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Резюме

Актуальность. Streptococcus agalactiae (стрептококк группы В (СГВ)) является одним из ведущих возбудителей тяжелых 

перинатальных инфекций. В настоящее время основные характеристики популяции штаммов Streptococcus agalactiae в РФ 

остаются недостаточно изученными, что указывает на необходимость молекулярно-генетического мониторинга ее состава. 

Цель. Провести комплексное исследование распространенности генетических детерминант вирулентности, а также сероти-

пового и клонального составов изолятов S. agalactiae, выделенных в Российской Федерации в 2021–2024 гг. Материалы 

и методы. Исследовано 72 неинвазивных изолята S. agalactiae, выделенных у 30 мужчин и 42 женщин в возрасте от 18 до 

55 лет в Северо-Западном федеральном округе. Изоляты были выделены из различных видов биологического материала: 

вагинальных мазков, мазков из цервикального канала, уретры, секрета предстательной железы, мочи, спермы. Идентифи-

кация изолятов проводилась бактериологическими методами, а также с использованием латексагглютинации и ПЦР. Для 

определения серотипов, сиквенс-типов (ST), клональных комплексов (СС) и генов вирулентности применялось полногеном-

ное секвенирование (WGS) с последующим биоинформатическим анализом. Результаты и обсуждение. Установлено, что 

преобладающими серотипами являются V (34,7 %), Ia (22,2%) и III (22,2 %), что в совокупности составляет 79,1 % изолятов. 

Выявлено 22 сиквенс-типа (ST), объединенных в 7 клональных комплексов (CC). Доминирующими являлись CC1 (29,2 %), 

CC23 (23,6 %), CC19 (19,4 %) и CC17 (12,5 %). Наиболее распространенным генотипом пилей был PI-1+PI-2A1 (36%). Гены 

поверхностного белка srr1 и альфа-подобных белков (Alph) выявлялись у 80,6% и 58% изолятов соответственно. Высоко-

вирулентный комплекс CC17 характеризовался наличием генов hvgA, srr2 и rib. Заключение. Популяция S. agalactiae в РФ 

характеризуется значительным генетическим разнообразием при доминировании серотипов V, Ia, III и клональных комплек-

сов CC1, CC23, CC19 и CC17. Выявление гипервирулентного клона CC17 (12,5 % изолятов) указывает на циркуляцию штам-

мов высокого риска, ассоциированных с неонатальными инвазивными инфекциями. Полученные результаты указывают на 

то, что шестивалентная конъюгированная вакцина потенциально может охватывать большую часть циркулирующих штаммов. 

Установленные профили генов вирулентности (пили, поверхностные белки) и их ассоциация с определенными клональными 

комплексами подтверждают их перспективность в качестве мишеней для разработки серотипнезависимых вакцин.  

Ключевые слова: Streptococcus agalactiae, полногеномное секвенирование (WGS), серотипы, клональные комплексы, повех-

ностные белки, вакцины
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Abstract

Background. Streptococcus agalactiae (Group B Streptococcus, GBS) remains a leading cause of severe perinatal infections. The 

key features of S. agalactiae population in Russia remain underexplored, necessitating comprehensive molecular surveillance. 

Aim.  This study aimed to perform a comprehensive analysis of the serotype distribution, clonality, and prevalence of genetic 

virulence determinants in S. agalactiae isolates recovered in Russia in 2021–2024. Materials and Methods. We analysed 72 

non-invasive S. agalactiae isolates. The isolates were collected in Northwestern Federal District between 2021 and 2024 from 

patients (30 males and 42 females, aged 18–55 years). We recovered the isolates from vaginal, cervical, and urethral swabs, urine, 

prostate secretion, and semen. We performed initial species identification by standard bacteriological methods, latex agglutination 

and PCR.  The isolates were whole-genome sequenced. We used bioinformatic analysis to derive serotypes, multi-locus sequence 

types (ST), clonal complexes (CC) and virulence genes from genome data. Results and Discussion. Our data revealed that serotypes 

V (34.7 %), Ia (22.2%), and III (22.2 %) were predominant, collectively accounting for 79.1 % of the isolates. The isolates exhibited 

high genetic diversity, comprising 22 sequence types (STs) grouped into 7 clonal complexes (CCs). The dominant CCs were CC1 

