
Э к с п е р и м е н т а л ь н а я  с т а т ь я

17

Бактериология, 2025, том 10, №1, с. 17–25
Bacteriology, 2025, volume 10, No 1, p. 17–25

DOI: 10.20953/2500-1027-2025-1-17-25

Определение серотипа 
Pseudomonas aeruginosa на основе данных 
полногеномного секвенирования
А.А.Ковалевич, Р.В.Писанов, А.С.Водопьянов

ФКУЗ «Ростовский-на-Дону противочумный институт» Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация 

Определение серотипа (типа О-антигена) – один из способов типирования патогенных и условно-патогенных микро-
организмов. Серотипирование клинических изолятов дает важную информацию при эпидемиологическом расследо-
вании случаев заболевания, особенно при возникновении вспышек и(или) внутрибольничном инфицировании. Вместе 
с тем применение сывороток не позволяет проводить разделение некоторых серогрупп из-за иммунологического 
перекреста. Развитие полногеномного секвенирования открывает новые перспективы для установления серотипов, но 
уже с использованием молекулярно-генетических методов. 
Целью исследования был анализ ЛПС-кластера у разных серотипов P. aeruginosa и разработка методики определения 
серотипа на основе данных полногеномного секвенирования. 
В работе были использованы нуклеотидные последовательности эталонных О-антигенов P. aeruginosa, полученные из 
международной базы NCBI. По итогам анализа нуклеотидных последовательностей были найдены wzx гены для каж-
дой серогруппы. Для валидации использовали 345 геномов из базы NCBI c подтвержденными данными о серогруппе 
агглютинирующими О-сыворотками. Найдены три новых wzx гена О-кластеров P. aeruginosa. По итогам проведенного 
исследования О-кластеров нами было выявлено 13 аллельных вариантов гена wzx среди известных 20 серотипов 
согласно международной системе антигенного типирования. Полученные данные позволили дополнить ранее создан-
ную программу Pseudomonas Analyser возможностью проводить анализ серогруппы только по различию в нуклеотид-
ном строении последовательностей гена wzx с использованием данных полногеномного секвенирования. 
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Determination of the serotype (type of O-antigen) is one of the ways of typing pathogenic and opportunistic microorganisms. 
Serotyping of clinical isolates provides important information in the epidemiological investigation of cases of the disease, 
especially in the event of outbreaks and/or nosocomial infection. At the same time, the use of sera does not allow for the 
separation of some serogroups due to the immunological overlap. The development of genome-wide sequencing opens up new 
prospects for establishing serotypes, but using molecular genetic methods. 
The aim of the study was to analyze the LPS cluster in different serotypes of P. aeruginosa and develop a methodology for 
determining the serotype based on genome-wide sequencing data. The nucleotide sequences of reference O-antigens of 
P. aeruginosa obtained from the international NCBI database were used in the work. Based on the analysis of nucleotide
sequences, wzx genes were found for each serogroup. 345 genomes from the NCBI database with confirmed data on serogroup
agglutinating O-serum were used for validation. 3 new wzx genes of P. aeruginosa O clusters were found. Based on the results
of the O-cluster study, we identified 13 allelic variants of the wzx gene among the known 20 serotypes according to the
international antigenic typing system. The data obtained made it possible to supplement the previously created «Pseudomonas
Analyser» program with the ability to analyze the serogroup only by differences in the nucleotide structure of the wzx gene
sequences using whole- genome sequencing data.
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С инегнойная палочка (Pseudomonas aeruginosa) – гра-
мотрицательный аэробный условно-патогенный микро-

организм, с которым ассоциировано почти 10% случаев всех 
внутрибольничных инфекций [1]. Это связано с различными 
факторами, такими как широкий арсенал факторов патоген-
ности и разнообразие метаболических путей [2]. P. aeruginosa 
также обладает поразительной способностью развивать 
устойчивость практически ко всем доступным противоми-
кробным препаратам путем либо адаптивных мутаций, либо 
приобретения мобильных генетических элементов [3].

Одним из основных факторов вирулентности P. aeruginosa 
является липополисахарид (ЛПС), который напрямую взаи-
модействует с внеклеточной средой [4]. ЛПС является не-
отъемлемым компонентом оболочки грамотрицательных 
клеток и состоит из трех доменов: липида А, основного по-
лисахарида, и О-антигена, который, в свою очередь, играет 
важную роль как в адгезии клеток, так и в защите от фаго-
цитоза клетками иммунной системы макроорганизма [5–7]. 
Среди типируемых изолятов P. aeruginosa серотипы O1 и 
O11 в основном ассоциированы с острыми инфекционными 
заболеваниями, в то время как изоляты серотипа O4 ассоци-
ированы со случаями летального исхода пациентов. Серотип 
O6 – наиболее часто типируемый среди остальных сероти-
пов [8]. 

Известно, что О-антиген состоит из двух компонентов: 
общего полисахаридного антигена (CPA или A-группа) – го-
мополимера, имеющего консервативную структуру и состо-
ящего из повторяющихся звеньев трисахарида d-рамнозы, и 
О-специфического антигена (OSA или B-группа) – гетеропо-
лимера, среди которых выделяют 20 серотипов согласно 
схеме, предложенной международной системой антигенного 
типирования (IATS) [9].

Именно на вариабельности OSA основана существующая 
система серотипирования возбудителя синегнойной инфек-
ции, используемая для установления взаимосвязи между 
серотипами О-антигена и эпидемической значимостью воз-
будителя [10]. Помимо этого, О-антигены служат мишенями 
для разработки противомикробных препаратов, таких как 
бактериофаги, бактериоцины, например R-, S- и L-пиоцины; 
и опсонизирующие антитела.

Следовательно, серотипирование клинических изолятов 
P. aeruginosa дает важную информацию при эпидемиологи-
ческом расследовании случаев заболевания, особенно при
возникновении вспышек и(или) внутрибольничном инфици-
ровании. В свою очередь, в соответствии с действующими
нормативными документами для типирования и идентифи-
кации возбудителей внебольничных пневмоний, коим явля-
ется P. aeruginosa, могут применяться лабораторные мето-
дики, разработанные научно-методическими и референс-
центрами, а также проведение секвенирования с целью
определения нуклеотидного состава [11].

Вместе с тем известно, что при хроническом течении 
инфекции ряд штаммов P. aeruginosa не серотипируется, 
что может быть обусловлено модификациями ЛПС вслед-
ствие длительного контакта бактерии с клетками макроор-
ганизма, при противодействии клеткам иммунной системы 
и бактериофагам во внешней среде [12–14]. Исследование, 
проведенное J.P.Pirnay et al. [15], показало, что 65% всех 
исследованных изолятов P. aeruginosa были либо нетипиру-

емыми, либо мультитипируемыми сыворотками, и поэтому 
присвоение определенного серотипа этим штаммам за-
труднено. Несмотря на это, серотипирование продолжает 
оставаться актуальным, широко используемым методом 
для типирования штаммов P. aeruginosa, и развитие полно-
геномного секвенирования открывает новые перспективы 
для установления серотипов, но уже с использованием мо-
лекулярно-генетических методов, лишенных недостатков 
при использовании сывороток, дающих перекресты с неко-
торыми серогруппами. 

