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клонального комплекса ST-175 

   

   

Резюме

Актуальность. Неинкапсулированные штаммы менингококка (NmNG) очень редко вызывают генерализованную форму 

менингококковой инфекции. Устойчивый к ципрофлоксацину новый штамм NmNG ST-175 cc175, который недавно стал 

причиной нескольких случаев инвазивной менингококковой инфекции в Европе, обнаружен в Российской Федерации. 

Цель. Сопоставить новые российские штаммы NmNG ST-175 с уже охарактеризованными NmNG ST-175 и проанализировать 

генетические маркеры, ассоциированные с устойчивостью к антибиотикам. Материалы и методы. Нуклеотидные последо-

вательности штаммов NmNG ST-175 размером более 2 млн пар оснований были экспортированы из базы данных PubMLST. 

Сравнение проводилось по 1605 локусам «основного генома» (core genome) с использованием опции «N. meningitidis cgMLST 

v1.0». Генетические взаимоотношения 127 штаммов NmNG ST-175, в том числе 8 российских носительских штаммов, были 

визуализированы с использованием программы SplitsTree (версия 4.16.2). Результаты и обсуждение. Из восьми россий-

ских штаммов шесть оказались в кластере с немецкими и шведским изолятами, вызвавшими инвазивную менингококковую 

инфекцию. Еще два российских штамма были наиболее близки к изолятам кластера, включающего носительские изоляты 

из Англии. Семь штаммов проявили резистентность к ципрофлоксацину и обладали аллелями gyrA-187 и gyrA-152, которые 

на основании филогенетического анализа аллелей относились к генетическим ветвям Neisseria cinerea и Nm. Заключение. 

Только белковые вакцины потенциально могли бы обеспечить защиту от NmNG ST-175. Перспективным представляется изуче-

ние антигенных характеристик российских штаммов менингококка, в том числе NmNG ST-175, для оценки потенциального 

охвата вакцинацией существующими белковыми вакцинами, возможности их регистрации на территории Российской Феде-

рации, а также разработки отечественных вакцин.

Ключевые слова: менингококк, менингококковая инфекция, вакцинопрофилактика, полногеномное секвенирование, эпи-

демиология, носительство
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Abstract

Relevance. Unencapsulated strains of meningococcus (NmNG) very rarely cause invasive meningococcal disease. A new 

ciprofloxacin-resistant strain NmNG ST-175 cc175, which has recently caused several cases of invasive meningococcal infection 

in Europe, has been discovered in the Russian Federation. Aim. To compare the new Russian strains of NmNG ST-175 with 

the already characterized NmNG ST-175 and to analyze the genetic markers associated with antibiotic resistance. Materials and 
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methods. The nucleotide sequences of NmNG ST-175 strains of more than 2 million base pairs were exported from the PubMLST 

database. Comparison was carried out for 1605 core genome loci using the N. meningitidis cgMLST v1.0 ". Genetic relationships 

of 127 NmNG ST-175 strains, including 8 Russian carrier strains, were visualized using the SplitsTree software (version 4.16.2). 

Results. Of the eight Russian strains, six found themselves in a cluster with German and Swedish isolates that caused invasive 

meningococcal infection. Two more Russian strains were closest to the isolates of the cluster, including carrier isolates from 

England. Seven strains showed resistance to ciprofloxacin and possessed the gyrA-187 and gyrA-152 alleles, which, based 

on the phylogenetic analysis of the alleles, belonged to the genetic branches of Neisseria cinerea and Nm. Conclusion. Protein 

vaccines alone could potentially provide protection against ST-175 NmNG. It seems promising to study the antigenic characteristics 

of Russian Nm strains, including NmNG ST-175, to assess the potential vaccination coverage with existing protein vaccines, 

the possibility of their registration on the territory of the Russian Federation, as well as the development of domestic vaccines.

