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Генетическое разнообразие Chlamydia trachomatis  
на территории России

Козлова И.В., Носов Н.Ю., Юнакова И.В., Плахова К.И., Кубанов А.А.
ФГБУ «Государственный научный центр дерматовенерологии и косметологии» Минздрава России, Москва, Россия

Цель. Изучить генетическое разнообразие российской популяции Chlamydia trachomatis.
Материалы и методы. Проанализировано 42 клинических изолята C.  trachomatis, полученных в 
2024 г. Проведено MLST-типирование по схеме Uppsala (гены CT058, CT144, CT172, hctB, pbpB) и 
секвенирование гена ompA для определения серотипов.
Результаты. Выявлено 8 серотипов (доминирует E – 50,0%) и 26 сиквенс-типов (ST), включая 8 но-
вых (19,0% изолятов). Преобладающий ST56 (33,3%) отличается от глобальных тенденций (ST3). 
Обнаружен редкий серотип B (трахома) в урогенитальных образцах, что может свидетельствовать 
о рекомбинации между биоварами.
Выводы. Выявленное значительное генетическое разнообразие штаммов C. trachomatis, циркулиру-
ющих в России, с доминированием серотипа E (50,0%) и сиквенс-типа ST56 (33,3%) частично согла-
суется с глобальными тенденциями, но имеет важные региональные отличия. Отсутствие широко 
распространенного в других странах ST3 и выявление 8 новых ST (19,0% изолятов) подчерки-
вает особенности российской популяции возбудителя. Обнаружение серотипа B (трахома) в уро-
генитальных образцах подтверждает возможность рекомбинации между различными биоварами 
и необходимость отслеживания трансграничных заносов возбудителя. Полученные данные свиде-
тельствуют о необходимости расширения изучения генетического разнообразия хламидий в России 
и важности стандартизации методов молекулярного типирования. Дальнейшие исследования на 
большей выборке из разных регионов России позволят уточнить выявленные закономерности и ме-
ханизмы генетической изменчивости возбудителя, а также оценить влияние миграционных процес-
сов на структуру популяции.

Genetic diversity of Chlamydia trachomatis in Russia

Kozlova I.V., Nosov N.Yu., Yunakova I.V., Plahova X.I., Kubanov A.A.
State Research Center of Dermatovenerology and Cosmetology, Moscow, Russia

Objective. To investigate the genetic diversity of the Russian population of C. trachomatis.
Materials and methods. We analyzed 42 clinical isolates of C. trachomatis obtained in 2024. MLST typing 
was performed using the Uppsala scheme (genes CT058, CT144, CT172, hctB, pbpB) and sequencing of 
the ompA gene for serotype determination.
Results. 8 serotypes (E – 50.0% predominates) and 26 sequence types (ST) were identified, including 8 
new ones (19.0% of isolates). The prevailing ST56 (33.3%) differs from global trends (ST3). A rare serotype 
B (trachoma) was found in urogenital samples, which may indicate recombination between biovars.
Conclusions. The revealed significant genetic diversity of C.  trachomatis strains circulating in Russia, 
with the dominance of serotype E (50.0%) and sequence type ST56 (33.3%), is partially consistent with 
global trends, but has important regional differences. The absence of ST3, which is widespread in other 
countries, and the identification of 8 new STs (19.0% of isolates) highlight unique features of the Russian 
pathogen population. The detection of serotype B (trachoma) in urogenital samples confirms the possibility 
of recombination between different biovars and the need to track cross-border drifts of the pathogen. The 
data obtained indicate the necessity to expand the study of the genetic diversity of chlamydia in Russia 
and emphasize the importance of standardizing molecular typing methods. Further studies with a larger 
sample size from different regions of Russia will make it possible to clarify the identified patterns and 
mechanisms of genetic variability of the pathogen, as well as to assess the impact of migration processes 
on the population structure.
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Введение

Chlamydia trachomatis – патоген, являющийся основ-
ной причиной развития бактериальных инфекций, пере-
дающихся половым путем, и предотвратимой слепоты 
[1]. По оценкам Всемирной организации здравоохра-
нения, в 2020 г. общемировое количество новых слу-
чаев инфекции, вызванной C. trachomatis, у взрослых в 
возрасте 15–49 лет составило 129 млн [2]. Согласно 
официальной статистике, на территории Российской 
Федерации заболеваемость хламидиозом в 2023 г. со-
ставила 17,1 случаев на 100 тыс. населения [3]. Однако 
реальная распространенность инфекции может быть 
значительно выше и, по данным эпидемиологических 
исследований, проведенных в отдельных выборках по 
стране, оценивается от 3,8% до 7,1%, что сопоставимо 
с результатами исследований в странах Европы [4].