Стоит отметить и то, что среди 25 000 геномов P. aeru- 
ginosa в международной базе NCBI всего у 345 существует 
информация об их серогруппе (на момент исследования), 
что свидетельствует о недостаточной разработке этой про-
блемы.

Кроме того, одной из задач, поставленной перед центра-
ми секвенирования является создание вычислительных ал-
горитмов и программных средств, позволяющих проводить 
экспресс-генотипирование возбудителей инфекционных за-
болеваний [16].

В связи с этим цель исследования состояла в анализе 
вариабельности ЛПС-кластера у разных серотипов P. aeru- 
ginosa и разработке методики определения серотипа на ос-
нове данных полногеномного секвенирования. 

Материалы и методы

В работе были использованы нуклеотидные последова-
тельности О-антигенов P. aeruginosa, полученные из между-
народной базы NCBI на основе работы C.K.Raymond et al. 
(2002) [17]. Для построения и отображения дендрограммы 
использовали программу pyGenomeViz v.0.2.1 и FigTree v 
1.4.3 [https://github.com/moshi4/pyGenomeViz, http://tree.bio.
ed.ac.uk/software/ figtree/]. Поиск открытых рамок считыва-
ния проводили с помощью программы Glimmer3 [18]. Анализ 
данных полногеномного секвенирования проводили с помо-
щью пакета программ BLAST (blastn, blastp, rps-blast) и ав-
торской программы (http://antiplague.ru/pseudomonas-
analyser/) [19]. Собственное программное обеспечение раз-
рабатывали на языке программирования Java. В качестве 
референс-штаммов были использованы PAO1 [20], PA14 
[21]. В качестве референса была использована программа 
для определения серотипа P. aeruginosa по данным полно-
геномного секвенирования PAst [22].

Для валидации разработанного алгоритма были исполь-
зованы 345 полных геномов штаммов P. aeruginosa, полу-
ченных из международной базы NCBI с подтвержденными 
данными о серогруппе.

Результаты исследования и их обсуждение

Из международной базы NCBI были получены полноге-
номные последовательности 20 кластеров О-антигенов 
P. aeruginosa, описанные в работе C.K.Raymond et al.
(2002) [17].

С целью унификации обозначения генов были проведены 
поиск открытых рамок считывания и их аннотация, что по-
зволило составить реестр генов О кластеров P. aeruginosa, 
на основании чего была построена дендрограмма, отражаю-
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щая степень генетической близости 20 кластеров О-антигена, 
взятых из международной базы NCBI (рис. 1). В результате 
было обнаружено, что часть серогрупп очень близки по сво-
ему генетическому составу. Таким образом, их можно было 
разделить на 7 групп: 1 – О2, О5, О16, О18, О20, 2 – О4, О12, 
3 – О10, О19, 4 – О3, О15-Lory, 5 – О7, О8, 6 – О13, О14, 7 – 
О11, О17. Поэтому следующей задачей стало повышение 
дискриминирующей способности и разделение этих групп на 
максимально возможное число серогрупп, основанное на 
вариабельности строения гена wzx P. aeruginosa. 

Ген wzx является одним из важнейших элементов формиро-
вания О-антигенной структуры P. aeruginosa [23]. Кроме этого, 
способ идентификации и дифференциации О-анти- 
генов, основанный на строении гена wzx, применен на широко 

Рис. 1. Дендрограмма, отображающая близость генетического 
строения О-антигенов P. aeruginosa.
Fig. 1. Dendrogram showing the proximity of the genetic structure of 
O-antigens of P. aeruginosa.

Рис. 2. Дендрограмма, отображающая гомологию строения гена 
wzx О-кластеров P. aeruginosa.
Fig. 2. Dendrogram showing the homology of the wzx gene structure 
of O-clusters of P. aeruginosa.

Рис. 3. О-антигенная структура серогрупп P. aeruginosa. 
Области, отмеченные зеленым цветом, совпадают на 100% по ами-
нокислотной последовательности, зеленовато-голубым – на 99%, 
коричневым – на 95%, оранжевым – на 90%, бордовым и красным – 
на 30%. 
Fig. 3. O-antigen structure of P. aeruginosa serogroups.
The areas marked in green have 100% amino acid sequence identity, 
greenish-blue 99%, brown 95%, orange 90%, maroon and red 30%. 
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Таблица. Нуклеотидные последовательности гена wzx О-кластеров P. aeruginosa
Table. Nucleotide sequences of the wzx gene of O-clusters of P. aeruginosa

O1 ATGGTTTCTCGGAAGATAGCGGTTTTTGCTATAGGCTCTATCGGGTCGGCTGTTCTTGGTCTGATAACGCTCCCTATAATTACTTGGTTTTATTCCGCTGAAGA
TGTTGGCCGGATTGCAATGCTTCAAGTTGCCTCAAACTTCTGTGTTCTCCTTTTTTGTCTAGGGTTGGATCAAGCCTATGTGCGTGAATATCACGAAGAAAAA
AATCGCTCGGCATTATTGAAATCTTGTCTTTTCCCCGGGTTGTTTTTTTTGCTTTTGTCTTGTTCTTTTTTGTTTTTTTATGATGCATCGATACTTTCTGATTTTAT
GTACGAGAAAAGCGATGGTCTACTTGCCTATCTGACAATGCTTTGTTTTGTTTTTGCATTGGTTTCTCGCTTCCTCTCCCTGATTCTGAGAATGCAGGAAAGAG
CTCTTGCGTTCTCTTTGACTCAGATATCGCCTAAAATTCTTTTTTTGATCGTCATTGCGTCATTTTTTGTTTTTTCCATACCGGCCTCTTTTGTAAGTTTATTAGT
GGCGCAAGCAATATCTATGTTTACGATCATGTCTATTTTTGCTTGGAATACCCGTGGTGAATGGAGACCATGGAATGCCTATACGTTGTACAAGACACAGTTTC
ATGAGTTGTTGCGTTTCGGTCTACCATTAGTTGTGGGCGGAGTGGCGGCATGGGGACTGTATGTCATGGATAGACTCTTTTTGCGTGCCTTCTCTACCTTTTC
AGAGTTGGGGATATATTCAGTAGCGGTGAGTATCGCAGCAGGTGCTGGTATTCTTGGAAACATTTTTACGACCATATGGTCTCCAACGGTCTTCAAATGGGCT
GCCGAGGGGGTTGATGAAAAGAAAATTGATGAAATATCGGAGCATGTACTGGCGTGCGTTTTCTATATATTTATAATAAGTGGGCTGTTCTCTTGGATGGTTCC
ACTTTTTTTACCTGAAGCATATGCGCCCATACAGTACATGATAACAGTATGTGTGGCCTCTCCCTTACTTTATGCTCTCTCAGAGGCAACGGCGATCGGCATCA
GCATTTCTCGCCGAACCGGTCTTTCTATGCTGTCTTCTATTTTAGCTGCGTTAACTAGCTTCGGTGGTAATTATCTGTTGGTTCCTCTCTATGGAGCAGCTGGT
GCAGCGGTAGCTACTGCTGTTGCGTTTTGGGTTTTTCTATTCTGCCGAACTGAGTTTTCGTGTTCGGTGTGGCGTAAGATACCTAGGCTTAAGCTTTATATGG
TTACCTCTTTCTGCACTTTGACAAGCTCATTGATTCTGCTCTCCGAAGAAAAAAATCAGGCTCTTATCTTGGTTTTCTGGGCATTACTTGGATTGAAAGGAGCT
TTCCTTTTCCGAAAATCTATTGGGCTTCTTCTTTCGGTGCTTATTTCTCACTATAGGAAAAGAAAAACATGTTGA

