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ФИЛОГЕНЕТИЧЕСКИЙ АНАЛИЗ ГЕНА UGE 

KLEBSIELLA PNEUMONIAE В ЛОКАЛЬНОМ 

МИКРОБИОЛОГИЧЕСКОМ МОНИТОРИНГЕ

А.В. Устюжанин, Г.Н. Чистякова, И.И. Ремизова, А.А. Маханек

ФГБУ НИИ охраны материнства и детства Минздрава России, г. Екатеринбург, Россия

Резюме. Цель исследования: оценить результаты филогенетического анализа нуклеотидных последовательностей 

гена uge штаммов K. pneumoniae в перинатальном центре. Материалы и методы. Проанализировано 56 последова-

тельностей гена uge K. pneumoniae. Ген uge детектировали методом ПЦР в режиме реального времени на амплифика-

торе «ДТ лайт» (Россия). Результаты. Частота встречаемости штаммов K. pneumoniae среди пациентов отделений 

акушерско-гинекологического профиля составила в среднем 1,4% в 2020–2023 гг. В стационарах педиатрического 

профиля выделение штаммов в диапазоне 12–14% регистрируется в 2020, 2021 и 2023 гг. В 2022 г. зарегистрировано 

четырехкратное снижение выявления штаммов K. pneumoniae. Филогенетический анализ показал, что нуклеотид-

ные последовательности достоверно сгруппировались в 14 кластеров. Ген фактора вирулентности K. pneumoniae 

uge регистрируется в 64,3%. Популяция выделенных от пациентов перинатального центра с 2019 по 2023 гг. штам-

мов K. pneumoniae, нуклеотидные последовательности которых проанализированы филогенетическим методом, 

является гетерогенной. Существуют кластеры, объединяющие геноварианты бактерий, выделенные в 2019 г.,  

и  не  пополнившиеся  новыми  изолятами,  что  подтверждает  эффективность  проводимых  противоэпидеми-

ческих  мероприятий,  усиленных  в  период  распространения  новой  коронавирусной  инфекции,  исключаю-

щих передачу инфекционного агента от источника восприимчивому организму во внутрибольничной среде. 

Определены аминокислотные замены в гене uge P249Q, N279L, отличающие гипервирулентные штаммы от тех, 

которые имеют меньшую степень патогенности. В четырех из пяти пар мать-ребенок нуклеотидные  последо-

вательности гена uge штаммов K. pneumoniae были генетически более близки друг другу и отличались от выде-

ленных из биологического материала пациентов отделений, что свидетельствует о высокой степени их родства 

и с большой долей вероятности указывает на то, что источником штамма для ребенка явилась его мать, а не па-

циенты отделений или персонал учреждения. В одной паре мать–ребенок штаммы K. pneumoniae принадлежали 

разным кластерам. Изолят, выделенный 06.09.2021 г. из фекалий новорожденного ребенка (7 суток), группиро-

вался со штаммами, выделенными от пациентки родового отделения 12.12.2020 г. и в Лаосе в 2013 г. (CP035196). 

K.  pneumoniae, выделенная 04.06.2021 г. из мочи женщины, достоверно группировалась со штаммами, вошед-

шими в 13 кластер. Вывод. Продемонстрирована возможность совершенствования локального микробиологи-

ческого мониторинга методами секвенирования и филогенетического анализа гена uge K. pneumoniae.  Оценка 

изменения  внутривидовой  популяционной  структуры  возбудителей  ИСМП  необходима  для  своевременного  

и обоснованного реагирования на ухудшение эпидемиологической ситуации.

Ключевые слова: секвенирование, филогенетический анализ, ген uge, Klebsiella pneumoniae, мониторинг, неонатология, 

эпидемиология.
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PHYLOGENETIC ANALYSIS OF THE KLEBSIELLA PNEUMONIAE UGE GENE IN LOCAL 

MICROBIOLOGICAL MONITORING

Ustyuzhanin A.V., Chistyakova G.N., Remizova I.I., Makhanyok A.A.