Инфекция, вызванная C.  trachomatis, является се-
рьезной проблемой здравоохранения в связи со спо-
собностью вызывать тяжелые осложнения со стороны 
репродуктивной системы. Примерно у 20% женщин с хла-
мидийной инфекцией нижних отделов половых путей раз-
виваются воспалительные заболевания органов малого 
таза, у 4% – хроническая тазовая боль, у 3% – беспло-
дие, вероятно, вследствие рубцевания и непроходимо-
сти фаллопиевых труб, и у 2% наблюдаются неблагопри-
ятные исходы беременности (хромосомные аномалии, 
выкидыши, врожденные пороки развития и мертворо-
ждения) [5]. Также C. trachomatis часто приводит к раз-
витию воспалительных процессов у мужчин – простатита 
и эпидидимита, которые могут негативно влиять на фер-
тильность. Кроме того, хламидийная инфекция ассоции-
рована с ухудшением качества эякулята: снижением кон-
центрации и подвижности сперматозоидов, повышением 
уровня лейкоцитов (лейкоцитоспермия), а также повре-
ждением ДНК половых клеток [6]. Особую тревогу вызы-
вает бессимптомное течение инфекции более чем у 70% 
женщин и примерно у 50% мужчин, что приводит к позд-
ней диагностике и повышает риск осложнений [7].

Высокая распространенность C. trachomatis, разноо-
бразие клинических проявлений и риск тяжелых ослож-
нений со стороны репродуктивной системы, как у жен-
щин, так и у мужчин, обуславливают необходимость 
комплексного анализа генетического разнообразия, 
структуры популяций, а также закономерностей рас-
пространения возбудителя. Серотипирование, основан-
ное на анализе последовательности вариабельного гена 
ompA, кодирующего основной белок наружной мем-
браны (MOMP), является классическим методом диффе-
ренциации штаммов C.  trachomatis [8]. Этот метод по-
зволяет разделить возбудителя на 19 серотипов (A-L3), 
которые объединены в 3 биовара: трахома (серотипы 
A-C), урогенитальные инфекции и конъюнктивит (се-
ротипы D-K), венерическая лимфогранулема (серотипы 
L1-L3) [9–10]. Однако этот метод имеет существенные 
ограничения: низкую дискриминационную способность 
(один серотип может включать генетически разнород-
ные штаммы), а также подверженность рекомбинации в 

гене ompA [11], что препятствует точной дифференциа-
ции генетически близких изолятов.

В связи с этими ограничениями особую важность при-
обретает метод типирования на основе мультилокусных 
последовательностей (MLST), который позволяет прово-
дить более детальный анализ генетического разнообра-
зия C.  trachomatis. В отличие от серотипирования, ме-
тод MLST основан на анализе нескольких (обычно 5–7) 
участков генов домашнего хозяйства, что обеспечивает 
более высокую разрешающую способность, позволяет 
идентифицировать сиквенс-типы (ST) бактерий и связать 
их с биологическими свойствами [12].

На сегодняшний день для типирования C. trachomatis 
применяются 4 схемы MLST: схема Uppsala MLST Klint M. 
и соавт. (2007) по 5 гипервариабельным генам CT058, 
CT144, CT172, hctB (CT046) и pbpB (CT682) [13]; схема 
Pannekoek Y. и соавт. (2009) по 7 генам домашнего хо-
зяйства gatA, oppA, hflX, gidA, enoA, hemN и fumC [14]; 
схема Dean D. и соавт. (2009) по 7 генам домашнего хо-
зяйства glyA, mdhC, pdhA, yhbG, pykF, lysS и leuS [15]; 
и по 8 плазмидным генам CHLAM0895, CHLAM0896, 
CHLAM0897, CHLAM0898, CHLAM0899, CHLAM0900, 
CHLAM0901 и CHLAM0902. Несмотря на преимуще-
ства различных схем MLST, в настоящее время не суще-
ствует единой стандартизированной схемы для типиро-
вания C. trachomatis.

