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Резюме 
В работе представлены оптимизированные методы ПЦР- и сиквенс-типирования Streptococcus pneumoniae. С ис-
пользованием оптимизированных методов проанализирован серотиповой состав пневмококков, выделенных 
от детей в возрасте до 5 лет с инфекциями верхних дыхательных путей.  В период с 2016 по 2021 гг. отмечено сни-
жение частоты серотипов, входящих в 13-валентную конъюгированную пневмококковую вакцину (ПКВ13) с 94,1 
до 25,8%, преимущественно за счёт серогруппы 6ABCD и серотипа 19F. Охват циркулирующих у детей серотипов 
вакцинами ПКВ15 и ПКВ20 составил в 2021 г. 28,1 и 41,6%, соответственно. За период исследования наиболее су-
щественно возросло количество невакцинных серогрупп 11AD и 15AF, а также серотипов, не детектируемых в 
рамках данного протокола капсульного ПЦР-типирования.  
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Abstract 
The paper presents optimized methods for PCR and sequence typing of Streptococcus pneumoniae. The serotype compo-
sition of pneumococci isolated from children under 5 years of age with infections of the upper respiratory tract was analyzed 
using optimized methods. Between 2016 and 2021, there was a decrease in the frequency of serotypes included in the pneu-
mococcal 13-valent conjugate vaccine (PCV13) from 94.1 to 25.8%, mainly due to the 6ABCD serogroup and the 19F sero-
type. The coverage of serotypes circulating in children with PCV15 and PCV20 vaccines was 28.1% and 41.6% in 2021, 
respectively. During the study period, the number of non-vaccine serogroups 11AD and 15AF, as well as serotypes that are 
not detected under this capsular PCR typing protocol, increased most significantly. 
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ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ СТАТЬИ

Введение 
Социальное и медицинское значение пнев-

мококковых инфекций определяется высокой ча-
стотой их распространения в различных возраст-
ных группах населения и существенной 
летальностью при инвазивных формах. Strepto-
coccus pneumoniae относится к бактериям, хорошо 
адаптированным к организму человека. При этом 
микроорганизм реализует несколько стратегий 
сосуществования с хозяином: бессимптомную ко-
лонизацию слизистых оболочек верхних дыха-
тельных путей или инфекцию, проявляющихся 
выраженной в различной степени симптомати-
кой. Чаще всего пневмококки вызывают неин-
вазивные (мукозальные) инфекции — острый 
средний отит, параназальный синусит и пневмо-
нию. Эти инфекции отличаются лёгким течением 
и склонностью к спонтанному разрешению. Ос-
новным признаком инвазивных инфекций счи-
тается выделение пневмококка из стерильных 
локусов организма человека, таких как кровь и 
цереброспинальная жидкость. К таким формам 
относят менингит и бактериемию, часть пневмо-
ний также может протекать как инвазивная ин-
фекция. Первым обязательным этапом в разви-
тии всех пневмококковых инфекций является 
носительство патогена в верхних дыхательных пу-
тях [1]. Плотность пневмококков в верхних дыха-
тельных путях существенно возрастает на фоне 
вирусных инфекций [2]. 

Дети в возрасте до 5 лет — основной резер-
вуар пневмококков в человеческой популяции и 
основная группа риска развития как мукозаль-
ных, так и инвазивных инфекций. Массовая вак-
цинация детей этой возрастной категории обес-
печивает как их индивидуальную защиту, так и 
защиту других возрастных групп за счёт форми-
рования популяционного иммунитета [3]. Для им-
мунизации доступны полисахаридные и конъюги-
рованные вакцины, индуцирующие иммунный 
ответ к основному фактору вирулентности пнев-
мококка: полисахаридной капсуле. Описано более 
100 серотипов пневмококка, близкие серотипы 
объединены в серогруппы [4, 5]. Полисахаридные 
вакцины представляют собой смесь наиболее 
важных и распространённых очищенных пневмо-
кокковых полисахаридов, а конъюгированные 
вакцины основаны на химическом соединении тех 
же полисахаридов с белком-носителем, способ-
ствующим индукции иммунного ответа у детей до 
2 лет. Поскольку по технологическим причинам 
включение в состав вакцин всех известных поли-
сахаридов невозможно, возникла необходимость 
в выборе ограниченной группы наиболее важных. 
Основными критериями являются распростра-
нённость и тяжесть вызываемых инфекций. Се-
ротиповая структура пневмококковых популяций 
значительно варьирует в зависимости от геогра-