Key words: meningococcus, meningococcal infection, vaccination, whole genome sequencing, epidemiology, carriage
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Введение
Neisseria meningitidis (Nm) является облигат­

ным комменсалом носоглотки человека и бессим­
птомно присутствует у 10% населения [1]. Иногда 
штаммы могут проникать через слизистую обо­
лочку и попадать в кровоток, вызывая опасные 
для жизни заболевания, такие как менингит и/
или септицемия [2]. Помимо генерализованных 
форм менингококковой инфекции (ГФМИ), Nm так­
же является нечастой причиной эпиглоттита, пе­
рикардита, миокардита, септического артрита [3] 
и конъюнктивита [3–5]. Менингококковая поли­
сахаридная капсула необходима для выживания 
в крови и позволяет избежать опосредованного 
комплементом фагоцитоза [6]. На основе состава 
полисахаридной капсулы штаммы менингококка 
классифицируются на серогруппы. К возбудителям 
инвазивных заболеваний относятся представители 
серогрупп A, B, C, W, X и Y. Неинкапсулированные 
штаммы (NmNG) очень редко вызывают инвазив­
ные заболевания [7]. Большинство случаев ГФМИ, 
вызванных NmNG, были зарегистрированы среди 
людей с наследственной недостаточностью терми­
нальных компонентов системы комплемента, у ко­
торых риск ГФМИ в 1000–10 000 раз выше, чем 
в общей популяции [8].

Ципрофлоксацин является одним из трех анти­
биотиков, рекомендуемых для химиопрофилакти­
ки менингококковой инфекции во всем мире [9]. 
С 1992 г. в некоторых странах появился ряд устой­
чивых к ципрофлоксацину изолятов менингококка 
[10–14]. В Индии [14] и в Китае [15,16] даже от­
мечены вспышки ГФМИ, вызванные резистентными 
к ципрофлоксацину Nm. Устойчивость в основном 
обусловлена точечными мутациями в области, опре­
деляющей устойчивость к хинолонам гена gyrA, кото­
рый кодирует субъединицу A ДНК­гиразы [17].

В 2019 г. служба общественного здравоохра­
нения Англии опубликовала информацию о появ­
лении трех случаев ГФМИ, вызванных устойчивым 
к ципрофлоксацину штаммом NmNG (P1.22­11,15­
25: ST­175 (cc175)), и связанных с поездкой 

в Мекку (Саудовская Аравия) [18]. После данно­
го объявления Институт гигиены и микробиологии 
Вюрцбургского университета (Германия) обратил­
ся в Управление общественного здравоохранения 
Англии по поводу четырех выявленных в течение 
2016–2019 гг. случаях инвазивных заболеваний, 
вызванных Nm. В результате исследования были 
получены аналогичные английским изоляты, три 
из которых также были устойчивы к ципрофлок­
сацину. Далее L. Willerton с соавт. [19] изучили 
79 геномов Nm сиквенс­типа ST­175 клонального 
комплекса cc175 и близкородственных геномов. 
Эти штаммы (изоляты от носителей и больных) были 
классифицированы на шесть отдельных генетиче­
ских подгрупп, принадлежащих к нескольким се­
рогруппам и циркулирующих в 15 странах Африки, 
Америки и Европы с 2000 г. по 2019 г. Изоляты, 
выделенные в Англии и Германии, принадлежали 
к генетической подгруппе 1, которая к моменту ис­
следования включала 31 изолят NmNG из Европы 
и Африки (2014–2019 гг.), организованный в не­
сколько кластеров (кластеры от A до E). Все изо­
ляты сублинии NmNG cc175 обладали аллелями 
penA, связанными со сниженной чувствительно­
стью к пенициллину, что, если было об этом из­
вестно, отражалось на минимальной подавляющей 
концентрации (МПК) пенициллина. Несколько 
кластеров обладали аллелями gyrA с мутациями, 
ассоциированными с устойчивостью к ципрофлок­
сацину, что также соответствовало значениям МПК 
ципрофлоксацина.