Ural Scientific Research Institute of Maternity and Child Care, Ekaterinburg, Russian Federation

Abstract. The aim of the study was to evaluate the data of phylogenetically analyzed nucleotide sequences from the K. pneu-

moniae strain uge genes carried out in the perinatal center. Materials and methods. Fifty-six sequences of the K. pneumoniae 

uge gene were analyzed. The uge gene was detected by real-time PCR using DT light amplifier (Russia). Results. The rate 

of K. pneumoniae strains among patients of obstetric and gynecological departments in 2020–2023 averaged 1.4%. In pedi-

atric hospitals, the isolation of K. pneumoniae strains comprised 12–14% in 2020, 2021 and 2023. In 2022, a fourfold de-

crease in detected K. pneumoniae strains was recorded. Phylogenetic analysis showed that the nucleotide sequences were 

significantly grouped into 14 clusters. The K. pneumoniae virulence factor uge gene is found in 64.3% cases. The nucleotide 

sequences allowed to detect heterogeneous K. pneumoniae strain population isolated from patients at the perinatal center 

from 2019 to 2023 analyzed by the phylogenetic method. There are clusters that combine K. pneumoniae genovariants iso-

lated in 2019 and not replenished with new isolates, which confirms the effectiveness of ongoing anti-epidemic measures, 

enhanced during COVID-19 spread, excluding the transmission of an infectious agent from a source to a susceptible or-

ganism in nosocomial environment. P249Q, N279L amino acid substitutions within the uge gene were determined, which 

distinguish hypervirulent strains from those with a lower degree of pathogenicity. Out of five mother-child pairs, in four — 

nucleotide sequences of K. pneumoniae strain uge gene were genetically closer to each other than to other strains isolated 

from patients of the Medical Departments suggesting about a high degree of their relationship, highly likely indicating that 

the source of the strain for the child was the paired mother, and not the patients of the departments or the staff of the insti-

tution. In one mother-child pair, K. pneumoniae strains belonged to different clusters. The isolate obtained on 09/06/2021 

from neonatal faeces (age: 7 days old) was grouped with strains isolated on 12/12/2020 from a patient in the maternity 

ward and in Laos in 2013 (CP035196). K. pneumoniae isolated on 06/04/2021 from the urine of a woman, was significantly 

grouped with strains included in cluster 13. Conclusion. An opportunity for improving local microbiological monitoring 

by sequencing and phylogenetic analysis of K. pneumoniae uge gene has been demonstrated. Assessment of changes in the 

intraspecies population pattern of HCAI pathogens is necessary for a timely and reasonable response to the deterioration 

of the epidemiological situation.

Key words: sequencing, phylogenetic analysis, uge gene, Klebsiella pneumoniae, monitoring, neonatology, epidemiology.

Введение

Klebsiella pneumoniae — это типичный пред-

ставитель семейства Enterobacteriaceae, который 

может обладать широким спектром генетичес-

ких детерминант антибиотикорезистентности 

и факторов вирулентности. Бессимптомные 

носители K. pneumoniae выделяют бактериаль-

ные клетки и являются источниками инфек-

ционных агентов, способствуя их распростра-

нению во внутрибольничной среде. С этим 

микроорганизмом связывают как внутриболь-

ничное инфицирование госпитализированных 

лиц в стационары хирургического, ожогового, 

неврологического, терапевтического профи-

лей, так и эпидемические вспышки в неона-

тальных отделениях [2, 11]. Из двух эволюцион-

но сложившихся линий K. pneumoniae наиболее 

частыми возбудителями инфекций, связанных 

с оказанием медицинской помощи (ИСМП), 

являются штаммы классического патотипа 

в отличие от гипервирулентного — с которым 

ассоциированы внебольничные случаи инва-

зивных процессов (абсцесс печени, менингит), 

эндофтальмита [1]. В настоящее время в лите-

ратуре описано 16 генов, кодирующих синтез 

факторов вирулентности, имеющих разный 

вклад в реализацию патогенного потенциа-

ла [3, 17]. Одним из них является ген uge хро-

мосомной локализации, кодирующий синтез 

уридиндифосфатгалактуронат-4-эпимеразу, 

который принимает участие в колонизации, 

инвазии и реализации патогенности штаммов 

K. pneumoniae [12].

Ген uge является распространенным геном 

фактора вирулентности и частота его встреча-

емости, согласно результатам некоторых ис-

следований превышает 90% [7, 18]. Однако нет 

единых сведений по частоте встречаемости 

штаммов с uge, выделенных из разных локу-

сов человеческого организма. По данным од-

них авторов, он детектировался чаще (p = 0,03) 

в штаммах, выделенных из мочи, чем из образ-

цов крови и аспирата трахеи, что может указы-

вать на возможную роль этого гена в развитии 

инфекций мочевыводящих путей [5]. Другие 

авторы описывают, что в исследовании, про-

веденном в 2018–2019 гг. в Бангладеш, рас-

пространенность гена uge среди штаммов, 

K. pneumoniae, выделенных как из проб мочи, 

так и аспирата трахеи была одинаковой и со-

ставила 47% [16].