Сравнительный анализ четырех существующих схем 
MLST выявил их ограниченную эффективность для ком-
плексного описания циркулирующих генотипов и ана-
лиза меж- и внутритаксонного разнообразия. Несмотря 
на это, оценка отдельных генетических маркеров под-
твердила их соответствие ключевым требованиям 
MLST-типирования: достаточная типирующая эффектив-
ность, высокая дискриминационная способность (ин-
декс дискриминации D > 0,95) и отсутствие признаков 
стабилизирующего селективного отбора (соотношение 
dN/dS < 1,0). Наибольшую диагностическую ценность 
продемонстрировала комбинированная схема, вклю-
чающая четыре гена из пяти из Uppsala MLST (CT058, 
CT172, hctB (CT046) и pbpB (CT682)), два гена из схемы 
Dean D. и соавт. (2009) (lysS и leuS), а также плазмид-
ный ген gidA [16].

Ikryannikova L. и соавт. (2010) провели сравнение 
схемы MLST7 по семи генам (gatA, oppA, hflX, gidA, 
enoA, hemN и fumC), схемы Uppsala MLST по пяти генам 
(CT058, CT144, CT172, hctB (CT046) и pbpB (CT682)) и 
типирования по трем VNTR-локусам (CT1335, CT1299 и 
CT1291) на 30 урогенитальных изолятах C. trachomatis, 
полученных в Москве в 2005 г. Исследование показало, 
что схема Uppsala MLST является оптимальным выбо-
ром для типирования C.  trachomatis, поскольку демон-
стрирует высокую дискриминационную способность 
(D = 0,95), превосходя традиционные методы (ompA-ти-
пирование: D = 0,82; MLST7: D = 0,81). Она включает 
пять вариабельных геномных локусов, обеспечиваю-
щих точное различение даже близкородственных штам-
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мов, что критически важно для эпидемиологического 
мониторинга и изучения вспышек инфекции. В отличие 
от VNTR-метода, схема Uppsala MLST менее подвер-
жена ошибкам из-за особенностей тандемных повторов, 
а по сравнению с MLST7 лучше выявляет микровариа-
ции, сохраняя при этом филогенетическую достовер-
ность [17], что делает выбор этой схемы оптимальным 
для исследования генетического разнообразия популя-
ции C. trachomatis.

Несмотря на высокую распространенность C. tracho­
matis и способность вызывать серьезные проблемы со 
стороны репродуктивной системы, молекулярно-гене
тические исследования этого патогена на террито-
рии России единичны: Ikryannikova L. и соавт. (Москва, 
2010) [17] и Feodorova V. и соавт. (Саратов, 2019) [18]. 
Кроме того, в работах использованы разные схемы 
MLST-типирования (Uppsala MLST для московских штам-
мов и MLST по семи генам – для саратовских), что не по-
зволяет сопоставить результаты между собой. В связи с 
этим региональные особенности циркуляции различных 
ST изучены недостаточно. Проведение подобных иссле-
дований важно не только для понимания молекулярной 
эпидемиологии хламидийной инфекции, но и для выявле-
ния новых или редких вариантов, которые могут иметь 
клиническое значение.

Цель исследования – изучить генетическое разно
образие российской популяции C. trachomatis.

Материалы и методы

Работа выполнена на 42 штаммах C. trachomatis, по-
ступивших из российских медицинских организаций дер-
матовенерологического профиля в 2024 г. Образцы 
получены от 42 пациентов: женщины – 32 (76,2%), муж-
чины – 10 (23,8%), средний возраст которых составил 
25 ± 7 лет (диапазон: от 14 до 44 лет). Все пациенты 
подписали «Письменное информированное согласие на 
участии в исследовании». Клинический материал пред-
ставлял собой соскобное отделяемое половых органов, 
урогенитальный соскоб или мазок из цервикального ка-
нала от пациентов с клинически подтвержденным диа-
гнозом «Другие хламидийные болезни, передающиеся 
половым путем» (A56 по МКБ-10). Для верификации 
присутствия генетического материала C.  trachomatis 
в полученном биообразце выделяли геномную ДНК 
с помощью набора реагентов ПРОБА-НК («ДНК-
Технология», Россия) и проводили ПЦР в реальном вре-
мени с использованием набора реагентов «АмплиСенс 
Chlamydia trachomatis-FL» (ФБУН «ЦНИИ эпидемиоло-
гии» Роспотребнадзора, Россия). Положительные об-
разцы ДНК C.  trachomatis помещали на хранение в ус-
ловиях низкой температуры (-80°С) для проведения 
дальнейших исследований.