В 2020 г. в Москве в рамках проведения на­
учно­практической работы «Эпидемиологическая 
характеристика менингококкового носительства 
и определение биологических свойств у носогло­
точных штаммов менингококка» нами впервые 
идентифицированы 8 носительских штаммов 
NmNG ST­175, ранее не обнаруживаемых на терри­
тории Российской Федерации [20].

Цель настоящего исследования – сопо­
ставить новые российские штаммы NmNG ST­
175 с уже охарактеризованными NmNG ST­175 
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и проанализировать генетические маркеры, ассо­
циированные с устойчивостью к антибиотикам.

Материалы и методы
Нуклеотидные последовательности штаммов 

NmNG ST­175 размером более 2 млн пар осно­
ваний были экспортированы из базы данных 
PubMLST (https: pubmlst.org/organisms/neisseria­
spp) [21]. На момент окончания исследования 
(декабрь 2020 г.) была доступна информация 
о 127 изолятах NmNG ST­175 с полногеномны­
ми последовательностями, включая 8 российских 
штаммов. Сравнение проводилось по 1605 локу­
сам «основного генома» (core genome) с использо­
ванием опции «N. meningitidis cgMLST v1.0» [21]. 
Генетические взаимоотношения 127 штаммов 
NmNG ST­175 были визуализированы с использо­
ванием программы SplitsTree (версия 4.16.2) [22].

Результаты и обсуждение
В своем исследовании L. Willerton с соавт. [19] 

подразделили NmNG ST­175 на несколько класте­
ров (31 изолят из Европы и Африки, выделенный 
в 2014–2019 гг.), кластеры от A до E и один штамм, 
не входящий в эти кластеры (синглетон). Данные 
L. Willerton, представленные в таблице 1, дополне­
ны российскими изолятами, охарактеризованны­
ми в исследовании [19]. Как видно из таблицы 1 
и рисунка 1, из восьми российских штаммов шесть 
оказались в кластере В, включающем в себя не­
мецкие и шведский изоляты, вызвавшие ГФМИ. 
Еще два российских штамма были наиболее близ­
ки к изолятам кластера D, включающего носитель­
ские изоляты из Англии. Изоляты NmNG, входящие 

в клональный комплекс cc175, обладали аллелями 
penA, ассоциированными со сниженной чувстви­
тельностью к пенициллину, и это отражалось на 
МПК пенициллина. Исключение составили два чув­
ствительных к пенициллину российских штамма с 
МПК, равной 0,047 мкг/мл. Несколько кластеров 
обладали аллелями gyrA с мутациями, ассоцииро­
ванными с устойчивостью к ципрофлоксацину.

По данным L. Willerton с соавт., NmNG cc175 вы­
звал девять случаев ГФМИ и два случая конъюнк­
тивита в Европе. Семь из них (2 конъюнктивита 
и 5 ГФМИ) были вызваны изолятами, устойчивы­
ми к ципрофлоксацину. Английские случаи 2019 г. 
(кластер A) включали в себя два географически 
разрозненных случая конъюнктивита у возвратив­
шихся из Мекки после умры, и один случай ГФМИ 
у представителя той же общины мечети в Англии, 
которую посещал один из двух вышеупомянутых 
заболевших конъюнктивитом. В последнем случае 
у больного был подтвержден дефицит компонен­
тов системы комплемента. Все три изолята были 
устойчивы к ципрофлоксацину (аллель gyrA­313). 
Четвертый случай ГФМИ на территории Англии 
не принадлежал ни к одному из описанных кла­
стеров (id52614). Изолят был чувствителен к ци­
профлоксацину (аллель gyrA­12). У пациента 
не обнаружено дефицита или недостаточности ком­
понентов системы комплемента. 