(29.2 %), CC23 (23.6 %), CC19 (19.4 %), and CC17 (12.5 %). The most prevalent pilus genotype was PI-1+PI-2a1 (36%). The 

genes encoding surface protein Srr1 and Alp-like proteins were detected in 80.6% and 58% of isolates, respectively. The isolated of 

hypervirulent CC17 complex carried hvgA, srr2, and rib genes. Conclusion. We found that the S. agalactiae isolates exhibited high 

genetic diversity, with predominant serotypes V, Ia, and III and clonal complexes CC1, CC23, CC19, and CC17. Our analysis revealed 

a  prevalence (12.5%) of the hypervirulent CC17 clone, confirming the circulation of high-risk strains associated with neonatal 

invasive disease. Our results indicate that a hexavalent conjugate vaccine would likely cover a majority of the circulating strains. We 

identified specific virulence gene profiles and their association with certain clonal complexes. Our results suggest that the revealed 

virulence factors are promising targets for serotype-independent vaccine development.

Keywords: Streptococcus agalactiae, whole-genome sequencing (WGS), serotypes, clonal complexes virulence genes, vaccines
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Введение
Стрептококк группы В (СГВ, Streptococcus 

agalactiae) является одним из основных эти-
ологических агентов тяжелых перинатальных 
инфекций родильниц и новорожденных [1,2]. В 
акушерской практике с СГВ связывают такие 
патологии, как бактериемия, инфекции мочевых 
путей, хориоамнионит и др. СГВ также вызывает 
ранние неонатальные инфекции: сепсис, менин-
гит, пневмонию, артрит, остеомиелит, пиелонеф-
рит [2–4].

Согласно имеющимся данным, распространен-
ность СГВ-носительства среди беременных женщин 
в мире составляет как минимум 18 % [5]. Согласно 
данным литературы, частота распространения но-
сительства S. agalactiae у беременных и небере-
менных женщин в РФ составляет 4,6–20 % [6–9]. 

В настоящее время выделяют 10 основных се-
ротипов стрептококков группы В: Iа, Ib и II–IX [10]. 
Их классификация основана на составе капсуль-
ного полисахарида, который является основным 
фактором вирулентности СГВ, а также наиболее 
перспективным кандидатом для создания вакци-
ны [10,11]. Чаще всего неонатальные инвазивные 
инфекции вызывают 6 серотипов: Ia, Ib, II, III, IV 
и V [11].

В настоящее время характеристики популяции 
штаммов Streptococcus agalactiae в РФ остаются 
недостаточно изученными, однако в ряде работ 
приводятся данные о серотиповом и  клональном 
составе, а также представленности генетических 

детерминант вирулентности (поверхностных бел-
ков).

Исследование, проведенное в Санкт-Петербурге, 
показало, что среди штаммов СГB (n = 269), вы-
деленных у беременных женщин и новорожденных 
в 2010–2011 гг. и 2017–2018 гг., преобладающи-
ми серотипами являлись серотипы Ia, III, V. В те-
чение указанных периодов существенно снизилась 
встречаемость серотипа III, а доля серотипа V воз-
росла [12]. 

В работе Колоусовой К. А. и соавт. (2021) были 
исследованы клинические изоляты S. agalactiae 
(n  = 60), выделенные у беременных и  новорож-
денных в  Санкт-Петербурге в  2018–2020 гг. Пре-
валирующими серотипами были Ia, Ib, II, III, IV и  V 
(95,1 % всех штаммов) [13].

В исследование Шалепо К. С. и  соавт. (2024) 
были включены клинические изоляты СГВ (n = 
420), выделенные у беременных и новорожденных 
в 2010–2023 гг. В течение 13 лет наблюдения от-
мечено доминирование Iа, III и  V генотипов кап-
сульных полисахаридов СГВ как у беременных, так 
и  у новорожденных [14].

В настоящее время клинические испытания 
проходит шестивалентная (серотипы Ia, Ib, II, III, IV 
и V) конъюгированная вакцина на основе капсуль-
ных полисахаридов [4,10]. 

Принимая во внимание высокую пластичность 
генома СГВ и способность к переключению капсу-
лы, представляется актуальной разработка серо-
типнезависимых вакцин на основе консервативных 
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поверхностных белков и пилей [7,15,16]. На стадии 
клинических испытаний находится серотипнезави-
симая вакцина на основе N-концевых доменов 
иммуногенных поверхностных белков семейства 
Alp-подобных белков (AlphaC и  адгезина Rib) 
[4,10]. На  стадии доклинических испытаний на-
ходится вакцина на основе белков пилей [10].