фии и времени. Кроме того, после внедрения в 
практику первой конъюгированной 7-валентной 
пневмококковой вакцины (ПКВ7) было установ-
лено, что массовая иммунизация приводит к 
элиминации из циркуляции серотипов, входя-
щих в её состав, и распространению «невакцин-
ных» серотипов [6].  

Оказалось, что для обеспечения «охвата» 
70–80% серотипов пневмококковой популяции 
региона состав вакцины необходимо менять 
приблизительно один раз в 10 лет. При этом все 
разработчики идут по пути увеличения «валент-
ности» вакцины, на практике доступны 10- и 13-
валентные препараты, 15- и 20-валентные нахо-
дятся на стадии регистрации, имеются 
сообщения о разработке 30-валентной вакцины. 
Интересно отметить, что до сих пор нет приме-
ров исключения из новых комбинаций сероти-
пов, входивших в состав первой ПКВ7. Из-за 
значительной вариабельности серотипового со-
става пневмококковых популяций в отдельных 
географических регионах интенсивно обсужда-
ется, но не реализуется принцип создания «ре-
гиональных» вакцин.  

Очевидно, что для оценки эффективности 
вакцинации и формирования её стратегии наи-
более важна информация о серотиповом со-
ставе пневмококков, вызывающих наиболее тя-
жёлые и инвазивные инфекции, однако в 
реальной практике в Российской Федерации 
сбор значительного количества «инвазивных» 
изолятов крайне затруднён. Указанный факт 
вызывает необходимость использования сурро-
гатных показателей, основным из которых мо-
жет быть серотиповой состав пневмококков, 
циркулирующих у здоровых детей и детей с рес-
пираторными инфекциями. 

Эталонным методом серотипирования яв-
ляется реакция Нейфельда (выявляемое микро-
скопически набухание капсулы при обработке ан-
тителами к соответствующему серотипу). Для 
этого метода характерны трудоёмкость и значи-
тельная стоимость. Альтернативой классическому 
серотипированию могут быть молекулярные ме-
тоды, основанные на анализе cps, локуса в котором 
локализованы гены, участвующие в биосинтезе 
капсульных полисахаридов. Нуклеотидные после-
довательности cps-локуса 90 серотипов Streptococ-
cus pneumoniae были опубликованы S. D. Bentley и 
соавт. в 2006 г. [7], что послужило основой для ис-
пользования серотип-специфичных генов cps-ло-
куса в качестве мишеней для разработки методов 
серотипирования пневмококка при помощи по-
лимеразной цепной реакции [8–12]. Рекомендуе-
мый протокол ПЦР-типирования S.pneumoniae 
опубликован на сайте Центров по контролю и 
профилактике заболеваний США [13]. В 2012 г. 
M. H. Leung и соавт. [14] разработали протокол 



капсульного сиквенс-типирования S.pneumoniae 
путём секвенирования по Сэнгеру гена cpsB, вхо-
дящего в cps-локус [15]. 

В Российской Федерации конъюгированная 
пневмококковая вакцина ПКВ13 была включена в 
Национальный график вакцинации в 2014 г. [7]. 
Очевидная необходимость наблюдения за динами-
кой серотипового состава пневмококков на терри-
тории РФ требует внедрения в практику эффек-
тивных и доступных методов типирования. Целью 
данного исследования является оптимизация ме-
тодов капсульного ПЦР- и сиквенс-типирования 
S.pneumoniae и их применение для анализа серо-
типового состава пневмококков у детей с инфек-
циями дыхательных путей. 