В Германии отмечены четыре случая ГФМИ 
в 2016 (2 случая), 2017 (1 случай) и 2019 (1 случай) 
гг. В 2017 г. заболел беженец из Нигерии. Изолят 
(кластер А) оказался чувствительным к ципроф­
локсацину (аллель gyrA­12). Случай 2019 г. воз­
ник у больного с онкологическим заболеванием, 

Рисунок 1. Генетические взаимоотношения 127 штаммов, основанные на сравнении 1605 локусов «основного 
генома» NmNG cc175, с указанием кластеров А-Е. Пунктирная стрелка указывает на группу из 2 китайских 
штаммов, черная – на группу из 85 штаммов, изолированных в Буркина-Фасо
Figure 1. Genetic relationships of 127 strains based on a comparison of 1605 loci of the «main genome» NmNG cc175, 
indicating clusters A-E. The dashed arrow indicates a group of 2 Chinese strains, and a black arrow indicates a group 
of 85 strains isolated in Burkina Faso
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Таблица 1. Характеристики изолятов NmNG с сиквенс-типом ST-175
Table 1. Characteristics of NmNG isolates with ST-175 sequence type
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93679 Германия
Germany 2019

Менингокок-
цемия

Meningoc o c-
cemia

0,19 0,064 313 662 – 15–25 F5-1 1

89565 Англия
England 2019 Конъюнктивит

Conjunctivitis 0,25 0,12 313 662 22–11 15–25 F5-1 1

89712 Англия
England 2019 Конъюнктивит

Conjunctivitis 0,25 0,12 313 662 22–11 15–25 F5-1 1

89713 Англия
England 2019

ГФМИ
Invasive 

meningococcal 
infection

0,25 0,12 313 662 22–11 15–25 F5-1 1

84075 Италия
Italy 2017

ГФМИ
Invasive 

meningococcal 
infection

0,125 0,004 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

91539 Италия
Italy 2018

ГФМИ
Invasive 

meningococcal 
infection

0,25 0,006 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

63674 Англия
England – Носительство

Carriage – – 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

93631 Германия
Germany 2017

Менингит 
и менинго-
коккцемия

Meningitis and 
meningoc o c-

cemia

0,25 0,003 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

B

93629 Германия
Germany 2016 Менингит

Meningitis 0,25 0,094 187 909 22–11 15–25 F5-1 1

93630 Германия
Germany 2016 Менингит

Meningitis 0,5 0,064 187 909 22–11 15–25 F5-1 1

42784 Швеция
Sweden 2016

ГФМИ
Invasive 

meningococcal 
infection

0,094 0,094 187 662 22–11 15–25 F5-1 1

76595 Россия
Russia 2020 Носительство

Carriage 0,094 0,064 187 – 22–11 15–25 F5-1 1

76598 Россия
Russia 2020 Носительство

Carriage 0,064 0,064 187 – 22–11 15–25 F5-1 1

76593 Россия
Russia 2020 Носительство

Carriage 0,064 0,064 187 662 22–11 15–25 F5-1 1

76600 Россия
Russia 2020 Носительство

Carriage 0,094 0,125 187 – 22–11 15–25 F5-1 1
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76594 Россия
Russia 2020 Носительство