Молекулярное типирование верифицированных об-
разцов C. trachomatis проводили в соответствии с моди-
фицированной схемой Uppsala MLST, описанной в работе 
Bom R. и соавт. (2011). По сравнению с предыдущей 
схемой Klint M. и соавт. (2007) [13], в которой длина 

некоторых анализируемых участков генов была более 
1500 п.н., в модифицированной схеме Uppsala MLST ис-
пользуются участки длиной до 800 п.н., что позволяет 
секвенировать нужный участок гена целиком за одну ре-
акцию и анализировать результаты без сборки отдель-
ных фрагментов [19]. Комбинированное применение 
схемы MLST и серотипирования обеспечивает комплекс-
ный анализ популяционной структуры C.  trachomatis, 
связывая генетическое разнообразие с клиническими 
характеристиками возбудителя [20]. Участки целевых ге-
нов CT058, CT144, CT172, hctB (CT046), pbpB (CT682) 
и ompA амплифицировали с помощью ПЦР-набора 5x 
qPCRmix-HS («Евроген», Россия) на ДНК-амплификаторе 
Т100 Thermal Cycler (Bio-Rad, США). ПЦР проводили в 
25 мкл реакционной смеси согласно инструкции произ-
водителя с использованием прямых и обратных прай-
меров («Синтол», Россия), последовательности которых 
представлены на сайте PubMLST (https://pubmlst.org/
organisms/chlamydiales-spp), в концентрации 10 пмоль/
мкл. Программа амплификации включала следующие 
стадии: первичная денатурация 95°C – 5 мин.; далее 50 
циклов 95°C – 30 сек., 60°C – 30 сек., 72°C – 1 мин.; 
финальная элонгация 72°C – 10 мин.

Для детекции и визуализации результатов ПЦР ис-
пользовали электрофорез в агарозном геле. Электро
форетическую подвижность полученных ампликонов ге-
нов CT058, CT144, CT172, hctB (CT046), pbpB (CT682) 
и ompA анализировали в 3% агарозном геле при 180 V 
в течение 45 мин. и оценивали относительно маркеров 
молекулярных масс GeneRuler 100 bp Plus DNA Ladder 
(Thermo Fisher Scientific, США). Далее производили 
очистку полученных ампликонов целевых участков ге-
нов C. trachomatis от избытка праймеров и нуклеотидов 
с помощью ферментов экзонуклеазы I и щелочной фос-
фатазы ExoSAP-IT Express PCR Product Cleanup (Thermo 
Fisher Scientific, США).

С очищенными ампликонами проводили секвенирую-
щую реакцию с использованием праймеров для прямого 
и обратного прочтения в концентрации 10 пмоль/мкл, а 
также набора реагентов Broad Dye Terminator v3.5 Cycle 
Sequencing Kit (Na Yuan, Китай) согласно инструкции про-
изводителя. Подготовленную к капиллярному электрофо-
резу ДНК осаждали этиловым спиртом, затем растворяли 
в формамиде (Na Yuan, Китай) для дальнейшего проведе-
ния электрофореза на генетическом анализаторе Honor 
1616 (Nanjing Superyears Gene Technology, Китай).

Первичные данные секвенирования обрабатывались 
с использованием программного обеспечения Gene 
Sequencing Analysis (Nanjing Superyears Gene Technology, 
Китай). Далее последовательности генов CT058, CT144, 
CT172, hctB (CT046), pbpB (CT682) и ompA выравнива-
лись с помощью программы MEGA10 [21].

Серотипы устанавливались путем сравнения по-
следовательности гена ompA с аллельными вариан-
тами из GenBank. Типирование по схеме Uppsala MLST 
проводили с использованием электронной базы дан-
ных PubMLST для C.  trachomatis (https://pubmlst.org/
organisms/chlamydiales-spp).
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Результаты

Проведенный анализ 42 верифицированных изоля-
тов C.  trachomatis, полученных из различных регионов 
России в 2024 г., выявил особенности генетического 
разнообразия циркулирующих штаммов (Таблица 1).