Согласно данным литературы, наиболее рас-
пространенным генотипом пилей у S. agalactiae 
в  РФ являются PI-1 + PI-2A, PI-2A и  PI-1 + PI-2B 
[13,14,17]. 

Также перспективными кандидатами для разра-
ботки серотипнезависимых вакцинных препаратов 
являются другие поверхностные белки клеточной 
адгезии, такие как С5а пептидаза (ScpB), фибри-
ногенсвязывающие белки (Fbs), гипервирулентный 
адгезин (HvgA), серинбогатые повторяющиеся гли-
копротеины Srr1 и Srr2 [10,18,19].

Цель  – провести комплексное исследование 
распространенности генетических детерминант 
вирулентности, а также серотивого и  клонального 
состава изолятов S. agalactiae, выделенных в  РФ 
в 2021–2024 гг.

Материалы и методы
Исследовано 72 неинвазивных изолята 

S.  agalactiae, находящихся в  рабочей коллекции 
ФБУН МНИИЭМ им. Г. Н. Габричевского Роспо-
требнадзора. Изоляты были выделены в Северо-
Западном федеральном округе (Санкт-Петербург, 
Ленинградская область, Петрозаводск, Карелия, 
Смоленск, Смоленская область, Орел) в  2021–
2024  гг. у  пациентов (30 мужчин и  42 женщин 
в возрасте от 18 до 55 лет), обратившихся в Ме-
дицинский центр Лабстори (Санкт-Петербург). 
Изоляты были выделены из различных видов 
биологического материала: вагинальные мазки, 
мазки из цервикального канала, мазки из уре-
тры, моча, секрет предстательной железы, спер-
ма. Для выделения S. agalactiae посевы на колум-
бийском агаре с добавлением 5 % крови барана 
и  на хромогенной среде для селективного выде-
ления СГВ инкубировали в  термостате при 37 оC 
в  течение 24–48  часов в  атмосфере, содержа-
щей 5 % CO

2
. Выделенные на питательных средах 

культуры S.  agalactiae идентифицировали с  ис-
пользованием стандартных бактериологических 
методов, латекс-агглютинации (PathoDxtra Strep 
Grouping Kit, Oxoid, Великобритания) и  ПЦР [20]. 
Для выделения ДНК использовали готовый на-
бор реактивов QIAamp DNA mini kit (Qiagen, Inc., 
Valencia, CША). Библиотеки ДНК готовили с  ис-
пользованием набора ShotGun «SG GM» (Raissol, 
Россия), очистка библиотеки проводилась с  при-
менением MagPure A4  XP (Magen, КНР). Секве-
нирование проходило на платформе GenoLab 
M (GeneMind Biosciences Co., Ltd, КНР) с  помо-
щью набора Genolab M V1.0 FCM 300 (GeneMind 
Biosciences Co., Ltd, КНР). Длина парно-концевых 
прочтений составляла 150  пн.

Сборку геномов проводили с помощью «SPAdes 
v.3.13.0» [21]. Для оценки качества сборки исполь-
зовали QUAST 5.2.0  [22]. Серотипы, сиквенстипы 
(ST), клональные комплексы (СС) и  гены вирулент-
ности у Streptococcus agalactiae определялись с по-
мощью возможностей платформы PubMLST.org 
и пайплайна GBS-Typer-sanger-n [23,24]. Для оцен-
ки ассоциаций между клональными комплексами 
(СС) и  капсульными серотипами, типами пилей 
и  других поверхностных белков был использован 
точный тест Фишера в  таблицах 2×2 (каждый СС 
против остальных). Все p-значения были скоррек-
тированы с  использованием метода Бенджами-
ни-Хохберга, результаты считались статистически 
значимыми при значении p < 0.05. Для анализа 
данных использовалась версия R 4.5.1 (2025-06-
13) и среда разработки RStudio 2025.9.1.401.