O6 ATGCTGGGAAAACATAGTCTGGTTTATTTTTTGTTCAAGTCTTTTCCGGCAATATTGACTCTTGTCGGTCTTTCCGTTTTTACTCGTCTGTTGAGTCCGGGTGA
GTATGGAGTCTATTCGCTGACAATTATAGTTGTTGGCTTCCTCAATACGGTTTTCTTGCAATGGGTGGCGCTGGGGGTTGGTCGTTATCTGCCTGAGTGTAGT
GATGACCAAGCTCGGGCGAGGCTTCTTGGCACGGCTAGGGCCATTAGCTTCCTTGTTTCACTCGTTATCATATTCGTCACGTTCCTGCTTTGGGAGTGGCGT
GAAGAGATAGGTTTCTCTATTCTTTATTATATGGTCGGTTTTCTTTGCCTGGCACAGGCTTGGCATGATTTGAATCTGAAGATTCAAAATGCGATCTTGCAGCC
GCTGACCTACGGGAAAATGTTGTTGATCAAAGGGGCTGGAAGCTTCTTTATCGGTGTTCTCCTTGTTTATTTCGGGTTTGGCGTTGATGGTTTGCTGCTGGG
TACGCTTGTGTCTCTGGTACTGGCGACCATTTTCTTCCAAGATGCGTGGCGGGGAGTCAGTTGGGCGTTGGTAGACAAGGAGCAGTTAACCAGGTTGTTTG
CCTATGGTGCACCACTGACGCTTACTTTCCTTTTTGCATTCATAGTCAATGCGTCTGATCGCTTCTTTATTGGGGCATTTCTGGGGGATGCCGCGGTAGGTGT
CTACTCGGTGTCATATGACCTAGCGCAATATAGTGTTGGTACAGTGGCTTCTGTCGTTCACCTGGCGGCTTTTCCGCTGGTAATGGAGAAACTTTCCAAGAGC
GGCTTGCCACAGACACAGGACCAACTGCGGAAGACCTTTATTTTTATCTTTGCAGTAGTCTCGCCTGCTGCCTGTGGTCTGGCCATGGTGGCTCCGGAAATT
TCAGGATCTATTATGGGCGAAGAGTTTCGTGAGGGTGCCCTAAAGATAATTCCGTTGATATCCCTTTCGGCTTTTCTGGGGGCCTTGAAATCTTTTTACTTTGA
CTACTCTTTCCAATTGGCTAGTGCTACACGAGTGCAGGTTGTGACAGTGGCGGTGTCGGCAGTGGTTGATGTTGTTTTTAATTTAATCCTTATTCCGGAGTTT
GGGATAGTTGGCGCGGCGGTATCTTCTGTTATGGCGTTTTCCTCTGCAATACTAATTAGTATCTTCTTGGGGCGACGTGTTTTCCCAATGCCCGCCCTTCCG
GGGAAAGATGCTATGAAAATTGCGTTGTCTGTGCTGTTGATGGCGGTGTCAGTTGCATCCTTCAGTTTGGAGAGTGCTTTTTTTGGTCTGGTTGTGAAAGTTG
TCTTGGGGGGAGGGGTCTATTTGGCGGCAATGATTGCTCTTGATGTATCTGGCATGCGTACTTTCCTGAAGAGCAAGCTAATTCGATGA

O2, O5,
O18, О20

ATGAGTGCGGCTTTTATCAACCGTGTCGCACGAGTATTAGTAGGCACCTTGGGAGCACAGCTCATAACGATTGGTGTCACTCTGCTACTGGTTCGTCTGTAT
TCTCCTGCTGAAATGGGCGCTTTCAGTGTTTGGCTATCGTTCGCTACGATTTTTGCAGTTGTAGTTACTGGGCGCTATGAGTTGGCTATTTTTTCGACTCGA
GAAGAGGGCGAACTACAGGCAATCGTCAAGCTGATACTTCAGTTGACACTATTGATTTTCGTTGCCGTGGCGATTGCTGTTGTTATAGGTAGACATCTGATT
GAGTCGATGCCAGTTGTGATCGGCGAATACTGGTTCGCATTGGCGGTGGCTTCGCTGGGGTTGGGGATAAATAAGCTAGTCTTGTCGTTACTTACATTTCA
ACAATCTTTTAATCGGTTGGGAGTTGCTCGTGTAAGCCTGGCTGCATGTATTGCCGTTGCACAAGTTTCAGCTGCATATTTACTGGAGGGCGTATCAGGGCT
GATCTATGGCCAGCTGTTTGGTGTCGTCGTAGCCACGGCGCTTGCGGCCCTTTGGGTAGGAAAGTCGCTGATTTTAAATTGTATCGAGACACCGTGGCGT
ATGGTACGACAAGTAGCGGTACAGTACATCAATTTCCCGAAGTTTTCTCTGCCTGCGGATCTGGTCAACACGGTTGCCAGTCAGGTGCCTGTGATTTTATTG
GCGGCAAAGTTTGGTGGAGACAGTGCAGGCTGGTTTGCCCTGACTCTGAAGATAATGGGAGCTCCCATTTCCTTGTTGGCTGCTTCGGTGCTCGATGTGT
TCAAAGAACAAGCCGCTCGTGACTACCGAGAGTTTGGTAATTGCCGAGGTATCTTCCTCAAGACTTTCAGGTTGCTTGCCGTCCTCGCGCTACCTCCTTTT
ATTATATTTTGGTTCATTGGCGAGTGGGCCTTTGGGTTAGTCTTTGGCGAAGCGTGGGCTGAGTCGGGGCGTTATGCTGTATTGATGGTTCCGTTGTTTTAT
ATGCGTTTCGTGGTGAGTCCGCTCAGCTATACAATCTATATTGCCCAGCGGCAGAGTATGGATTTGTTGTGGCAGCTAGCCTTGTTGCTCTTGACGTTTATC
TGTTTTACCTTGCCTGACTCTGTCGACTCGGTGTTGTGGTTTTACTCCATAGCATATGCTGTTATGTATTTTGTCTATTTCTGGATGTCCTTCCAGTGTGCCAA
GGGAGATGCCAAGTGA

