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Представлены данные о результатах полногеномного секвенирования 140 клинических штаммов Klebsiella pneumoniae, 
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Геномы штаммов Klebsiella pneumoniae, выделенных от пациентов многопрофильных стационаров в Республике Беларусь в 2016–2022 гг.

Genomes of Klebsiella pneumoniae strains isolated from patients of multidisciplinary hospitals in the Republic of Belarus in 2016–2022

K lebsiella pneumoniae – один из основных возбудителей 
инфекций, связанных с оказанием медицинской помо-

щи, в мире, выявляемый в 16–26% случаев госпитальных 
инфекций в Российской Федерации и в 14% случаев в 
Республике Беларусь [1–3]. Бактерии данного вида вызыва-
ют также и внебольничные инфекции различной локализа-
ции, в т.ч. пневмонию, сепсис, инфекции мочевыводящих 
путей, кожи, мягких тканей и др. [4, 5]. Штаммы K. pneumoniae 
характеризуются значительной генетической и фенотипиче-
ской гетерогенностью, подразделяются на две эволюцион-
но-генетические линии: классические K. pneumoniae (сKp) и 
гипервирулентные K.  pneumoniae (hvKp) [6]. Клиническая 
значимость сKp тесно связана с феноменом быстрого рас-
пространения штаммов со множественной (MDR), экстре-
мальной и пан-резистентностью, т.е. с устойчивостью ко 
многим или всем потенциально используемым в антибиоти-
котерапии препаратам (β-лактамам, включая карбапенемы, 
аминогликозидам, фторхинолонам, тетрациклинам, поли-
миксинам и др.) [7]. K. pneumoniae включены в состав группы 
бактерий ESKAPE-патогенов (Enterococcus faecium, 
Staphylococcus aureus, Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter 
baumannii, Pseudomonas aeruginosa и Enterobacter spp.), 
представляющих значительную угрозу всемирному здраво-
охранению, которая усугубилась во время всемирной панде-
мии SARS-CoV-2 [8]. Штаммы hvKp характеризуются гипер-
вирулентностью, ассоциированной с гипермукоидным фено-
типом, повышенной способностью к биопленкообразованию, 
набором специфических генетических детерминант виру-
лентности (регулятор синтеза капсульных полисахаридов 
rmpA; кластеры генов, определяющих капсульные типы K1, 

K2, K5, K20, K57 и др.; гены сидерофоров энтеробактина, 
ерсиниабактина, салмохелина и аэробактина; гены транс-
портной системы железа kfu, транспортера Peg-344 и мета-
болизирующей системы аллантоина allSR) [9]. В последние 
годы появилось много фактов о продолжающейся эволюции 
K. pneumoniae, вследствие которой происходит объединение 
сKp и hvKp эволюционных ветвей данного патогена: описа-
ны «гибридные формы» MDR-hvKp, характеризующиеся 
одновременно мультирезистентностью и гипервирулентно-
стью [10, 11]. 

Появление и распространение клонов высокого риска, 
горизонтальный перенос плазмид, несущих множественные 
генетические детерминанты антибиотикорезистентности, 
формирование сложных многокомпозитных генетических 
островов в геномах эпидемических штаммов – механизмы, 
лежащие в основе возникновения современных штаммов 
K. pneumoniae, описанных в разных регионах мира, в т.ч. в 
Российской Федерации и Республике Беларусь [12–15].

Целью данной работы было получение и описание полно-
геномных последовательностей штаммов K.  pneumoniae 
(n = 140), выделенных в 2016–2022 гг. в четырех лечебных 
учреждениях Республики Беларусь: Гомельской областной 
туберкулезной клинической больнице, г.  Гомель (n  =  60); 
Республиканском научно-практическом центре пульмоноло-
гии и фтизиатрии, г.  Минск (n  =  31); Витебской областной 
клинической больнице, г.  Витебск (n  =  42) и Могилевской 
больнице №1, г. Могилев (n = 7). 

ДНК выделяли с использованием набора DNeasy 
UltraClean Microbial Kit (Qiagen, Хильден, Германия). 
Полногеномное секвенирование проводили на платформе 
GenoLab M, с использованием набора SG GM Plus («Сесана», 
Москва, Россия). Полученные единичные прочтения собира-
ли в контиги с использованием программы Unicycler  0.5.0 
(https://github.com/rrwick/Unicycler). Собранные de novo гено-
мы аннотировали в базу данных GenBank (https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/genbank). Оценку качества собранных контигов 
проводили с помощью алгоритма CheckM2 (https://github.
com/chklovski/CheckM2). MLST-типирование осуществляли 
по схеме BIGSdb (https://pubmlst.org/software/bigsdb) с помо-
щью алгоритма mlst (https://github.com/tseemann/mlst). 
Филогенетический анализ проводили с помощью программ 
Andi, FastME и GrapeTree (https://github.com/EvolBioInf/andi, 
https://gite.lirmm.fr/atgc/FastME/, https://github.com/achtman-
lab/GrapeTree). 

Показано, что все полученные полногеномные последова-
тельности удовлетворяют общепринятым критериям оценки 
качества геномных сборок, а именно: 1) полнота генома 
(процент покрытия полной генетической последовательно-
сти данного микроорганизма) составила >99,9%; 2) загряз-
нение генома (процент присутствия в секвенированном 
геноме чужеродной ДНК) находилось на уровне <2% [16]; 3) 
размеры геномов находились в диапазоне 
5  390  002–5  780  256  п.о; 4) значения GC-состава геномов 
составили 0,56–0,57%, что соответствует рекомендуемым 
значениям для K.  pneumoniae (https://bigsdb.pasteur.fr/
klebsiella/genomes-quality-criteria/) (таблица). 

Наиболее представленным среди 12 сиквенс-типов был 
ST395 (51,5%), далее по убыванию – ST512 (16,4%), ST147 
(9,3%), ST23 (9,3%), ST307 (4,3%), ST101 (3,6%), ST874 

Рисунок. Филогенетическое дерево, построенное на основании 
140 полногеномных последовательностей штаммов K. pneumo- 
niae с помощью алгоритмов Andi, FastME и GrapeTree (https://
github.com/EvolBioInf/andi, https://gite.lirmm.fr/atgc/FastME/, 
https://github.com/achtman-lab/GrapeTree).
Figure. Phylogenetic tree constructed based on 140 whole genome 
sequences of K.  pneumoniae strains using the Andi, FastME and 
GrapeTree algorithms (https://github.com/EvolBioInf/andi, https://
gite.lirmm.fr/atgc/FastME/, https://github.com/achtman-lab/
GrapeTree).
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Геномы штаммов Klebsiella pneumoniae, выделенных от пациентов многопрофильных стационаров в Республике Беларусь в 2016–2022 гг.

Genomes of Klebsiella pneumoniae strains isolated from patients of multidisciplinary hospitals in the Republic of Belarus in 2016–2022

(2,1%); остальные (ST36, ST791, ST290, ST15 и ранее не 
описанный новый ST) – по 1 штамму (рисунок).

Полученные данные представляют интерес для клиници-
стов, эпидемиологов и молекулярных биологов с точки зре-
ния оценки современной эпидемиологической ситуации в 
Республике Беларусь, сравнения ее с таковой в Российской 
Федерации и в мире.

Информация о финансировании
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