Carriage 0,094 0,047 187 – 22–11 15–25 F5-1 1

76596 Россия
Russia 2020 Носительство

Carriage 0,047 0,064 187 – 22–11 15–25 F5-1 1

C

41896 Эфиопия
Ethiopia 2014 Носительство

Carriage 0,25 0,004 12 662 22–11 15–56 F5-1 1

61207 Эфиопия
Ethiopia 2014 Носительство

Carriage – – 12 662 22–11 15–56 F5-1 1

42666 Эфиопия
Ethiopia 2014 Носительство

Carriage 0,25 0,004 12 662 22–11 15–56 F5-1 1

60143 Эфиопия
Ethiopia 2014 Носительство

Carriage 0,25 0,004 12 662 22–11 15–56 F5-1 1

41897 Эфиопия
Ethiopia 2014 Носительство

Carriage 0,25 0,004 12 662 22–11 15–56 F5-1 1

60134 Эфиопия
Ethiopia 2014 Носительство

Carriage 0,25 0,002 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

60308 Эфиопия
Ethiopia 2014 Носительство

Carriage 0,125 0,002 12 662 22–11 15–56 F5-1 1

42668 Эфиопия
Ethiopia 2014 Носительство

Carriage 0,25 0,002 12 662 22–11 15–56 F5-1 1

D

50082 Англия
England 2015 Носительство

Carriage – – 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

49960 Англия
England 2015 Носительство

Carriage – – 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

52715 Англия
England 2015 Носительство

Carriage – – 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

52614 Англия
England 2015 Носительство

Carriage – – 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

76597 Россия
Russia 2020 Носительство

Carriage 0,047 0,002 12 662 22–11 15–25 - 1

76599 Россия
Russia 2020 Носительство

Carriage 0,047 0,047 152 662 22–11 15–34 F5-1 1

E

52572 Уэльс
Wales 2015 Носительство

Carriage – – 152 662 22–11 15–25 F5-1 1

41727 Франция
France 2016 Носительство

Carriage – 0,125 152 662 22–11 15–25 F5-1 1

47101 Италия 2016 Носительство
Carriage – – 152 662 22–11 15–25 F5-1 1

47115 Италия
Italy 2016 Носительство

Carriage – – 152 662 22–11 15–25 F5-1 1
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94493 Швеция
Sweden – – – – 152 662 22–11 15–25 F5-1 1

84968 Норвегия
Norway 2018 Носительство

Carriage – – 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

85033 Норвегия
Norway 2018 Носительство

Carriage – – 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

92641 Норвегия
Norway 2019 Носительство

Carriage – – 12 662 22–11 15–75 F5-1 1

Сингле-
тон

41526 Англия
England 2015

ГФМИ
Invasive 

meningococcal 
infection

0,19 0,004 12 662 22–11 15–25 F5-1 1

кластер 
не обо-
значен

89152 Китай
China 2007 Носительство

Carriage – – 12 4 – 2–2 F5-8 1

89154 Китай
China 2005 Носительство

Carriage – – 71 4 5–1 2–2 F5-8 1

83231

Буркина-
Фасо

Burkino 
Faso

2016 Носительство
Carriage – – 12 710 22–11 15–25 F5-1 83

94657

Буркина-
Фасо

Burkino 
Faso

2017 Носительство
Carriage – – 12 710 22–11 15–25 F1-31 1

83461

Буркина-
Фасо

Burkino 
Faso

2017 Носительство
Carriage – – 12 710 22–11 42–11 F5-1 1

и соответствующий изолят (кластер A) оказался 
устойчивым к ципрофлоксацину (аллель gyrA­313). 
Два случая 2016 г. были выявлены у беженцев 
из Афганистана, которые были братом и сестрой 
с подтвержденным дефицитом терминального 
компонента системы комплемента. Оба изолята 
(кластер B) проявили устойчивость к ципрофлокса­
цину (аллель gyrA­187). Необходимо отметить, что 
шесть российских носительских изолятов, выделен­
ных от трудовых мигрантов, прибывших в Москву 
из Таджикистана и Узбекистана, также отнесены 
к кластеру В. Штаммы проявили резистентность 
к ципрофлоксацину и обладали аллелем gyrA­187. 
Также к кластеру В был отнесен изолят из Швеции 

2016 г., который стал причиной ГФМИ у беремен­
ной женщины и был устойчивым к ципрофлоксаци­
ну (аллель gyrA­187).

Клинико­эпидемиологические данные о случаях 
ГФМИ, возникших на территории Италии в 2017 г. 
и 2018 г. (кластер A), были неизвестны. Оба изоля­
та были чувствительны к ципрофлоксацину (аллель 
gyrA­2).