O16 ATGAGTGCGGCTTTTATCAACCGTGTCGCACGGGTATTAGTAGGCACCTTGGGAGCACAGCTCATAACGATTGGTGTCACTCTGCTACTGGTTCGTCTGTAT
TCTCCTGCTGAAATGGGCGCTTTCAGTGTTTGGCTATCGTTCGCTACGATTTTTGCAGTTGTAATTACTGGGCGCTATGAGTTGGCTATTTTTTCGACTCGA
GAAGAGGGCGAACTCCAGGCAATCGTCAAGCTGATACTTCAGCTGACACTGTTGATTTTCGTTGCCGTGGCGATTGCTGTTGTTATAGGTAGACATCTGATT
GAGTCGATGCCAGTTGTGATCGGCGAATACTGGTTCGCATTGGCGGTGGCCTCGCTGGGGTTGGGGATAAATAAGCTAGTCTTGTCGTTACTTACATTTCA
ACAATCTTTTAATCGGTTGGGAGTTGCTCGTGTAAGCCTGGCTGCATGTATTGCCGTTGCACAAGTTTCAGCTGCATATTTACTGGAGGGCGTATCAGGGCT
GATCTATGGCCAGCTGTTTGGTGTCGTCGTAGCCACGGCGCTTGCGGCCCTTTGGGTAGGGAAGTCGCTGATTTTAAATTGTATCGAGACACCGTGGCGT
ATAGTACGACAAGTAGCGGTACAGTACATCAATTTCCCGAAGTTTTCTCTGCCTGCGGATCTGGTCAACACGGTTGCCAGTCAGGTGCCTGTGATTTTATTG
GCGGCAAAGTTTGGTGGAGACAGTGCAGGCTGGTTTGCCCTGACTCTGAAGATAATGGGAGCTCCCATTTCCTTGTTGGCTGCTTCGGTGCTCGATGTGT
TCAAAGAACAAGCCGCTCGTGACTACCGAGAGTTTGGTAATTGCCGAGGTATCTTCCTCAAGACTTTCAGGTTGCTTGCCGTCCTCGCGCTACCTCCTTTT
ATTATATTTTGGTTCGTTGGCGAGTGGGCCTTTGGGTTGGTCTTTGGCGAGGCGTGGGCTGAGTCGGGGCGCTATGCTGTATTGATGGTTCCGTTGTTTTA
TATGCGTTTCGTGGTGAGTCCGCTCAGCTATACAATCTATATTGCCCAGCGGCAGAGTATGGATTTGTTGTGGCAGCTAGCCTTGTTGCTCCTGACGTTTAT
CTGTTTTACCTTGCCTGACTCTGTCGACTCGGTGTTGTGGTTTTACTCCATAGCATATGCTGTTATGTATTTTGTCTATTTCTGGATGTCCTTCCAGTGTGCCA
AGGGAGATGCCAAGTGA

O17 ATGGGCAGCAACTATCTTTTGCCTCTTGCTGCGATTCCTTTTCTCACGAGAACATTGTCAAGCGAAGCGTTTGGCCAATTGGTGATTGCCCAGGCCGTGGCT
GTCATTCTATGTCAACTGGTAGACTTTGGATTTATTCTGGCAGGATCAAGAAAGGCTGCCATTATCGATAACAAAGTTGAACTGTCTAGTTTCTTTTCTGTTGTA
CAGAGTGCTAGATTCTTATTGTTGCTGCTTTCACTTTTAGTGCTGGCCATTTTGGCTGTATCTTCTATTTTACCAATCCCCTTGCTTGTATTGGTTGCGGCTGCT
CTTCCGGCAGTAGTTGGAAATTATCTTCAAGCAGTATGGTTCTTTCAGGGAAGAGCGCTGTTTGGATGGTTGGCGCTTACCAATTTTTTGTCTAAGGTATTTTA
TTTCCTATTGGTCGTTTTTTTTGTCACGAAGGATTCTGACCTTGTGCTGGCTTCGTTGGGGTTTGGTTTTTCCTATGTCATAGGTGGAAGTGCTCTCTGTTGTA
TTTTATTTTCTATGGGGGCGGTTGCAGGAACTGAGTGCAACACGGTTACTGGATTGAGGCAGGAGCCTCATGATACGTAG

O11 ATGGGCAGCAACTATCTTTTGCCTCTTGCTGCGATTCCTTTTCTCACTAGAACATTGTCAAGCGAAGCGTTTGGCCAATTGGTGATTGCCCAGGCCGTGGCT
GTCATTCTATGTCAACTGGTAGACTTTGGATTTATTCTGGCAGGATCAAGAAAGGCTGCCATTATCGATAACAAAGTTGAACTGTCTAGTTTCTTTTCTGTTGTA
CAGAGTGCTAGATTCTTATTGTTGCTGCTTTCACTTTTAGTGCTGGCCATTTTGGCTGTATCTTCTATTTTACCAATCCCCTTGCTTGTATTGGTTGCGGCTGCT
CTTCCGGCAGTAGTTGGAAATTATCTTCAAGCAGTATGGTTCTTTCAGGGAAGAGCGCTGTTTGGATGGTTGGCGCTTACCAACTTTTTGTCTAAGGTGTTTT
ATTTCCTATTGGTCGTTTTTTTTGTCACGAAGGATTCTGACCTTGTACTGGCTTCGTTGGGGTTTGGTTTTTCCTATGTCATAGGTGGAAGTGCTCTCTGTTGT
ATTTTATTTTCTATGGGAATACGGTGGCGCCCGGTTCTCGAGAAAGACAGAATTCTCGATATATTGCGTGACGGTGCTCGATCTTTTCTTTCTCTGGCTTTTCT
TAGCTTGCACATGCAAGTGCTCGTTGCGGCGGTTGGTGTTGTTGGTGGAACCTCCGCGGCCGGAGTGCTTTCTACTGCGGATAAATTCCTTCGCGGGATCG
CGGCTGCTACTTCACCCATAGCTAGCGCTCTATTTCCGACTTTTAGCAGGATGTATGCGAGTGCCGACCCGGCAGTCGGCAGTTTAAGAAGGAAAGCGCTAG
GTCTGATGTTACTAATAGCTATTCCTAGTTGTTTATTTCTTTTCTTATTTTCTGAATACATTTCATATCTCCTATTTCCGGAACAGTCCAGAGGGCTAACTGTTGTA
ATAAGAATGTTTTCGATAGTGCCAGTGTTTGCTTGTATTGGTGTTCTGTATGGAGGGTTGACTCTTGTTCCTTCTGGGTATGATGGTGTATATTTGCGAGCAAT
TTTTTTTGCGGAATTGGGCGGGGTATTAACATTTATCCTCTTGGCGCTTTGGGGGGATGAGTTTTTTGGAGCGTGGACGCTAGTCGTTACAGAGGTCTCTTT
GGGGATGGGAATGTTTTTGCTGGCCACGGTTAAGTTGAGAGAGAAAAGGGGACTTTGA
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O10, О19 ATGTTAGTGAAGCTTAATGAAAACTCTGTAAACGCTTTGTCTTTAGTTGCAATACAGGGCGCAAATGCACTGCTTCCATTGTTAGCTTTCCCATATTTGTTTGGC
GTATTAGAACAGGGTGCTTTTGCGAGGCTAGTAGTGGCTGAAGCATTAGCTTTTTATGTTTTGACTGTGTGTCTTTATAGTTTTGATATAAGTGGCGTTCAAGTA
ATAGTCGATGCGAAAGAGGAAAGAGAGGTAGAAGCAAAGTTTTTTTTCAATATATTTGCTGCTAGGGTTGGATTATTAATTTTTTCTTCTGTTTTTTTGGTTGGA
GGTGGATATCTATTTTGGGGCGCCGATGTGTTGTTGGTAGTTATATGGCTTTTTTTTGTTTTGGGTATGATTCTTCAGTCTAATTATTACTTCCAAGCAGTTGAA
AATAACTGGTTGCTGGCAACATTTGTAGTCTCTTCAAGAGTTACTGCGGTTTTAGCCGTCTATGTCTTTGTACATAAGGGGACGGATGTTTTTCTTGCTTCCAT
CATATTGGCAGGTAGCTTTTTAGTTTCAGGGGGAGCGGTATTTGGAGTTCTACTTACTCGTTTTGGTTTGAGTGAATTTAAGAGGATTAGAGGTGATGTTGTTG
TCTCATTACTGTGGAGTGGTCGTCATCTGTTTCTAGGGAACTTATCAGTTACTTTATTTCGTGGTGCAAATGTTTTAATTTTGGCTGGTGTTTCAAATAGTGCTG
CTGTTGCAGTTTATGCACTCTCCGAGAAAATAATTAAAAGTACTCAAGCACTAGCGAGGCCATTGAATCAGTTATTTTTGCCAAAAGTTGTAAAAGCTTGGGCC
TCTCTCTCTGAACGGGAAAGAAACAACGCCTTTGCTTTTAGACTTGTCTGGAAAAATACATATGCTCAAGTATTGCTTATGGTTTTCTTTCTTCCGGTTTTTATC
TTTCTCTTATATTTCTGTTGGGTTTTAGGAGTGATTCCGGGTTTTAGTGAGAAAGTTTTCTTTCTAATTGTATTGATGTCGCCAGCCGTGATTTTTGGTGTTGCT
AATTCTATGTTTGGTGCAGTAGGGCTGAGTTTAATCGGAGGGCAAACCTACTTTGCTTATTCTGTTTCTATCATTGGGGTTTGTGCTTTTTTGATTTCCCTGGTT
ATGTCTTATCTTCTCTCTGATACCGGGGCTGCGATGACTTTTGTGCTGGCGGAGGCTTTGCTTTTATTTGCCTTTCTCTGTAAATATCGTGGGAAGCCAAGAC
ATGGATGA