В статье Su S. и соавт. (2020 г.), указано, что 

ген uge был детектирован во всех исследуемых 

штаммах, выделенных от пациентов лечебно-

го учреждения в Северо-Восточном Китае [14]. 
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Другая группа исследователей обнаружила ген 

uge в 16% изученных антибиотикорезистентных 

штаммах в одном из госпиталей Малайзии [8]. 

Сиквенс-типы, выявленные в РФ впервые в пе-

риод 2017–2019 гг. также несли ген uge в 85,7% [6].

Изоляты с гиперпродукцией слизи (гипер-

вирулентный патотип) также содержат ген uge 

в 85,7% случаев [10]. Реализация генетичес-

кой информации определяется воздействи-

ем как внутренних, так и внешних факторов. 

В штаммах, выделенных из проб морской воды 

Сиамского залива, NaCl в концентрации 4% 

блокировал экспрессию указанного гена, де-

тектированного в 47,9% [9].

Подробная характеристика генетического 

аппарата изолятов позволяет оценивать вну-

тривидовое разнообразие микроорганизмов 

и формирование эволюционных эпидемически 

и клинически значимых линий K. pneumoniae. 

Современные методы высокопроизводительного 

секвенирования способствуют проведению эпи-

демического наблюдения за циркуляцией штам-

мов как в глобальном масштабе, так и на локаль-

ном уровне, однако остаются недоступными 

для широкого применения. Открытым остается 

вопрос об идентичности штаммов со сходны-

ми фенотипическими свойствами, выделенных 

из разного клинического материала, например, 

фекалии, кровь, от одного и того же человека 

и от разных пациентов учреждения. Это диктует 

необходимость проведения внутривидовой диф-

ференциации выделенных штаммов.

В настоящей работе продемонстрирована 

возможность использования молекулярно-ге-

нетических методов исследования (ПЦР, секве-

нирование с последующим филогенетическим 

анализом) в оценке гетерогенности популяции 

штаммов K. pneumoniae, выделенных от пациен-

тов лечебного учреждения, установлении степе-

ни генетического родства изолятов, полученных 

в парах мать–ребенок, и применения получен-

ных результатов в эпидемиологическом надзоре 

за распространением потенциальных возбуди-

телей ИСМП во внутрибольничной среде.

Цель исследования: оценить результаты фи-

логенетического анализа нуклеотидных после-

довательностей гена uge штаммов K. pneumoniae 

в перинатальном центре.

Материалы и методы

В период с 01.01.2020 по 09.03.2023 исследо-

вана 5351 проба фекалий, 10 249 проб отделяе-

мого из цервикального канала, 104 пробы от-

деляемого из зева, 1928 образцов крови, 998 об-

разцов мочи. В ходе локального еженедельного 

микробиологического мониторинга выделен 

551 штамм K. pneumoniae от новорожденных детей 

(545 из фекалий и 6 из крови) и 168 — от женщин 

(144 штамма из отделяемого цервикального кана-

ла, 4 — из зева, 20 — из мочи). Проанализировано 

56 нуклеотидных последовательностей гена 

uge K. pneumoniae, в том числе депонированной 

в GenBank под номером MZ395252 (https://www.

ncbi.nlm.nih.gov/genbank).

Клинический материал для исследования 

собирали и транспортировали в стерильных 

контейнерах и пробирках с транспортной сре-

дой. Для культивирования бактерий посев ма-

териала выполняли на среду Эндо (ФБУН ГНЦ 

ПМБ, г. Оболенск, Россия), кровяно-сыворо-

точный агар (основа —Conda, Испания; эритро-

циты барана, ЗАО «ЭКОлаб», Россия; сыворотка 

крови крупного рогатого скота, ООО «БиолоТ», 

Россия). Идентификацию K. pneumoniae и опре-

деление антибиотикочувствительности прово-

дили на автоматическом анализаторе «VITEK 2 

compact» (bioMérieux, Франция, входит в пере-

чень оборудования ЦКП «Инновационный 

научно-лабораторный центр перинатальной 

и репродуктивной медицины» ФГБУ «НИИ 

ОММ» Минздрава России) согласно инструк-

ции производителя.

ДНК бактериальных клеток выделяли 

из взвеси 18-часовой культуры с использова-

нием набора ДНК-экспресс (ООО «Синтол», 

Россия) согласно инструкции производителя. 