Результаты 
Нами установлено, что превалирующими кап-

сульными серотипами являлись V, Ia и  III, их экс-
прессировали 79,1 % штаммов (57/72) (табл. 1). 
Исследованные нами изоляты (n = 72) относились 
к  22 сиквенс-типам (ST), объединенным в  7 кло-
нальных комплексов (СС). Преобладающими явля-
лись следующие клональные комплексы: СС1 (n = 
21; серотипы V, Ib и VIII), СС23 (n = 17; серотипы Ia 
и  III), СС19 (n = 14; серотипы III, V, II) и  CC17 (n = 
9; серотип III). К ним было отнесено 84,7 % (61/72) 
изолятов (табл. 1). 

У всех исследованных изолятов были обнаруже-
ны те или иные гены системы пилей (рис. 1). 

Наиболее распространенным генотипом пилей 
был PI-1+ PI-2A1, выявленный у  36 % штаммов 
(26/72). При этом тип PI-1 + PI-2A2 определялся 
у  19 % изолятов (14/72), в  то время как PI-1+ PI-
2B встречался у 11 % изолятов (8/72). Кроме того, 
отдельно генотипы PI-2A2 и PI-2B были обнаружен 
у  3 штаммов (4  %) каждый, PI-2A1 у  17 штаммов 
(24  %). Также PI-1 был отдельно выявлен у  одного 
штамма.

В геномах изолятов были широко представлены 
гены прочих поверхностных белков. Гены серинбо-
гатых повторяющиеся гликопротеинов Srr1 и  Srr2 
выявлялись у 80,6 % (58/72) и 14 % (10/72) изоля-
тов соответственно. Гены альфа-подобных поверх-
ностных белков (Alph) присутствовали у 42 изолятов 
(58 %). При этом гены alp1 и alp2/3 определялись 
у 21 % изолятов (15/72) каждый, а alpha – у 17 % 
(12/72). Кроме того, ген поверхностного белка rib 
определялся у 30,5 % (22/72) штаммов, в то время 
как ген гипервирулентного адгезина (HvgA) выяв-
лялся у  14 % изолятов (10/72). 

Представленные в  коллекции генетические ли-
нии характеризовались различными профилями 
детерминант вирулентности (поверхностных бел-
ков) и  капсульных серотипов (см. рис.1).

Так, у  СС1 значительно чаще, чем у  других ком-
плексов, выявлялись капсульный серотип V [(19/21), 
P < 0,0 001] и ген alp2/3 [(10/21), p = 0,007]. Также  
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СС1 ассоциирован с  типом пилей PI-1+PI-2A1 
[(14/21), p = 0,043] и геном srr1[(21/21), p = 0,046].

Клональный комплекс CC19, представленный 
14  изолятами, был ассоциирован с  серотипом II 
[(3/14), p < 0,033]. Сочетание генов пилей PI-1+PI-
2A2 и  ген srr1 было выявлено у большинства изо-
лятов комплекса: (12/14) и  (11/14) соответствен-
но. При этом гены alp1и rib идентифицированы 
у 6 штаммов каждый.

Для изолятов комплекса CC23 (n = 17) харак-
терно разнообразное сочетание генов факторов 
вирулентности. Данный комплекс ассоциирован 

с  серотипом Ia [(16/17), p < 0,001] и  типом пилей 
PI-2A1 [(11/17), p < 0,001]. Ген alp1 детектирован 
у  6  изолятов, alp2/3  – у  5. Ген srr1 присутствовал 
у  всех штаммов CC23, тогда как rib определялся 
только у  3 изолятов.

Гипервирулентный клон высокого риска СС17 
был представлен 9 изолятами и  обладал харак-
терным профилем генов вирулентности [15]. Этот 
комплекс ассоциирован (p < 0,001) с серотипом III, 
гипервирулентным адгезином HvgA, srr2, rib и  ти-
пом пилей PL1+PL2B. Все изоляты СС17 несли 
указанные гены.

Таблица 1. Серотипы, ассоциированные с ними сиквенстипы (ST) и клональные комплексы (CC) исследованных 
изолятов Streptococcus agalactiae (n = 72), выделенных в РФ в 2021–2024 гг.
Table 1. Serotypes, associated sequence types (ST), and clonal complexes (CC) of the Streptococcus agalactiae i 
solates (n = 72) recovered in Russia in 2021–2024

Клональные 
комплексы (СС) Clonal 

Complexes (CC)

Сиквенс-типы (ST) 
Sequence Types (ST)

Капсульные серотипы 
(n) Capsular Serotypes (n)