O7, О8 ATGATTTTTGCCCTTTTGGCTGCGTTCATTACGGCGCTCAAGGGCTTTTTTTATGCCCATCTTTTGGATGAAGTGCAGTATGCCAATGTAAGCTACTACCTTCT
CATGCTGGGGGTGGGAGTATTGTTTATTGGCTCTGGGGTTATAATACGCTGTCATACTGAAATTCCGATATTGGCGAAAGAAGAGTCCTCTGAGTGTTTGAAT
GATTTTATACGGCAAGTTAAGGTAACGGGTTTTGTATACTGGCTACTGCTCTGTACTTTAATTCCGCTCGCTAGTTATATGACCGGAATGTCGCTCTCGTTTCAA
GTGCTCTTGGTTGTTCAGGTTTTAGTATTCTTTTTGTTCACTATTGATCTGATGGTGGTGAAAGGACGGCTGGATTTTGTTGGTTATGCGAGGCAGTTATTTCT
AAGAAATGCTGTCATTGCTGCTGCGGGCTTTTTATTTGCGCATCTTTCTGCAGACTCGTTTGTGACGGTTGCGGCAGAGGTCTTGTGTGCAGTTATATTTTATT
CTCGTGGGGTTCTCTTGTTTTTTTTGGATTTTCGTGTTCCGAGTTTAACGTTTTTTAGTAAGTCTATCACTTATATGCCTGTTACTTTAGTTGGAGCGCTTTTCC
AGTTTGTTGATAGACTGCTAGCCTCTTCTGTGCTGAGAACGGAGGAGTTCTCTCGGTTCTCGTACTTTTCTCTTGTCATAATGGCTGGGCTTTCCGTACAGCA
GTTGATGAATACTAGGGTGATTACCGTTTTACCAGAAATGTGTGAGAAGGGGGCAAGGGTTGGGTATCGTTATGTAGTTAAGATTTCTCTTGTGATGGCGCTA
CTCATGCTATTTGCATTGACGACTGGAATGTTTGTTCTCCAAAGTCCTTGGCTTGTGGCTGATTGGTTTGAGATTAACTATATGTTGGGGATGGTTTTTGTGTT
GGTTGCACTAGTTAGATCGGTGGATTTTTACTCTTCTTATCTCTTGGTGATGGGGCGTAGATTTTTGTTGCTCAAGATTCAGCTCTCTATGCTTTTTCTGTTTTG
TGTAGGCGCGTTAATATTTAAAGTGTTCCTCTCGAATACAGGGCTTTGGGGTTTTGCTTTAATGGTGCTGTCGGGATTCTTGGTGTTTTTGGTGTGTCTGATAT
TGTCGGCTTGGTTTGTAAGTCGTAATAAAGATTTTTGTATTTAA

О9 ATGATCCTTGCTCGCCTTTCGCGTCTGCTGAATGTGGGGTTGAGGGCTGTAACCCTTATCTCGAAGTTCGCTCTTTTGTTTTTCCTTGCTCGTTACCTCACGC
CTACGGAGCTCGGGCTGTATGGACTTTTAGTGGCAGTCGTCGCGTATGCTTTGTATTTTGTCGGCTTCGATTTTTATGCATATAGCACGCGTGAAATGCTGAA
GTCGCCAGAGGCAAAGCGTGGGCGTATGTTACGAGATCAGCTGGTTTTGACGGCTATTCTCTATCTGATTTTCATTCCATGTCTTTTGTCGATTTTCATTTTTA
ACCTTCTACCGTGGTCCTTTGTCTGGTGGTTTCTGGCGTTGCTGGTGCTGGAACATTGGAATCAAGAGGTTATGCGATTGTTGATTGCCTTGTCTGCGCCAA
CTCTTGCCGGATGGACATTGTTCTTCCGGTCAGCGGCTTGGGCATTGATTGTAGTTTTTGTCATGGCTTTCGATCCGTCGCTAAGGAACCTTCACTTTGTTTT
GTTAGGCTGGGTCATGGGTGACGCTTTAGCGCTTGTTATCTCATTAAGAAGTTTGCGGCGCATGATTCCCTTGGATTGGCACATGCCGGTGGACTGGTTGTG
GATATGGAAAGGGATCAGGGTGGCACTGCCTCTCTTGATTTCGACTCTTGCAGTGCGTGGCCTTCTTACCTTGGATCGATACTGGGTGCAGCAAATTTCCGG
GCTGGAGGTTCTTGGTGCTTACGTATTGTTCATGGGTATGGCTGCTGCCTTGTTGGCTTTTCTAGACGCAGGGGTTTTTACATTCATATATCCGGGGATGATTA
GTAGGTTTCAGTGTGGAGAAGCGGATTCCTTCAAGACCTTGGGGCGACGCCTGGGCCTCCAGACAATAGTTGTATGCCTGGTATTTAGTGGCTTTGCTCTAT
TTCTTGTCGGTCCCGTCATAGCTTGGCTTGGCAAGGATTTCTATGAGCTGCAGCTGCGAATGTTTCCTTGGGTCTTGGCAGCTATAGTGCTATATGCATTGAG
CATGATTGCTCATTATGCGCTTTATGCGCAGGGGCATGATCGCCCTATAATTTTCAGTCATATTCTCGGTTTCCTGGCTTTCTTCCCTGTTGTTTTCTGGGGAG
GAGAGATCTTGCAGATACTCACCGTACCCGTAGGGTTGTGTGTAGCGTTTTCCCTTATACTAATGTGGAAACTGATGGCCTATTGGCGCCTGACGCCTAGGCA
GTATCGGTTTTTTTGA