Ген uge детектировали методом полимераз-

ной цепной реакции (ПЦР) с использованием 

праймеров (5'-TCTTCACGCCTTCCTTCACT-3', 

5'-GATCATCCGGTCTCCCTGTA-3') и реаген-

тов производства ООО «Синтол». Визуализацию 

ПЦР продуктов осуществляли в присутствии 

интеркалирующего красителя SYBR Green I 

в режиме реального времени на детектирующем 

амплификаторе «ДТ лайт» (ДНК-Технологии, 

Россия). В состав раствора для амплификации 

входили 50 мкл реакционной смеси: 2,5х ПЦР 

буфер Б (KCl, ТрисНCl (pH 8,8), 6,25 мМ MgCl2), 

Syn-Taq ДНК-полимераза, глицерол, Tween 20; 

дезоксинуклеозидтрифосфаты, 7 мкл dd H2O, 

25 мМ MgCl2, по 1 мкл каждого праймера 

и 2,5 мкл образца ДНК. Режим амплификации: 

первоначальная денатурация в течение 5 мин 

при температуре 95°C, последующие 35 циклов: 

94°C — 15 с; отжига праймеров при температу-

ре 55°C для uge в течение 20 с; элонгации при 

температуре 72°C в течение 30 с; завершающим 

этапом каждого цикла была детекция продук-

тов амплификации.

Секвенирование гена uge проводили по методу 

Сенгера [13]. Полученные последовательности ти-

пировали с использованием Basic Local Alignment 

Search Tool (BLAST) (https://blast.ncbi.nlm.nih.

gov/Blast.cgi). Выравнивание нуклеотидных по-

следовательностей на часть референсного генома 

KPHS_35510, кодирующего уридиндифосфат-

галактуронат-4-эпимеразу [Klebsiella pneumoniae 
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subsp. pneumoniae HS11286, (https://www.ncbi.nlm.

nih.gov/gene/11848582)]. Последующий фило-

генетический анализ проводили с использова-

нием программы Molecular Evolutionary Genetics 

Analysis (MEGA), версия 6 [15].

Филограмма была построена по алгоритму 

«ближайшего соседа» (Neighbor-Joining) и вклю-

чала нуклеотидные последовательности, депо-

нированные в GenBank.

Расчет эволюционных дистанций между по-

следовательностями производили согласно двух-

параметрической модели М. Кимуры (Kimura 

2-parameter). Статистическую значимость топо-

логии филограмм оценивали методом повтор-

ных выборок на основании анализа 1000 псев-

дореплик. Достоверными считали построения 

дендрограммы при индексе в узлах не менее 70.

Результаты

Частота встречаемости штаммов K. pneu-

moniae в клиническом материале от пациентов 

представлена в табл. 1.

Как видно из представленных в табли-

це данных, частота встречаемости штаммов 

K. pneumoniae среди пациентов отделений ро-

довспоможения акушерско-гинекологическо-

го профиля составила в среднем 1,4% в 2020–

2023 гг. среди женщин. В стационарах педиатри-

ческого профиля выделение штаммов в диапазо-

не 12–14% регистрируется в 2020, 2021 и 2023 гг. 

В 2022 г. зарегистрировано четырехкратное сни-

жение выявляемых штаммов K. pneumoniae.

Филогенетический анализ показал, что ну-

клеотидные последовательности достоверно 

сгруппировались в 14 кластеров (рис.).

Штаммы, входящие в один кластер являют-

ся генетически более близкими между собой, 

в сравнении с изолятами, расположенными 

в разных кластерах.

Первый кластер объединяет штаммы с по-

вышенной вирулентностью серотипа К-1, опи-

санные в исследовании Лев А.И. (2018 г.). В него 

вошел продуцирующий бета-лактамазу рас-

ширенного спектра действия (БЛРС) изолят 

из Екатеринбурга, имеющий ген rmpA, ассоции-

рованный с гиперпродукцией слизи, выделен-

ный в 2021 г. из пробы фекалий, полученной 

от 19-летней беременной женщины на 31–32 не-

деле гестации, госпитализированной в родовое 

отделение.

Во второй кластер вошли карбапенемаза 

продуцирующие (blakpc+) штаммы, выделенные 

из отделяемого цервикального канала 31-летней 

женщины на 31 неделе беременности. Следует 

отметить, что нуклеотидные последовательно-

сти не являются идентичными, что согласуется 

с разной фенотипической характеристикой: ко-

лонии одного изолята были малинового цвета, 

а другого — розового.