Секвенирование вариабельного участка гена ompA 
позволило дифференцировать изоляты на 8 серотипов. 
Наибольшая распространенность отмечена для серо-
типа E (50,0% случаев, n = 21). Остальные серотипы 
распределились следующим образом: F, G и K (по 9,5%, 
n = 4), D и J (по 7,1%, n = 3), H (4,8%, n = 2) и B (2,4%, 
n = 1). Все выявленные серотипы, за исключением еди-
ничного случая серотипа B, принадлежали к биовару 
урогенитальных инфекций и конъюнктивитов, тогда как 
серотип B относился к биовару трахомы.

MLST по схеме Uppsala выявило 26 различных 
сиквенс-типов (ST). Среди них доминировали ST56 
(33,3%, n = 14), ST128 (7,1%, n = 3) и ST97 (4,8%, 
n = 2). Остальные 23 сиквенс-типа встречались по од-
ному разу каждый (2,4%).

В ходе исследования были обнаружены: новый аллель 
(17) гена CT058; два новых аллеля (50 и 51) гена CT172; 
три новых аллеля (103-105) гена hctB (CT046); и один но-
вый аллель (9) гена pbpB (CT682). Все аллели гена CT144 
были известны ранее. Всего идентифицировано 8 новых 
сиквенс-типов (ST639-646), среди которых:

•	 ST639 и ST640 образованы известными аллелями, 
но в комбинации, не встречавшейся ранее;

•	 один изолят содержал одновременно новый аллель 
гена CT172 (51) и новый аллель гена pbpB (9);

•	 остальные новые ST включали по одному новому 
аллелю.

Анализ распределения ST по серотипам показал, что 
серотип E, помимо доминирующего ST56, включал еще 
8 различных сиквенс-типов (ST12, ST16, ST153, ST334, 
ST639, ST641, ST642, ST643). Генетическое разнообра-
зие наблюдалось среди серотипов F и K (включали по 
4 различных ST). Серотипы D и J включали по 3 раз-
личных ST. Серотип G представлен двумя ST: ST128 
(n = 3) и ST645 (n = 1). Серотип H включал 2 изолята 
C. trachomatis с ST97. ST138, выявленный однократно, 
соответствовал серотипу B (биовар трахома).

Обсуждение

Несмотря на преимущества MLST-схем типирования, 
определение серотипа остается широко используемым 
методом, дополняющим анализ генов домашнего хозяй-
ства. Использовавшееся в данном исследовании секве-
нирование участка гена ompA позволило разделить 42 
штамма C.  trachomatis на 8 серотипов. Обнаруженное 
доминирование серотипа E (50,0% случаев) соответ-
ствует мировым эпидемиологическим тенденциям, где 
данный серотип традиционно преобладает среди уроге-
нитальных изолятов. При анализе 1386 образцов от ге-
теросексуальных пациентов в международном исследо-
вании серотип E был обнаружен у 45% (n = 617) [11]. 

Также данный серотип преобладал в исследованиях, 
проведенных в отдельных странах: в России/Саратов 
(50,0%) [20], России/Москва (40,0%) [17], Иране 
(42,1%) [22], Аргентине и Чили (59,9%) [23], Норвегии 
(46,4%) [24], Японии (25,0%) [25], Испании (35,4%) 
[26]. Встречаемость серотипов D, F, G, J, H и K, относя-
щихся к биовару урогенитальные инфекции и конъюнкти-
вит, также сопоставима с результатами из других стран 
[11]. Однако серотип I, выявленный в других исследо-
ваниях (в международном исследовании – 5,4% [11]; в 
Испании – 6,3% [26]; в Аргентине и Чили – 1,0% [23]; 
в Норвегии – 0,4% [24]), в нашей выборке обнаружен 
не был. Это может быть связано как с небольшим ко-
личеством исследованных образцов, так и с региональ-
ными особенностями генома C. trachomatis. Серотип B, 
относящийся к биовару трахома, выявленный у одного 
изолята C. trachomatis (2,4%), также встречается в ряде 
исследований у пациентов с урогенитальными инфекци-
ями: в Японии (6,8%) [25], в Испании (0,5%) [26], в меж-
дународном исследовании (0,01%) [11]. Выявление ред-
ких генотипов трахомы (серотип B) в урогенитальных 
образцах может быть следствием рекомбинации между 
штаммами, вызывающими трахому, и штаммами, переда-
ющимися половым путем [27].

