

facultatively anaerobic rod bacterium, a member of the HACEK group of etiological 

agents of infective endocarditis [1]. А part of normal oral flora [2], it is an opportunistic 

pathogen causing bacteremia, wound infections, brain abscesses, and infective 

endocarditis in humans. The genomes of 23 A. aphrophilus strains collected between 

1932–2022 are known. The purpose of this work was to establish evolutionary 

relationship between modern and ancient A. aphrophilus isolates. 

Methods and Algorithms: Bioinformatics analysis was carried out using the software 

“FastP”, “SPAdes”, “metabat”, “PhyloPhlAn”, “checkm”, “roary”, “prokka”, “Blast”. 

Authentication of ancient DNA was conducted with "MapDamage2" package. 

Phylogenetic analysis was performed using “iqtree”. The “seaborn” python-based 

package and “itol” were used for the result visualization [3]. 

Results: Two complete genomes of A. aphrophilus, a 2170 ± 23 years old 

AAA18C_KGZ_143BC and a 6012 ± 28 years old (AAA25C_RU_3899), were 

reconstructed and analyzed. The ancient DNA used to reconstruct 

AAA18C_KGZ_143BC was isolated from a tooth of a man buried in the Ken-Su burial 

ground (Kyrgyzstan, Naryn region). The AAA25C_RU_3899 genome was 

reconstructed from DNA isolated from a tooth of a man buried in the Progress 2 burial 

ground (Russia, Stavropol Krai).  

The ancient genomes do not belong to phylogenetic clades of modern A. aphrophilus 

strains. The AAA18C_KGZ_143BC genome lacks the rcpABC/tadA-Z regulatory and 

structural genes of adhesion pili. These genes are present in all extant clinical isolates 

[4]. In the AAA25C_RU_3899 genome, some adhesion pili genes (rpcA, rpcB, rpcC, 

tadD, tadB, tadZ) are present. In both ancient genomes, the aae and emaA adhesins genes 

characteristic of modern clinical strains are absent. However, both ancient genomes 

contain the lptA-G cluster encoding the main pathogenicity factor of Gram-negative 

bacteria, as well as the lolA and oppA genes encoding proteins involved in host 
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colonization. Genes associated with resistance to elfamycin in modern isolates are absent 

from ancient genomes 

Conclusion: We have assembled and analyzed two ancient A. aphrophilus complete 

genomes. Comparisons with modern genomes of this species is consistent with 

acquisition of pathogenicity and antibiotic resistance factors during recent evolution of 

the species. 
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