Материал и методы 
Сбор и анализ биологического материала. Использовали 

биологический материал от пациентов с респираторными ин-
фекциями, получаемый в ходе стандартных диагностических 
исследований. Для сбора и транспортировки биологического 
материала из носоглотки обследуемых использовалась жид-
костная система сбора и транспортировки ESwabTM (COPAN 
Diagnostics). Мазки были взяты в соответствии с инструкциями 
производителя. Биологические образцы инокулировали на 
чашки Петри с кровяным агаром непосредственно после до-
ставки в лабораторию. Чашки инкубировали в течение 18–24 ч 
при 37°С в атмосфере с 5% CO2. Выделенные бактерии были 
идентифицированы как S.pneumoniae в случае наличия α-ге-
молиза, чувствительности к оптохину. 

Капсульное ПЦР-типирование. Материалом для кап-
сульного ПЦР-типирования служит ДНК, выделенная из 
различных биологических жидкостей, а также из бактери-
альных культур. Для выделения тотальной ДНК использо-
вали набор «АмплиСенс ДНК-сорб Б» (ИнтерЛабСервис), 
согласно инструкции производителя. Капсульное ПЦР-ти-
пирование проводится в несколько этапов, которые выпол-
няют последовательно, пока не выявится положительный 
результат. На первом этапе обязательным является поста-
новка скрининговой ПЦР-реакции на мишени lytA и cpsA. 
Положительные образцы используют для дальнейшего ти-
пирования в мультиплексных реакциях с праймерами, охва-
тывающими наиболее часто встречающиеся серотипы и се-
рогруппы, преимущественно относящиеся к вакцинным, с 
учётом возможности скомбинировать праймеры в одном 
мультиплексе. CDC предлагает различные по составу муль-
типлексные реакции для США, Латинской Америки, Аф-
рики и Азии с учётом частоты распространения серотипов 
в этих регионах [13]. В настоящей работе в первые реакции 
были включены серотипы, наиболее часто встречающиеся 
в Российской Федерации [15].  

Согласно протоколу, оптимизированному и применяе-
мому в нашей лаборатории, ПЦР-типирование в реальном 
времени проводится последовательно по схеме:  

1. Детекция S.pneumoniae (гены-мишени lytA и cpsA) 
2. Для образцов, положительных по lytA, последова-

тельно проводятся мультиплексные реакции для детекции 
следующих групп серотипов/серогрупп: 

• 6ABCD, 9AV, 23F; 
• 19F, 18ABCF, 15AF; 
• 19A, 3, 12FAB/44/46; 
• 7AF, 4, 5; 
• 11AD, 16F, 9LN. 
3. При отсутствии результатов последовательно про-

водятся Моноплексные реакции для детекции следующих се-
ротипов: 14, 1, 2, 22AF, 23A, 33AF/37. 

Были использованы зонды и праймеры для ПЦР, со-
гласно рекомендациям Центров по контролю и профилактике 
заболеваний США [13]. В реакционную смесь входят следую-
щие компоненты (зонды производства компании Синтол, 
остальные реактивы — компании Евроген):  

• 10×dNTP-mix; 
• 5x ПЦР-буфер 0 мМ Mg2+; 
• MgSO4, 50 мМ раствор; 
• HS Taq ДНК-полимераза; 
• прямой праймер (рабочий сток 20 мкМ готовится из 

исходного раствора с концентрацией 100 мкМ);  
• обратный праймер (рабочий сток 20 мкМ готовится 

из исходного раствора с концентрацией 100 мкМ );  
• зонд (рабочий сток 10 мкМ готовится из исходного 

раствора с концентрацией 100 мкМ). 
• Реакционная смесь для проведения мультиплексной 

ПЦР в реальном времени должна содержать следующие ко-
нечные концентрации реагентов (на 1 реакцию): 

• Mg2+ — 4–6 мМ; 
• TaqF-полимераза — 1 ед.; 
• праймеры — по 160–240 нМ; 
• зонды — по 160–240 нМ. 
В качестве примера приведём состав реакционной смеси 

(табл. 1) и температурный режим реакции амплификации для 
скрининга на наличие гена lytA. 