Остальные NmNG cc175 (кластеры C, D и E) 
были полностью представлены носительскими изо­
лятами 2014–2020 гг. из Англии, Эфиопии, Италии, 
Норвегии, Франции, Уэльса, Швеции и России. 
Два российских штамма были наиболее близки 
к кластеру D, куда отнесены 4 английских штамма 
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2015 г. с аллелем gyrA­12, ассоциированным с чув­
ствительностью к ципрофлоксацину. Один из рос­
сийских штаммов также имел аллель gyrA­12, 
а другой обладал аллелем gyrA­152 и был резистен­
тен к ципрофлоксацину.

Аллели, связанные с устойчивостью к ципроф­
локсацину, наблюдаемые среди изолятов NmNG 
ST­175 (аллели gyrA­313, gyrA­187 и gyrA­152), на 
основании филогенетического анализа аллелей 
gyrA L. Willerton с соавт., относились к генетическим 
ветвям Nm и Neisseria cinerea. Было показано, что 
аллели gyrA­313 и gyrA­187 ветви Neisseria cinerea, 
присутствовали у NmNG ST­175, вызвавших ГФМИ 
и конъюнктивит. Однако 6 российских штаммов, 
также имеющих аллель gyrA­187, являются изоля­
тами от носителей. Аллель gyrA­152 присутствовал 
только среди носительских изолятов NmNG ST­175, 
в том числе у одного российского штамма, и отно­
сился к генетической ветви Nm.

Три случая ГФМИ были связаны с поездкой 
в Мекку с целью паломничества. Ежегодное па­
ломничество в Мекку ранее ассоциировалось 
со вспышками менингококковой инфекции [23–25]. 
С тех пор как с 2002 г. вакцинация тетравалентной 
(А, С, W и Y) полисахаридной вакциной против ме­
нингококковой инфекции, вызванной Nm этих серо­
групп, стала обязательной, сообщений о вспышках 
ГФМИ, связанных с паломничеством, не поступало 
[26]. Однако данная мера не сможет предотвратить 
носительство и заболевание, ассоциированные 
со штаммом NmNG ST­175. Профилактика ципроф­
локсацином является обязательной для палом­
ников, направляющихся в Саудовскую Аравию 
из стран Африки с высоким риском развития менин­
гита к югу от Сахары. Но эта мера будет неэффектив­
на против устойчивого к ципрофлоксацину штамма 
NmNG ST­175, и, возможно, именно этот факт сы­
грал определенную роль в его распространении 
[27,28]: по оценкам, за последнее десятилетие путе­
шественникам было введено примерно 1,5 млн доз 
препарата [29].

Три случая ГФМИ в Германии были обнаружены 
у беженцев из Нигерии и Афганистана. Беженцы 
могут путешествовать на большие расстояния 
и сталкиваться со скоплениями людей, что может 
способствовать распространению менингококко­
вого носительства [30–32].

Российские носительские штаммы, из­
ученные в настоящем исследовании, были вы­
делены от трудовых мигрантов из Таджикистана 
и Узбекистана [20], в образе жизни которых реа­
лизуются частые переезды и скученность прожи­
вания. Кроме того, было показано, что в условиях 
образа жизни трудовых мигрантов также увеличи­
вается риск возникновения ГФМИ. Так, в 2019 г. 
на территории г. Новосибирска произошел эпи­
демический подъем заболеваемости менинго­
кокковой инфекции, когда за 4 месяца заболели 
62 человека, большинство из них – трудовые ми­
гранты из Таджикистана [33]. Было показано, что 

в ближайшем окружении заболевших реализова­
лись факторы риска менингококковой инфекции: 
переуплотнение в жилищных условиях; окружение 
(родственники/соседи в одной квартире) с ОРВИ 
и назофарингитом; интенсификация общения 
во время религиозного праздника.