Несмотря на то что БЛРС-продуцирующие 

штаммы 662, 665, выделенные из отделяемого 

цервикального канала 38-летней пациентки 

на сроке беременности 31 неделя, при посеве 

последа и из кала ее ребенка в возрасте 4 суток, 

не сформировали отдельный кластер, иден-

тичность их нуклеотидных последовательно-

стей анализируемого бактериального гена со-

ставила 100%.

Третий кластер включает идентичные штам-

мы, выделенные из мочи беременной женщины 

(даты сбора: 28.01.2021 и 26.03.2021) и фекалий ее 

новорожденного ребенка, собранных на 5 сут-

ки после рождения. При этом следует отметить, 

что при посеве отделяемого цервикального ка-

нала (27.04.2021, 25.03.2021, 07.05.2021), посеве 

крови и содержимого трахеобронхиального де-

рева новорожденного ребенка на 1 сутки жизни 

рост микроорганизмов не обнаружен.

Штаммы, сгруппировавшиеся в четвер-

том, шестом, девятом, десятом, одиннадцатом 

и тринадцатом кластерах, описаны нами ранее 

под VI, I, II, V, IV, VII номерами соответствен-

но [4]. Девятый (II) и одиннадцатый (IV) клас-

теры, так же как и охарактеризованные ранее, 

содержат штаммы, выделенные в 2019 г., они по-

Таблица 1. Частота встречаемости штаммов K. pneumoniae в образцах фекалий новорожденных 

детей и пробах отделяемого цервикального канала в 2020–2023 гг.

Table 1. The 2020–2023 prevalence of K. pneumoniae strains in neonatal fecal and cervical canal discharge samples

Материал

Material

2020 2021 2022 2023

Кол-во 
проб

Number 
of samples

K. pneum. Кол-во 
проб

Number 
of samples

K. pneum. Кол-во 
проб

Number 
of samples

K. pneum. Кол-во 
проб

Number 
of samples

K. pneum.

абс.

abs.
%

абс.

abs.
%

абс.

abs.
%

абс.

abs.
%

Фекалии

Feces
1796 220 12,2 1669 213 12,8 1477 55 3,7 409 57 13,9

Отделяемое 
цервикального 
канала

Cervical 
discharge

3239 58 1,8 3578 42 1,7 2775 36 1,3 657 8 1,2
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полнились штаммами, выделенными из фека-

лий новорожденного ребенка и из отделяемого 

цервикального канала в 2021, 2022 гг. Штаммы, 

генетически близкие изолятам из четвертого 

(VI), шестого (I), десятого (V) и тринадцатого 

(VII) кластеров не удалось выделить на протя-

жении 2020–2023 гг.

Штамм, выделенный из фекалий новорож-

денного ребенка в возрасте 6 суток, родившего-

ся на 35 неделе, вместе с генетически близким 

штаммом КХ954850, обнаруженным в мокроте 

пациента с пневмонией (Оболенск), сформиро-

вали пятый кластер.

K. pneumoniae 601, колонизировавшая ки-

шечник новорожденного ребенка в возрасте 

12 суток, рожденного на 34 неделе гестации, 

оказалась со штаммами KX954849, KP760055, 

выделенными из пробы мочи (Оболенск, 2013 

и 2014 гг.), в седьмом кластере.

Восьмой кластер демонстрирует генетичес-

кое родство штаммов, выделенных из разных 

локусов (кровь, фекалии) одного пациента, что 

позволяет с высокой долей вероятности предпо-

лагать о проникновении возбудителя в крове-

носное русло путем трансцитоза через кишечную 

стенку. Это еще раз подтверждает необходимость 

проведения локального микробиологичес кого 

мониторинга в отделениях недоношенных но-

ворожденных детей для установления видов 

микроорганизмов, колонизирую щих кишечный 

биотоп, как наиболее вероятных возбудителей 

позднего сепсиса для выбора адекватной тактики 

антибиотикотерапии.

Группа бактерий № 639, 629, 628, 643 не сфор-

мировала отдельный кластер, но содержит иден-

тичные последовательности изолятов, выделен-

ных из отделяемого цервикального канала, по-

следа, крови обоих детей из двойни. Следует от-

метить, что штаммы из гемокультуры выделены 

на первые сутки жизни детей, что подтверждает 

внутриутробное инфицирование и определяет 

этиологический агент раннего неонатального 

сепсиса, закончившегося летально для обоих 

новорожденных.

Двенадцатый кластер представлен штаммом 

из отделяемого цервикального канала женщи-

ны 23 лет с длительным безводным промежут-

ком в первом периоде срочных родов (2020 г.). 