В отличие от серотипирования по гену ompA (8 серо-
типов), MLST по схеме Uppsala позволило дифференци-
ровать клинические изоляты C. trachomatis на 26 различ-
ных ST, что подтверждает более высокую разрешающую 
способность метода. Доминирующий ST56 обнаружен 
у 14 изолятов (33,3%), далее следовали ST128 (7,1%, 
n = 3) и ST97 (4,8%, n = 2). Остальные 23 сиквенс-типа 
были выявлены в единичных случаях. Однако в других 
странах наблюдается иная картина распределения ST: 
в международном исследовании у гетеросексуальных 
пациентов преобладали ST3, ST12, ST5 и ST56 [11]; в 
Норвегии преобладали ST12 и ST56 [24]; в Аргентине 
и Чили – ST3 и ST56 [23]; в Испании среди гетеросек-
суальных пациентов – ST30, ST35, ST97, ST100, ST128, 
ST148, ST276 и ST327 [26]. Мы видим, что ST56 был в 
числе преобладающих сиквенс-типов в ряде исследова-
ний, однако не был наиболее распространенным. С дру-
гой стороны, ST3 был наиболее распространен в меж-
дународном исследовании и в Аргентине и Чили, однако 
в нашей выборке изолятов данный ST не встретился ни 
разу, что говорит о региональных особенностях цир-
куляции штаммов C.  trachomatis на территории России. 
Это различие может отражать уникальные эпидемиоло-
гические закономерности распространения хламидий-
ной инфекции в нашей стране. Отсутствие ST3 также 
ставит вопросы о возможных механизмах, ограничиваю-
щих его распространение в российской популяции, что 
требует дальнейшего изучения.

Выявление 19,0% новых, ранее не описанных ST 
(8 из 42 изолятов) указывает на недостаточную изучен-
ность генетического разнообразия хламидий в стране, а 
также на локальные эволюционные процессы в россий-
ской популяции C. trachomatis. Показательно, что один 
изолят продемонстрировал сразу два новых аллеля, что 
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Таблица 1.	Распределение ST и серотипов среди 42 изолятов C. trachomatis из различных регионов России