Температурный режим амплификации: 
• 1 цикл: 95°С, 3 мин; 
• 10 циклов: 95°С — 20 с; 62°С — 30 с;  
• 35 циклов: 95°С — 30 с; 57°С — 30 с; 
Приведённый протокол капсульного ПЦР типирования 

позволяет детектировать 11 серотипов и 10 серогрупп, кото-
рые нуждаются в дальнейшей дифференцировке.  

Капсульное сиквенс-типирование. Капсульное сиквенс-
типирование осуществлялось только для чистых культур 
пневмококка, серотип которых не удалось определить с по-
мощью ПЦР. 

В протоколе капсульного сиквенс-типирования S.pneu-
moniae, предложенном M. H. Leung и соавт. [14], используется 
одна пара праймеров, которая амплифицирует регуляторный 
ген cpsB (wzh), кодирующий фосфотирозин-протеинфосфа-
тазу всех серотипов пневмококка. Ген cpsB выбран для секве-
нирования, так как его вариабельность у разных серотипов 
позволяет их различать, но при этом он достаточно консер-
вативен, чтобы амплифицировать один и тот же генный сег-
мент различных серотипов, используя одну смесь праймеров. 

Для оптимизации метода капсульного сиквенс-типиро-
вания S.pneumoniae использовали загруженные из GenBank 
(база Nucleotide collection) 516 нуклеотидных последователь-
ностей S.pneumoniae, охватывающих все известные на дан-
ный момент серотипы, включающих ген cpsB (732 п.н.) и 
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Компонент                                                                Объём, мкл 
Вода                                                                                     7,3 
10×Taq буфер (без Mg)                                                2,5 
Смесь dNTP (10мМ каждого)                                  0,5 
Раствор MgCl2 (50 мМ)                                                 3 
Прямой праймер lytA 20 мкM                                0,3 
Обратный праймер lytA 20 мкM                            0,3 
Зонд lytA 10 мкM                                                           0,3 
Прямой праймер cpsA 20 мкM                               0,3 
Обратный праймер cpsA 20 мкM                          0,3 
Зонд cpsA 10 мкM                                                          0,3 
HS Taq ДНК-полимераза                                          0,2 
Образец                                                                             10 

Таблица 1. Состав реакционной смеси реакции ам-
плификации для скрининга на наличие гена lytA 
Table 1. The composition of the reaction mixture used for 
amplification reaction in screening for the presence of the 
lytA gene
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фланкирующие его области, длина нуклеотидной последо-
вательности — 1913 п.н. 

Для выбора амплифицируемого участка загруженные 
последовательности выровняли при помощи программы 
UGENE с применением алгоритма Muscle. Вручную были вы-
браны наиболее консервативные участки. Поскольку длина 
участка, который надо амплифицировать (1061 п. н.), превы-
шает длину качественного прочтения по методу Сэнгера, 
последовательность была разделена на 2 перекрывающихся 
участка. При помощи программы FastPCR были подобраны 
праймеры, соответствующие наиболее консервативным 
участкам (в качестве референсной использовали соответ-
ствующую нуклеотидную последовательность штамма S.pneu-
moniae Nr. 141/68, серотип 19A): 

1-й амплифицируемый участок (708 п.н.): 
прямой праймер — 5’-GCAATGCCAGACAGTAACCTCTAT 

(совпал с таковым у Leung и соавт.); 
обратный праймер — 5’-ACATGTGAACTATTTACTTGCGTGT. 
2-й амплифицируемый участок (534 п.н.): 
прямой праймер — 5’-GCGATATTCATAGTGCCTTGAGT; 
обратный праймер — 5’-CCTGCCTGCAAGTCTTGATT (также 

совпал с таковым у M. H. Leung и соавт. [14]). 
Видовая специфичность праймеров была проверена с 

помощью онлайн-программы Primer-BLAST (https://www.ncbi. 
nlm.nih.gov). 