Капсульный серотип: номера изолятов
Capsular Serotype: Isolate identifiers

CC1 ST1
V (11), Ib (1), VIII (1)

V: 72_SGB, Sg38, Sg42, Sg55, 02_SBG, 
12_SBG, 4_SBG, 59_SBG, 67_SBG, 8_SBG, 

92_SBG 
Ib: Sg25 

VIII: 30_SBG

ST24 V (1) 57_SGB

ST110 V (1) 66_SBG

ST498 V (2) 11_SBG, 64_SBG

ST890 V (3) 29_SBG, 50_SBG, 62_SBG

ST2221 V (1) 36_SBG

CC12 ST8 Ib (4) Sg43, Sg44, 21_SBG, 46_SBG

ST10 Ib (1) 40_SBG

ST12 Ib (1) 68_SBG

CC17 ST17 III (8) Sg46, Sg49, 06_SBG, 28_SBG, 35_SBG, 
42_SBG, 47_SBG, 56_SBG

ST109 III (1) Sg50

CC19 ST19 III (1), V (6)
III: Sg40 

V: 18_SBG, 32_SBG, 45_SBG, 52_SBG, 73_
SBG, 75_SBG

ST28 II (3) 23_SBG, 34_SBG, 38_SBG

ST335 III (1) 61_SBG

ST861 III (2) Sg47, 14_SBG

ST1167 III (1) 33_SBG

CC23 ST23 Ia (9) Ia: Sg29, Sg32, Sg51, Sg53, 15_SBG, 24_
SBG, 41_SBG, 70_SBG, 71_SBG

ST23-SLV III (1) III: Sg52

ST88 Ia (3) 94_SGB, 05_SBG, 49_SBG

ST144 Ia (4) 79_SGB, Sg24, Sg41, 44_SBG

CC327 ST529 III (1) 65_SBG

CC452 ST196 IV (3) Sg20, Sg22, 37_SBG

ST1010 IV (1) Sg48
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Рисунок 1. Генетические детерминанты поверхностных белков, выявленные у изолятов Streptococcus agalactiae 
(n = 72), выделенных в РФ в 2021–2024 гг. 
Figure 1. Genetic determinants of surface proteins identified in Streptococcus agalactiae isolates (n = 72),  
recovered in Russia in 2021–2024 

Примечание: Синим цветом обозначено присутствие соответствующего гена в геноме. Голубой цвет обозначает отсутствие гена. ST – 
сиквенстип; CC – клональный комплекс, Capsular type – капсульный тип (серотип). Гены пилей S. agalactiae: PI1; PI2A1; PI2A2; PI2B. Ген 
гипервирулентного адгезина- hvga. Гены альфа-подобных поверхностных белков: alpha, rib, alp2/3, alp1. Гены серинбогатых повторяющихся 
гликопротеинов: srr1; srr2. Тепловая карта сгенерирована с использованием пакета R tidyHeatmap [25].
Note: Blue color indicates presence of the corresponding gene in the genome. Light blue color denotes gene absence. ST – sequence type; CC – 
clonal complex. Genetic targets shown: S. agalactiae pilus genes: PI1; PI2A1; PI2A2; PI2B. Hypervirulent adhesin gene: hvgA. Alpha-like surface 
protein genes: alpha, rib, alp2/3, alp1. Heatmap was generated using the R tidyHeatmap package [25].
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У других клональных комплексов были выяв-
лены следующие статистически значимые ассоци-
ации: CC12 с серотипом Ib (p < 0,001) и геном alpha 
(p = 0,003), а CC452 с  серотипом IV (p < 0,001).

Обсуждение
На основе данных, полученных методом полно-

геномного секвенирования (WGS), был проведен 
анализ молекулярно-генетических характеристик 
клинических изолятов Streptococcus agalactiae, вы-
деленных в  РФ в  2021–2024 гг. 

В результате исследования выявлено значи-
тельное генетическое разнообразие среди штам-
мов S.  agalactiae. В изученной выборке были вы-
явлены распространенные в  различных регионах 
мира клональные комплексы: CC1, CC23, CC19 
и CC17, CC452 [15,26,27].