Наиболее генетически близкий вариант СР035196 

был выделен в Лаосе в 2012 г.

Четырнадцатый кластер объединил штаммы 

2020 г. от матери и ее новорожденного ребенка, ко-

торые были наиболее генетически близки изоляту 

CP065831, выделенному из мочи в США в 2018 г.

Сравнительный анализ аминокислотных за-

мен гена uge в штаммах K. pneumoniae, изолиро-

ванных в период 2019–2023 г. с референсной по-

следовательностью KPHS_35510, кодирующего 

уридиндифосфат-галактуронат-4-эпиме разу 

Рисунок. Филогенетическое дерево штаммов 

K. pneumoniae, построенное при анализе 

нуклеотидных последовательностей гена uge 

(362 нт)

Figure. Phylogenetic tree for K. pneumoniae strain uge 
gene nucleotide sequences (362 nt)
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[Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae HS11286], 

представлен в табл. 2. Жирным шрифтом вы-

делены аминокислотные замены, отличающие 

гипервирулентные штаммы от других.

Обсуждение

В среднем частота встречаемости штаммов 

K. pneumoniae среди пациентов учреждения ро-

довспоможения, установленная в ходе микро-

биологического мониторинга составила 1,4% 

в 2020–2023 г. среди женщин, 12,5% в 2020–

2021 гг., 3,7% в 2022 г. и 13,9% в 2023 г. среди 

детей. Отмечается одинаковая распространен-

ность штаммов из отделяемого цервикального 

канала и четырехкратное снижение выявление 

штаммов из фекалий детей в 2022 г. по сравне-

нию с 2020, 2021 гг. с последующим увеличе-

нием частоты обнаружения до 13,9% в первом 

квартале 2023 г.

Согласно проведенным нами исследовани-

ям, ген фактора вирулентности K. pneumoniae 

uge, в изучаемых штаммах регистрируется 

на уровне 64,3%. В наших предыдущих публи-

кациях мы описывали результаты филогенети-

ческого анализа гена uge штаммов K. pneumoniae, 

выделенных до 2021 г. [4]. В данном исследова-

нии представляем результаты мониторинга 

штаммов и изучение их гетерогенности за пя-

тилетний период (2019–2023 гг.).

Существуют кластеры, объединяющие гено-

варианты бактерий, выделенные в 2019 г. и не 

пополнившиеся новыми изолятами, что под-

тверждает эффективность проводимых про-

тивоэпидемических мероприятий, усиленных 

в период распространения новой коронавирус-

ной инфекции, исключающих передачу инфек-

ционного агента от источника восприимчиво-

му организму во внутрибольничной среде.

Определены аминокислотные замены в гене 

uge P249Q, N279L, отличающие гипервирулент-

ные штаммы от тех, которые имеют меньшую сте-

пень патогенности, что может быть использовано 

в индикации клинически значимых изолятов.

Колонизация кишечника новорожденно-

го ребенка, штаммом, идентичным выделен-

ному из мочи его матери и не обнаруженному 

при исследовании отделяемого цервикально-

го канала, свидетельствует о проникновении 

в организм ребенка бактерий из мочевыдели-

тельной системы матери.

В одной паре мать–ребенок штаммы K. pneu-

moniae принадлежали разным кластерам. 

Изолят, выделенный 06.09.2021 г. из фекалий 

новорожденного ребенка (7 суток), группиро-

вался со штаммами, выделенными от пациент-

ки родового отделения 12.12.2020 г. и в Лаосе 

в 2013 г. (CP035196). K. pneumoniae, выявлен-

ная 04.06.2021 г. в моче женщины, достоверно 

группировалась со штаммами, вошедшими 

в 13 кластер. Следует отметить, что в период 

с 04.06.2021 г. по 06.09.2021 г. в ходе бактериоло-

гического исследования K. pneumoniae не обна-

ружена ни в моче, ни в отделяемом цервикаль-

ного канала описанной пациентки.

Таким образом, продемонстрирована воз-

можность совершенствования локального 

микро биологического мониторинга с приме-

нением молекулярно-генетических методов 

исследования и использования результатов 

секвенирования и филогенетического анализа 

гена uge K. pneumoniae в эпидемиологическом 

надзоре за внутрибольничным распростране-

нием штаммов. Оценка изменения внутриви-

довой популяционной струк туры возбудителей 

ИСМП необходима для свое временного и обос-

нованного реагирования на ухудшение эпиде-

миологической ситуации.
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