№ Образец ФО Регион CT058 CT144 CT172
hctB 

(CT046)
pbpB 

(CT682) ST ompA Серотип

1 CT335/29/24 СЗФО Архангельская область 5 12 51* 10 9* 646* 2 D

2 CT324/29/24 СЗФО Архангельская область 19 7 2 1 1 56 6 E

3 CT333/29/24 СЗФО Архангельская область 19 7 2 1 1 56 6 E

4 CT323/29/24 СЗФО Архангельская область 19 7 1 5 4 12 24 F

5 CT322/29/24 СЗФО Архангельская область 8 1 4 10 5 128 8 G

6 CT325/29/24 СЗФО Архангельская область 4 1 50* 10 5 645* 8 G

7 CT329/29/24 СЗФО Архангельская область 7 1 4 10 8 32 12 K

8 CT331/29/24 СЗФО Архангельская область 19 7 2 1 1 56 6 E

9 CT240/11/24 СЗФО Республика Коми 19 7 2 1 1 56 6 E

10 CT242/11/24 СЗФО Республика Коми 19 7 2 1 1 56 6 E

11 CT250/11/24 СЗФО Республика Коми 19 7 2 64 1 334 6 E

12 CT241/11/24 СЗФО Республика Коми 8 1 4 10 5 128 8 G

13 CT61/42/24 СФО Кемеровская область 19 7 2 1 1 56 6 E

14 CT55/42/24 СФО Кемеровская область 19 7 2 104* 1 641* 6 E

15 CT60/42/24 СФО Кемеровская область 17* 7 1 5 4 644* 24 F

16 CT66/42/24 СФО Кемеровская область 8 1 4 10 8 34 12 K

17 CT119/04/24 СФО Республика Алтай 19 7 2 1 1 56 6 E

18 CT110/04/24 СФО Республика Алтай 19 7 2 105* 1 642* 6 E

19 CT353/32/24 ЦФО Брянская область 19 7 2 1 10 419 1 D

20 CT355/32/24 ЦФО Брянская область 5 11 9 12 8 97 35 H

21 CT345/32/24 ЦФО Брянская область 5 12 4 10 18 135 20 J

22 CT124/36/24 ЦФО Воронежская область 7 12 3 11 18 138 30 B

23 CT131/36/24 ЦФО Воронежская область 4 1 7 10 17 540 2 D

24 CT127/36/24 ЦФО Воронежская область 5 11 9 12 8 97 35 H

25 CT197/67/24 ЦФО Смоленская область 19 7 2 35 1 153 6 E

26 CT194/67/24 ЦФО Смоленская область 8 1 4 10 18 281 20 J

27 CT206/67/24 ЦФО Смоленская область 7 1 3 10 8 30 12 K

28 CT171/71/24 ЦФО Тульская область 19 7 2 1 1 56 6 E

29 CT374/71/24 ЦФО Тульская область 19 15 1 5 4 13 24 F

30 CT148/71/24 ЦФО Тульская область 19 12 2 1 4 640* 24 F

31 CT372/71/24 ЦФО Тульская область 8 1 4 10 5 128 8 G

32 CT161/71/24 ЦФО Тульская область 5 12 3 10 8 270 12 K

33 CT106/76/24 ЦФО Ярославская область 19 14 2 7 1 16 6 E

34 CT95/76/24 ЦФО Ярославская область 19 7 2 1 1 56 6 E

35 CT99/76/24 ЦФО Ярославская область 2 1 1 1 75 639* 6 E

36 CT93/76/24 ЦФО Ярославская область 19 7 2 103* 1 643* 6 E

37 CT234/23/24 ЮФО Краснодарский край 19 7 2 1 1 56 6 E

38 CT384/23/24 ЮФО Краснодарский край 19 7 2 1 1 56 6 E

39 CT389/23/24 ЮФО Краснодарский край 19 7 2 1 1 56 6 E

40 CT391/23/24 ЮФО Краснодарский край 19 7 2 1 1 56 6 E

41 CT392/23/24 ЮФО Краснодарский край 19 7 2 1 1 56 6 E

42 CT233/23/24 ЮФО Краснодарский край 5 12 3 10 18 136 20 J

ФО – федеральный округ; СЗФО – Северо-Западный федеральный округ; СФО – Сибирский федеральный округ; ЦФО – Центральный 
федеральный округ; ЮФО – Южный федеральный округ; ST – сиквенс-тип.

* Новые аллели и ST.
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особенно интересно с точки зрения механизмов гене-
тической изменчивости и подчеркивает необходимость 
расширения молекулярного эпиднадзора.

Ограничения исследования

Основным ограничением является относительно не-
большой размер выборки (n = 42), что может влиять 
на оценку истинной распространенности ST и серотипов 
на территории России. Кроме того, выборка была гео-
графически несбалансированной: большая часть изоля-
тов (42,9%, n = 18) поступила из Центрального феде-
рального округа, в то время как другие федеральные 
округа либо были представлены меньшим числом образ-
цов, либо не вошли в исследование. Это ограничивает 
возможность экстраполяции выявленных закономерно-
стей, таких как доминирование ST56 и серотипа E, на 
всю популяцию C. trachomatis в стране.

Заключение

Выявленное значительное генетическое разнообра-
зие штаммов C.  trachomatis, циркулирующих в России, 

с доминированием серотипа E (50,0%) и сиквенс-типа 
ST56 (33,3%) частично согласуется с глобальными тен-
денциями, но имеет важные региональные отличия. 
Отсутствие широко распространенного в других странах 
ST3 и выявление 8 новых ST (19,0% изолятов) подчер-
кивает особенности российской популяции возбудителя. 
Обнаружение серотипа B (трахома) в урогенитальных 
образцах подтверждает возможность рекомбинации 
между различными биоварами и необходимость отсле-
живания трансграничных заносов возбудителя.

Полученные данные свидетельствуют о необходимо-
сти расширения изучения генетического разнообразия 
хламидий в России и важности стандартизации методов 
молекулярного типирования. Дальнейшие исследования 
с большей выборкой из разных регионов России позво-
лят уточнить выявленные закономерности и механизмы 
генетической изменчивости возбудителя, а также оце-
нить влияние миграционных процессов на структуру по-
пуляции.

Исследование проведено при финансовой под­
держке Минздрава России в рамках выполнения 
Государственного задания № 056-00005-25-00.
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