Хотя NmNG редко вызывают ГФМИ у здоровых 
людей, они могут вызывать инвазивные заболе­
вания у людей с ослабленным (приобретенным 
или наследственным) иммунитетом [34]. Cреди 
девяти заболевших ГФМИ, вызванных NmNG ST­
175, по крайней мере пять имели иммунодефицит. 
Людям с ослабленным иммунитетом рекоменду­
ется вводить вакцины против менингококковой 
инфекции, конъюгированные полисахаридные 
против менингококковой инфекции, вызваемой 
Nm серогрупп А, С, W, Y, и белковые вакцины про­
тив менингококковой инфекции, ассоциированной 
с Nm серогруппы В. L. Willerton с соавт. показали, 
что потенциально белковая вакцина может защи­
тить от штамма NmNG ST­175 [19].

Помимо вакцинации, в некоторых странах, на­
пример, Великобритании и Франции, для лиц с де­
фицитом терминальных компонентов системы 
комплемента рекомендована химиопрофилактика 
антибиотиками [34]. Антибиотиком выбора обыч­
но является пенициллин, но сообщалось о возник­
новении в этой группе лиц с ГФМИ, вызванной 
нечувствительными к пенициллину штаммами 
[35,36]. В то время как устойчивость к пеницил­
лину среди Nm встречается относительно редко, 
во всем мире все чаще появляются изоляты, де­
монстрирующие пониженную чувствительность 
к нему [37–39]. Это связано с заменами амино­
кислот в пенициллин­связывающем белке 2, коди­
руемом геном penA [38], что наблюдалось для всех 
изолятов NmNG ST­175 (аллели penA­662 и penA­
909), и штаммы при этом были умеренно устойчивы 
к пенициллину (МПК 0,064–0,5 мкг/мл). Обращает 
на себя внимание факт, что 2 российских штамма 
с аллелем penA­662 в нашем исследовании фено­
типически оказались чувствительны к пенициллину 
(МПК 0,047 мкг/мл).

В Российской Федерации химиопрофилактика 
менингококковой инфекции осуществляется в со­
ответствии с Санитарно­эпидемиологическими 
правилами (СП 3.1.3542­18) «Профилактика ме­
нингококковой инфекции» в очаге среди близко­
контактных с заболевшим ГФМИ с использованием 
одного из трех антибактериальных препаратов: ри­
фампицин, ципрофлоксацин и ампициллин. В на­
шем исследовании из 8 штаммов NmNG ST­175 
7 оказались резистентными к ципрофлоксацину, 
что при определенных обстоятельствах создаст ус­
ловия для неэффективности химиопрофилактики. 

Заключение
Устойчивый к ципрофлоксацину новый штамм 

NmNG ST­175 cc175, который недавно стал при­
чиной нескольких случаев менингококковой 
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инфекции в Европе, обнаружен в Российской 
Федерации. Вызывает обеспокоенность факт того, 
что российские носительские штаммы оказались 
генетически наиболее близки к европейским 
NmNG ST­175, вызвавшим ГФМИ. Это говорит 
об инвазивном потенциале данного штамма.

Штамм NmNG ST­175 особенно опасен для лиц 
с ослабленным иммунитетом. Клиницисты и эпидеми­
ологи должны сохранять бдительность при обнаруже­
нии менингококковой инфекции среди паломников, 
беженцев, трудовых мигрантов или лиц с иммуноде­
фицитом, чтобы обеспечить надлежащие лечение па­
циента и профилактику среди контактных лиц.

Существующие схемы вакцинации и химио­
профилактики неэффективны в борьбе с ГФМИ, 

вызванной NmNG ST­175. Непрерывный надзор 
за устойчивостью Nm к антибиотикам необходим 
для выявления и мониторинга резистентных штам­
мов, а также для изучения возможности приме­
нения альтернативных химиопрофилактических 
средств. Из всех возможных видов менингококко­
вых вакцин только белковые могли бы обеспечить 
защиту от NmNG ST­175. Перспективным представ­
ляется изучение антигенных характеристик рос­
сийских штаммов Nm, в том числе NmNG ST­175, 
для оценки потенциального охвата вакцинацией 
существующими белковыми вакцинами, возмож­
ности их регистрации на территории Российской 
Федерации, а также разработки отечественных 
вакцин.
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