Для оценки вариабельности амплифицируемого фраг-
мента (база Whole genome shotgun contigs) при помощи алго-
ритма MegaBLAST из GenBank загрузили 7567 нуклеотидных 
последовательностей гена cpsB с фланкирующими участками, 
гомологичных таковой последовательности штамма S.pneu-
moniae Nr. 141/68, и выполнили ПЦР in silico. Праймеры для 1-го 
участка позволяли амплифицировать 7478 из данных нуклео-
тидных последовательностей, для 2-го — 4956. Поскольку эф-
фективности амплификации второго фрагмента явно недоста-
точно в качестве прямого праймера для 2-го участка 
использовать смесь (1:1) двух вырожденных праймеров: 

5'-GCGATATTCATAGTGCCTTGAGT; 
5’-GTCAGATTCATACGGGATTGAGC. 
Для амплификации выбранной нуклеотидной последо-

вательности мы использовали готовую смесь DreamTaq™ Hot 
Start PCR Master Mix (Thermo Fisher Scientific). Разведения прай-
меров готовили путём разбавления стокового раствора с кон-
центрацией 100 мкМ, конечная концентрация праймеров — 
10 пкМ.  

Состав реакционной смеси для амплификации:  
• Dream Taq Hot Start PCR Master Mix 2×12,5 мкл. 
• Прямой + обратный праймеры 4 мкМ 2,5 мкл. 
• Образец 10 мкл. 
Температурный режим амплификации: 
• 1 цикл: 95°С, 2 мин;  
• 35 циклов: 95°С — 30 с; 54°С — 30 с; 72°С —30 с. 
Полученный ампликон очищали при помощи набора 

D-Pure Dye Terminator CleanUp Kit (Nimagen), согласно прото-
колу производителя. Реакцию секвенирования проводили с 
помощью набора BrilliantDye Terminator, v 3.1 (Nimagen).  

Условия реакции секвенирования (конечная концент-
рация праймера — 3,3 пкМ). 

Компоненты реакции: 
• готовая смесь для секвенирования 1 мкл; 
• 5×буфер для секвенирования 2 мкл; 
• вода 0,9 мкл; 
• праймер 1,1 мкл; 
• образец 5 мкл. 
Температурный режим реакции секвенирования: 
• 1 цикл: 96°С, 1 мин; 
• 27 циклов: 96°С — 10 с; 50°С —10 с. 
Продукты реакции секвенирования очищали при по-

мощи набора D-Pure Dye Terminator CleanUp Kit (Nimagen), со-
гласно протоколу производителя. Секвенирование проводили 
на приборе 3730 DNA Analyzer (Applied Biosystems). Сборку 
нуклеотидной последовательности гена выполняли при по-
мощи программы Vector NTI (Thermo Fisher Scientific). Кап-
сульное сиквенс-типирование осуществляли с помощью он-
лайн-сервиса Streptococcus Pneumoniae CST Typing Tool Version 
0.0 (RIVM, Netherlands). 

Серотипирование в реакции агглютинации. Для под-
тверждения результатов капсульного ПЦР- и сиквенс-типи-
рования чистых культур пневмококка использовали набор 
антисывороток ImmuLex TM Pneumotest Kit (SSI Diagnostica). 
Результаты, полученные молекулярными методами, совпали 
с результатами серотипирования для всех серотипов/серо-
групп, входящих в протокол.  

Статистика. Для оценки значимости изменений распре-
деления серотипов использовался критерий χ2 [16]. 

Результаты и обсуждение 

Объём исследования биологического мате-
риала и характеристика обследованных групп де-
тей представлены в табл. 2. 