O12 GTGAGCCGAATTTTGAATATCGGTTTGCGTGGTCTAACTCTATTAAATAAATTTCTTTTAGTCTTTTTCCTGGCACATTTCATGAATGCCGAGGATGTTGGCATT
TATGGTCTTGTGGCTGCGACTATTGGTTATGGAGTGTATATAGTCGGATTTGAATTCTATAATTACTCTAATCGTGAGTTAGTCATCGCTCCACAGAGTGAATGG
TTACCCTTGATACGAGATCAATTTCTCCTATATCTCCTAATATATGTAGTGACTTTGCCTTTTATTGTTACAGTCTTTTGGGGTGGATGGCTTCCTTGGCCGTATT
TTTCAATTTTTGTGACTCTTTTGTTACTTGAACATATTGCCCAAGAGTTCAATAGAATATTGGTTGCTGCTTCGAAGCAATTATTGGCAAGCGTGGTTCTTTTTG
TTCGTAGCGGAATCTGGTGCTTAGTAGTTATTCTATGTATGTGGTTCGATCCAGTTTTTCGATCGCTACAGTTCACTTTCTATAGCTGGATTATATCTTGCTTGTT
CGCATGTATTATAGCGATTTATCAAATTCTTCGCTTAGGTAAATTGCGTGGCAGCCGCCCAGTAAATTGGACTTGGATACGAAACGGGATTAAAGTGGCTTTAC
CATTTTTGCTCGCTAGCTTAGCCATACGGGGGATCTATACATTCGATAAATATTTTGTGGATAGTATTTCAAATCTACAAGTGTTAGGTGCATATACGATCTTTGT
AGGTATGGCTACCGCTGTCCTATCCTTTTTGGATGCAGGAGTTTTTGTTTTCTATATTCCTCGGCTAATAAGGTCCGCTAAGAATGAATCGACGCATGACTTTC
AGAAAGTGATGCGTGAGTTAACTATTAATACTGTGATTGTAATATTTTTCCTTTCTGTTCTCTGTTGTTTCGCTGGAATCCTTATTAGTACTTGGCTTTCTTCACC
TGTTTATAAAGAAAACTTAGATATGTTGTACTGGCTACTTTTCGCCAGTGCTCTTTATGGGCTCAGCACGATACCTCATCTAGGTTTGTATGCTTATGGTCGAGA
TAGACCAATATTACATTCCCAATTATGTGGGTTTTGTGTCTTCATACTCTCTGCCTACTTATTTTCTTCCTCTTGGGGAGTAAGCTCTATTGCAGTCTCAATGGCT
ATTTCATTTTTTTTTATCTTTGCTTGGAAAACATCTGCATATTTTTCTTTTGTTAAGGATGCAAATAATTAA

O3, О15 GTGGGTTTGAGCCTTTTAAAGAATTCCTTCTCCAACCTGATTGGCTCAGCTCTTCCCGCTGTGGTCGCATTGCCGGCGCTGGGGTATATGGCGCGGGAGCTG
GAGACAGCCCTTTTCGGAGCTGCAATGCTGATATGGGCTTTGGTTGGGTACGCAAGTATTTTCGATGCTGGGCTCGGTAAGTCAGTGGTAAGGCAAATTGCCA
TCTCTTCAGCGGAGCCTGAAAAACGAGGACCGATCCTAGGCTCTTCCCTGCTGTTTGTTCTTCTCTCGGGGGGGCTGGCGGCTGCATTGGTCCACTTTTTTG
CGGAATATTTGGTTGTAGATATATTCAAGGTTGATCGTTCCTCCTATGAGGATGCCTTGACGGGAACTCGAGTGGCGGCCCTGTGTATTCCCTTCTTTTTAGCAT
CCTTGGTATTACAGGGTTATCTCGAGGGGGTGGAGGATTTTTATTCTTTTAATAAGTATAGGGCTCTATCAGGAACTCTTACTTATCTTCTTCCGGTAGCCTTTTTA
CTATTTGAGAAGACCTTTTCTTCATTGATCTATGGGCTGCTTTTTGCGCGGGCTGGTTCTTGCTTTCTGATTGCATTAATTGTTTCGCGTCGTTGTTCAGTTTGG
ACGTGGCGGTGGGATGTTAAGGTCTTTAAAACGCTTATAAGCTTTGGTAGTTGGCTGACTATTACAAATATAATTAGTCCTGTCATGGTCTATATGGATAAATTCC
TGATAGCAAGAATTACGGGTGCAGGAGAACTTGCATATTATGCTGCACCATCCGAGTTGATAAATCGTATGTCTATTCTGCCTGTAGCTATTACGCGTGCAGTATT
TCCTCGTTTATCTGCTTTGGGGGGGCAGGGATCTGCCTCTGTGAAGAGACAGGCTCTCCTTTATTCTGGAGGATTGGTTCTACCTATAATTATTGTTCTATTTTT
TGTAGCGCCTTGGGGTTTGGGCATATGGTTGGGTCCAGAGTACTCGGGGACGGCTGCTCAGGTTTTCCAGATCATGCTTGTAGGTTATTTGTTCAATTCGATTG
CACTAGTTCCATATAATAATCTCCAGGCGAAGGGATATTCTCGGACAACAGCAATGGTGCATCTCTTGGAGGTGCTTCCTTATTTGATGCTGATGTACTTTTCGG
TTCAGCAATGGGGGGTTGTCGGAGCGGCATCCATCTGGTCCTTAAGGATGGCTGTGGACTGCATTTTGATGGCTTATCTGGACTCGAAGTGA