Особого внимания заслуживает наличие в  вы-
борке гипервирулентного CC17, к  которому было 
отнесено 12,5 % изолятов. Этагенетическая ли-
ния ассоциирована с  неонатальными менингитом 
и  сепсисом и  экспрессирует серотип III [15,28,29]. 
Ее присутствие в структуре популяции Streptococcus 
agalactiae в  РФ также подтверждается данными 
российских исследователей. В работе Шалепо К. С. 
и  соавт. (2024), описаны изоляты ST-17 (CC17), 
выделенные у  беременных и  новорожденных [14]. 
Комплекс CC1, экспрессирующий серотипы V, Ib 
и  III и  ассоциированный с  инвазивными инфекци-
ями у  взрослых, являлся доминирующим в  иссле-
дованной нами коллекции, к  нему был отнесены 
29,2 % изолятов [7,15].

Анализ капсульных серотипов выявил преобла-
дание серотипов V, Ia и  III. Совокупно эти три се-
ротипа составляют 79,1 % от всей исследованной 
коллекции. Полученные данные соответствуют ре-
зультатам ранее проведенных в РФ исследований, 
подтверждая стабильность серотипового пейзажа. 
Работа, выполненная в  Санкт-Петербурге (Elena 
Shipitsyna и  соавт., 2020), выявила доминирова-
ние серотипов Ia, Ib, II, III и V среди перинатальных 
штаммов [12]. Исследование Шалепо К. С. и  со-
авт. (2024), охватившее 13-летний период (2010–
2023  гг.), подтвердило доминирование серотипов 
Ia, III и  V и  рост частоты встречаемости серотипов 
Ib и  V на фоне снижения распространенности се-
ротипа III [14]. 

Определенный в  нашем исследовании сероти-
повый состав Streptococcus agalactiae указывает 
на перспективность применения в  РФ шестива-
лентной конъюгированной вакцины (серотипы Ia, 
Ib, II, III, IV и  V) против СГВ. Важно отметить, что 
данная вакцина находится в  фазе II клинических 

испытаний и  показала благоприятный профиль 
безопасности и  иммуногенности [11,30,31].

В настоящем исследовании также был прове-
ден анализ генов вирулентности, кодирующих пили 
и  поверхностные белки  – перспективные мишени 
для серотипнезависимых вакцин нового поколе-
ния. Анализ генов пилей установил доминирова-
ние трех основных комбинаций: PI-1+ PI-2A1, PI-
1+ PI-2A2 и PI-1+ PI-2B. Эти данные соответствуют 
данным, полученным ранее отечественными иссле-
дователями, которые также отметили стабильность 
профилей пилей у изолятов СГВ, выделенных в РФ, 
что говорит об их перспективности как вакцинных 
кандидатов [14].

Анализ генов поверхностных белков и  пилей 
выявил ассоциацию определенных генетических 
детерминант с  некоторыми генетическими линия-
ми, что подтверждает результаты других исследова-
ний, а также их роль как маркеров вирулентности 
и мишеней для конструирования вакцин [15,32,33]. 
Для клонального комплекса CC1 был характерен 
тип пилей PI-1+ PI-2A1, и присутствие alp2/3. Гены 
гипервирулентного адгезина hvgA, гены пилей типа 
PI-2B и серинбогатого гликопротеина srr2 встреча-
лись почти исключительно у клонального комплекса 
CC17, в то время как для CC19 и СС23 характери-
зовались типами пилей PI-1+ PI-2A2 и PI-2A1 соот-
ветственно. Ген rib выявлялся в  основном у  СС17 
и СС19.

Заключение
Таким образом, полученные данные о распро-

страненности генов поверхностных белков и пилей 
подтверждают перспективность разработки серо-
типнезависимых вакцин на их основе. В отличие 
от полисахаридных вакцин, такие препараты могли 
бы обеспечить защиту независимо от капсульного 
типа и потенциально преодолеть ограничения, свя-
занные с  возможным серотиповым замещением.

Результаты настоящего исследования под-
черкивают важность молекулярно-генетического 
мониторинга изменений популяции S.  agalactiae 
в  РФ. Такой мониторинг должен проводиться на 
основе данных полногеномного секвенирования 
(WGS), что позволит наблюдать за микроэволюци-
ей возбудителя, динамикой клонального состава 
и  распространением генов вирулентности и  анти-
биотикорезистентности. Полученные данные мо-
гут способствовать принятию решений в  области 
вакцинопрофилактики  – как в  отношении своев-
ременного внедрения существующих полисахарид-
ных вакцин, так и  для планирования разработки 
отечественных вакцинных препаратов. 
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