Сравнение распределения серотипов/серо-
групп S.pneumoniae у детей с респираторными ин-
фекциями по годам за период 2016–2018 гг. и за 
2021 г. позволяет увидеть тенденцию к замене 
вакцинных серотипов пневмококка невакцин-
ными (рис. 1): наиболее значимо снизилось ко-
личество серогрупп/серотипов 6ABCD (с 15,4% в 
2016 г. до 3,4% в 2021, p<0,05), 19F (с 34,1 до 10,1%, 
p<0,005), практически исчезли из циркуляции се-
рогруппы/серотипы 4, 9AV, 18ABCF, 1, 5, 19A. При 
этом возросло количество серогруппы 11AD (с 
1,1% в 2016 г. до 12,4% в 2021, p<0,01), входящей 
только в вакцину ПКВ20 и невакцинной серо-
группы 15AF (c 2,2 до 13,5%, p<0,005). Доля серо-
типов, входящих в 13-валентную ПКВ [1, 3, 4, 5, 

Параметр                                                                                                                                                                                Год              
                                                                                                                                                               2016                2017                 2018                2021 
Всего пациентов обследовано                                                                                      255                  485                   206                  276  
Средний возраст                                                                                                            2,57 лет/      2,73 лет/       2,68 лет/       3,03 лет/  
                                                                                                                                                2 г 7 мес.       2 г 9 мес.        2 г 8 мес.      3 г 4 мес. 
Пол                                                                                                                                         м 55,5%         м 58,1%          м 59,7%         м 51,6% 
                                                                                                                                                 ж 44,5%         ж 41,9%         ж 40,3%        ж 48,4% 
Выделено чистых культур/получены результаты типирования              60/34            166/118            47/29              61/15 
Обнаружена ДНК/получены результаты типирования                                41/33             160/77              68/33              83/42 
Выявлено серотипов/серогрупп                                                                                  85                    228                    71                    52 
Суммарная доля серотипов, входящих в состав ПКВ13                                  93,4                 77,9                  42,4                 25,8 

Таблица 2. Число обследованных пациентов, типированных образцов и выявленных серотипов  
Table 2. Number of examined patients, typed specimens, and identified serotypes



6A, 6B, 7F, 9V, 14, 18C, 19A, 19F, 23F], с течением вре-
мени существенно изменилась — с 94,1% в 2016 г. 
до 44,0% в 2021 (p<0,005) (табл. 1). 

В 2021 г. частота серотипов, входящих в вак-
цины ПКВ15 и ПКВ20 составила 28,1 и 41,6%, со-
ответственно.  

Также следует отметить весьма существен-
ное увеличение доли серотипов, не определяе-
мых при помощи принятого нами протокола се-
ротипирования — в 2016 г. удалось типировать 
все выявленные в ходе исследования пневмо-
кокки, а в 2021 г. доля не типированных соста-
вила 41,6%. Это говорит о необходимости даль-
нейшей оптимизации протокола капсульного 
ПЦР-типирования, включении в него дополни-
тельных серотипов. 

Изменение серотипового состава пневмо-
кокковых популяций на фоне массовой вакци-
нации — универсальное явление, наблюдаемое 
во всех регионах, однако конкретный характер 
таких изменений между регионами существенно 
различается. Так, в Великобритании доминирую-
щими серотипами к 2015–2016 гг. стали 12F, 8, 
10A; в Израиле — 12F; в Германии — 10А и 24F; 
во Франции — 24F, 15BC, 23B и 12F [17].  