O4 TTGCTTGAGGGATATGGCTTGAGCTTGGCTAGGAATACTTTTTGGAACTTTTTAGGGGTACTGATTCCTTCCTTGGCGGCGTTGCCTGCTATCGGTTATCTGG
CCAGAGTTTTGGGGGTCGAGAATTTTGGGCTTCTGACCTTGTCTTTTGCCATCATTGGATATGCCAGTATATTTGACTTGGGTTTATCCAGAGCTGTTATCAGG
GAGGTGGCTCTGAGTTCAGATAAAGGTTCGGAAGTCAACAAGGCTGTTGGGACTTCCTCTGTAGTAGTTACTATTGCGGGTTTCACCTGTGCCTTGCTCTTG
TACTTCAATAGCGAACGCTTAGCCTCGTCGTTGGGAGTAACGGCGGGGAACTGGCCAGACGTGGTATTGGGGCTCAACTACCTTAGTTTTGCAATAGTCCCC
TTGCTATTGAGTACGGTCTGGTTCTCCTTTTTGGAAGGCCGTGGGGATTTTAGGAACCTGAATTTTCTAAAAATTATTTCTGGTTTGGCTGTTGCTATCATTCC
TGCCGCTTGGGTTTGGATAAGTGGGGACGAACGGTTTTCTGTGGCGATGCTGGGGCTCGTAGCCTCTCGTATATTCGTCATGCTGCTGGCGTATGTGTTTT
GTGTGCTCCCGTTCGGACTTCGAGTGCACGTTTTTGATTATTTTACTTTCAAGCGTCTGATCAACTATGGCGGCTGGATTACTGTTAGTAATTTTATTAGCCCT
GTAATGGTCTATTTTGATAGGTTCTTTATTTCCAGCCATCTGGGGGCGGCAACTGTTGCCTTGTACTCAGCCCCCTCCGAGGTGATTGGAAGGGTTGCCTTC
GTTCCCACGTCCATATCCCGGGTCATATTTCAGCGTTTGAGTCTGGATTCTTCTGATAGTATACAAACCAGAGTTGCCTATAAGATGACCTTCGTTGTATGTGG
CTTATCTTCAGCTCTTATATTCTTTGGTAGTGACATTATTCTTTCTGTATGGCTTGGTGATAAGTATCTGGGGGAGGCCTCTCTTGTCCTCAAAATCCTTGCTGT
TGGCTTTTTGTTCAATTCTCTGGCGCAAATACCTTTTGCCAAAATTCAAGCTGAAGGTAATTCCAGGTTGACAGCTATTTTACATATTTTCGAGGTGCTCCCATA
TCTGGCTTTGTTGTATTTTCTAGTTCTACATTCTTCCATAGTGGGGGCGGCAATAGCTTGGACTGTCAGGGTGTCTGTCGACTTTCTGCTGTTGGAATATTTCT
CCAGGAAATAG
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известном патогене Salmonella spp. [24]. При аннотации 20 кла-
стеров О-антигена P. aeruginosa из международной базы NCBI 
ген wzx был обнаружен в 17 из 20 последовательностей 
О-антигена. Остальные гены wzx идентифицированы с помо-
щью биоинформатического анализа с помощью программы 
rps-blast на основе данных белковых доменов синегнойной 
палочки из международной базы NCBI. По итогам выравнива-
ния нуклеотидных последовательностей гена wzx построена 
дендрограмма, отражающая степень гомологии его строения 
внутри 20 О-антигенных структур P. aeruginosa (рис. 2).

На наш взгляд, идентифицированные аллельные вариан-
ты гена wzx могут быть использованы для дифференциации 
типов О-кластера P. aeruginosa, что, в свою очередь, позво-
ляет определять принадлежность к той или иной серогруппе 
in silico (таблица). С этой целью в ранее разработанную про-
грамму Pseudomonas Analyser была добавлена возможность 
поиска выявленных нами аллелей гена wzx, что обеспечива-
ет типирование возбудителя синегнойной инфекции по 
13 антигенным группам, используя для этого разницу в ну-
клеотидном строении гена wzx.

Стоит отметить, что в широко используемой программе 
PAst предусмотрено типирование по таким же 13 антиген-
ным группам, которое осуществляется алгоритмическим 
сопоставлением строения 20 кластеров О-антигена из меж-
дународной базы NCBI с О-антигеном в анализируемом ге-
номе [22]. Таким образом, определение 13 групп О-кластеров 
in silico происходит только по наличию гена wzx, а не по 
всему набору генов О-антигена P. aeruginosa.

В естественной среде ЛПС P. aeruginosa характеризуется 
более разнообразным набором О-антигенов (20), несмотря 
на одинаковый набор генов. Поэтому мы решили изучить 
О-антигены более детально (рис. 3). Исходя из анализа дан-
ных, было установлено, что часть серотипов имеет большую 
степень сходства по нуклеотидному составу, но присутству-
ют минорные отличия в структуре генов О-антигена. Так, к 
примеру, если сравнить последовательности О5 и О2 серо-
групп, то отличия их последовательностей заключаются 
лишь в полиморфизмах единичных нуклеотидов (SNP) гена 
wzyβ, на что и была нацелена программа PAst. При этом 
нами установлено, что часть генов при их трансляции в ами-
нокислотную последовательность имела стоп-кодоны, в ре-
зультате чего белковый продукт был укорочен на 70% от его 
нормальной аминокислотной последовательности. Это при-
водило к изменению структуры ЛПС, как следствие, к из-
менению эпитопов. Так, например, в генном кластере ЛПС 
Vibrio cholerae инактивация гена wbeT в результате мутации 

приводит к изменению антигенной структуры с биотипа 
Огава на биотип Инаба [25, 26]. 

В своем исследовании мы исходили из того, что при пол-
ногеномном секвенировании, несмотря на большой про-
гресс в этой технологии, случаются ошибки прочтений, что 
ведет за собой выпадение части нуклеотидов или какого-то 
небольшого участка нуклеотидной последовательности. 
Поэтому, чтобы повысить возможность типирования боль-
шего количества штаммов, мы основывались на вариабель-
ности аллелей гена wzx для каждого О-антигена или же для 
группы родственных по своему нуклеотидному составу 
О-антигенов. Алгоритмы программы PAst дополнительно ис-
пользуют для разделения сходных серогрупп SNP-поли- 
морфизмы, а также сопоставление всего О-кластера, что, 
как мы считаем, может привести к ошибке при определении 
серотипа штамма.

Подобранный в нашем исследовании метод позволил 
увеличить количество типируемых по серогруппе штаммов 
P. aeruginosa, а также повысить точность и исключить ошиб-
ки при секвенировании, что, по нашему мнению, является 
более надежным методом определения серогруппы.

Для валидации разработанного нами алгоритма исполь-
зовано 345 геномов из базы NCBI c известными данными о 
серогруппе, полученными исследователями в ходе типиро-
вания штаммов агглютинирующими О-сыворотками. 

В ходе сравнения было установлено, что результаты, по-
лученные с помощью программы Pseudomonas Analyser, на 
96% совпадают с информацией из базы данных NCBI. 
Результаты агглютинации О-сыворотками не совпали с ре-
зультатами серотипирования по wzx гену у 15 штаммов из 
345. Независимым инструментом для проверки этих 
15 штаммов выступила программа PAst, также позволяющая 
определять серотип, исходя из данных полногеномного сек-
венирования. В результате проверки геномов выбранных 
штаммов программой PAst было установлено, что результа-
ты программы PAst совпали с данными из NCBI у 4 штаммов, 
у 10 штаммов совпали с данными Pseudomonas Analyser, но 
не с данными NCBI, 1 штамм по результатам не совпал ни с 
данными PAst, ни с данными из NCBI.