До антипневмококковой вакцинации в России 
пневмококковые инфекции преимущественно ас-
социировались с вакцинными серотипами. Со-
гласно данным различных исследований, сум-
мированных в обзоре [18], в период с 2003 по 2012 
гг. ПКВ13 охватывала от 66 до 90% серотипов. Наи-
более распространёнными были серогруппа 6 и 
серотип 19F. В 2020 г. были опубликованы резуль-
таты многоцентрового исследования серотипо-
вого состава пневмококков, вызывавших бес-

симптомное носительство у детей до 5 лет, в на-
чальный период внедрения массовой иммуниза-
ции детей вакциной ПКВ13 (с 2016 по 2018 гг.) [19]. 
В указанном исследовании была выявлена четкая 
тенденция к снижению частоты ПКВ13-серотипов 
(до 49,4%) и росту частоты не-ПКВ13 серотипов, 
преимущественно за счёт серогрупп 11AD, 15AF 
и 15BC.  

В работе, опубликованной в 2019 г., анализи-
ровали серотиповой состав пневмококков, выде-
ленных от детей младше 5 лет с острыми респи-
раторными инфекциями в Москве с 2010 по 
2017 гг. [20]. Согласно полученным данным, встре-
чаемость ПКВ13-вакцинных серотипов остава-
лось почти неизменной в период с 2010 по 2015 гг. 
(77,7%), но значимо снизилась в 2017 г. (до 58,5%) 
и в 2017 г. стали чаще встречаться серогруппы 
11AD, 15BC и 35F.  

Таким образом, очевидно, что в популяцион-
ной структуре пневмококков в Российской Феде-
рации на фоне массовой вакцинации ПКВ13 про-
исходят серьёзные изменения. Наиболее общей и 
очевидной тенденцией, выявляемой в настоящем 
и других исследованиях, является распростране-
ние серогруппы 11AD. Выявляемые в отдельных 
исследованиях тенденции к росту серогрупп 15AF, 
15BC и серотипа 35F не столь однозначны.  

Снижение охвата пневмококков, циркули-
рующих в Российской Федерации ПКВ13, и рас-
пространение «невакцинных» серотипов ставит 
вопрос о её замене в Национальном календаре 
новой вакциной расширенного серотипового 
состава. В Северной Америке и Западной Ев-
ропе разрешены к применению у взрослых 15- 
и 20-валентные вакцины. В состав 15-валентной 
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вакцины включены серотипы, входящие в со-
став ПКВ13, а также 22F и 33А, а в состав 20-ва-
лентной добавлены ещё пять серотипов: 8, 10А, 
11A, 12F и 15В. 20-валентная вакцина в настоя-
щее время в большей степени соответствует се-
ротиповому составу пневмококков на террито-
рии РФ (охватывает 41,6% серотипов), поскольку 
в её состав входят серотип 11А и 15В, однако 
имеющие тенденцию к распространению серо-
типы 15AF и 35F в ней отсутствуют.  

Вполне закономерным представляется вы-
вод о необходимости разработки конъюгиро-
ванной пневмококковой вакцины, в максималь-
ной степени соответствующей серотиповому 
составу пневмококков, циркулирующих в Рос-
сийской Федерации. Для максимально надёж-
ного обоснования серотипового состава такой 
вакцины необходимы данные о серотиповом со-
ставе не только пневмококков, вызывающих 
бессимптомное носительство у детей или выде-
ляемых на фоне респираторных инфекций, но 

и пневмококков, вызывающих инвазивные ин-
фекции. Серьёзного рассмотрения требует про-
блема высокой частоты образцов, нетипируе-
мых применяемыми молекулярными методами, 
вполне вероятно, что среди них распространены 
другие важные серотипы. Очевидна необходи-
мость дальнейшего совершенствования мето-
дов типирования пневмококков непосред-
ственно из биологических жидкостей. Так, 
недавно предложен протокол двухэтапного ПЦР 
сиквенс-типирования (PCRSeqTyping) [21].  

Согласно международному опыту, необходи-
мость в коррекции серотипового состава пнев-
мококковых вакцин возникает приблизительно 
один раз в 10 лет. Есть все основания полагать, 
что к 2025–2026 гг. такая потребность возникнет 
и в Российской Федерации. Таким образом, по-
требность в расширении исследований популя-
ционной структуры пневмококков с привлече-
нием наиболее современных молекулярных 
методов очевидна. 
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