Проанализировать все 345 штаммов с помощью програм-
мы PAst, рабочая версия которой находится на сайте «Центра 
Геномной Эпидемиологии» (https://cge.food.dtu.dk/services/
PAst/), не представляется возможным ввиду отсутствия воз-
можности пакетной обработки, работы только в онлайн-ре-
жиме и усложненной процедуры получения ответа для каж-
дого генома индивидуально. Кроме того, время ответа для 

O13, О14 ATGAATCCAAAAAATATATTTTGGAATCTGCTGGGATTAGGGCTTCCTTTAATTATTGCCGCTCTGACAGTGCCACATCTCATTGCCACTGTAGGAGTTGAAAG
GTTTGGCTTTCTTGCTCTGTCATGGGGGCTTATTGGCTATGCCGGAATACTTGATCTGGGGATAGGTCGAGCTGTTACTCAGAAACTCTCCTCTATTCGTGGC
TCTGATGAGGAGATGAATTCATACACAATAATGAGTACAGCTATTCGGATCACCGCCATTGTTGGTGGGCTGGGCTTTTCCCTGATTATCATATTTGGCCTCCT
GGGGGGCGGAGAATTTTTTTCCCATAAAGATGTCAGTTCGCTTGAGCTAGAATTCTCTGTTTTACTATTGGCTTTTGCCTTACCTTTGCAAGCTATAAGTGCTA
CCTATAGAGGGGTGAATGAGGCGTATCTCAACTTCAAAGGGATCAACCTCTTACGTATCTTTCTTGGGGCGACTAATTTTGGTGGTCCTTTTCTAGTTTCTTTC
TATGCAAAGGATCTTCATTATCTTGTAACTACCCTTGTCCTGTCTCGGGCTTTGGCTTTCTTTATATTCCGGCGTTTAGCTCATGGAGTACTCAAAGAAACACTG
GTGGAGAGAAGTTGCAAATATGATCGGCGTCAGGCTGTTGAGTTGTTCCGATTTGGTGGTTGGGTCACTGTAAGTAGTATAATAAATCCTTTTCTTGTTCAGTC
CGATAGGTTTTTTATTGGTGTTTTATTGTCTGCTGCAGCGGTAACCTCTTATGTAATTCCATATGAAATCACTATTCAGTCGATGATCCTTGTGGGTGCTGTTTC
CACCGTTGCCTTTCCGTCTATATCAAATTTAATTCGCACTTCCTTTGCTGAAGCTCTGGAGTGTTTTAATAAATGGCTCTTGCGTGTGCTGTTGATAATGGGAG
GAGGGATGCTTTGCCTGGCTTTTCTTTTGCCCTTTATTTTGAAGTTGTGGGTGGGGGATTATATAGGGGACGACTCTATCAGTGTAGGAAGGATCCTTTGTCT
TGGAGTGTTTTTCAATGCGTTGGGTGCTATGTTCTATTCTTTCTTGCATGCCAACGCCAAGGTGAAAGAAACTGCAATTTTGCACTCCATAGAGCTACCAATAT
TTATCCTCATTTTGATTATTCTGATTCCACGGCATGGGATCGTGGGGGCGGCTGTTGCGTGGTCGCTGAGAACATTGGCGGATACCATAGTGCTTGCTGTTTT
GAGCTATTTTTCAGGCTGGAGAGTGAAATTTGCTAACTGCTAG

Окончание таблицы.
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каждого запроса может составлять от 5 до 15 минут. Эти 
аспекты мы постарались учесть для того, чтобы была воз-
можность проведения оперативного анализа неограничен-
ного числа штаммов. 

Таким образом, разработанный нами способ позволяет 
проводить серотипирование штаммов P. aeruginosa in silico, 
используя данные полногеномного секвенирования на осно-
ве выявления различий в строении гена wzx внутри 
О-кластера. Разработанное программное обеспечение явля-
ется кроссплатформенным, что упрощает анализ и предо-
ставляет возможность неограниченного изучения баз дан-
ных, содержащих информацию о полногеномных данных 
P. aeruginosa.

Заключение

В ходе проведенного исследования был проведен анализ 
О-кластеров различных серогрупп, что позволило выявить 
среди известных 20 серотипов 13 аллельных вариантов гена 
wzx – одного из ключевых факторов синтеза ЛПС. Найдено 
3 новых wzx гена О-кластера P. aeruginosa. В результате был 
предложен способ дифференциации серотипов P. aeruginosa 
на основе данных полногеномного секвенирования. По ито-
гам работы ранее созданная программа дополнена возмож-
ностью проводить анализ серогруппы по различию в нуклео- 
тидном строении последовательностей гена wzx с использо-
ванием данных полногеномного секвенирования. 
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Н о в о с т и  н а у к и

Растущая угроза туляремии в центральной части США

Ученые из Центров по контролю и профилактике заболе-
ваний США (CDC) изучили демографические закономерно-
сти, географическое распределение и тенденции заболева-
емости туляремией, вызываемым Francisella tularensis.

В исследовании использовались данные надзора за туля-
ремией, с 2011 по 2022 год. 

Анализ географического распределения включал карто-
графирование на уровне округов, в то время как демографи-
ческие данные были сосредоточены на возрасте, поле, расе 
и этнической принадлежности. 

Исследование показало, что заболеваемость туляремией 
в США выросла на 56% в период с 2011 по 2022 год по срав-
нению с предыдущим десятилетием. Всего за этот период 
было зарегистрировано 2462 случая, из которых 40% были 
классифицированы как подтвержденные, а 60% как вероят-
ные. Увеличение вероятных случаев частично объясняется 
достижениями в диагностических методах, такими как переход на иммуноферментный анализ (ИФА), который более чув-
ствителен, но менее специфичен, чем более ранние тесты на агглютинацию.

Годовые показатели заболеваемости варьировались от 0,041 до 0,064 на 100 000 населения, с заметными географиче-
скими и демографическими различиями. На четыре центральных штата – Арканзас, Миссури, Канзас и Оклахома – при-
шлась половина всех случаев, что указывает на концентрацию инфекций в этих регионах. Дети в возрасте от 5 до 9 лет и 
мужчины в возрасте от 65 до 84 лет продемонстрировали самые высокие показатели заболеваемости по возрасту.

У американских индейцев или коренных жителей Аляски показатели были примерно в пять раз выше, чем у белых, что 
указывает на значительные различия в состоянии здоровья. 

Rich SN, Hinckley AF, Earley A, Petersen JM, Mead PS, Kugeler KJ.
Tularemia – United States, 2011-2022.

MMWR Morb Mortal Wkly Rep. 2025 Jan 2;73(5152):1152-1156. DOI: 10.15585/mmwr.mm735152a1




