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Геоинформационная система  Pseudomonas 
aeruginosa
А.А.Ковалевич, А.С.Водопьянов, Е.Д.Василенко, Р.В.Писанов

ФКУЗ «Ростовский-на-Дону ордена Трудового Красного Знамени научно-исследовательский противочумный
институт» Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

Актуальность использования геоинформационных систем в эпидемиологическом надзоре обусловлена их способно-
стью обеспечивать оперативный анализ и визуализацию распространения инфекционных заболеваний, обусловлен-
ных в т.ч. устойчивыми к антибиотикам штаммами  Pseudomonas aeruginosa. Представление данных в геопростран-
ственном формате позволяет выявлять закономерности в циркуляции патогенов и повышать точность прогнозирова-
ния эпидемиологических рисков.
Цель работы  – создание геоинформационной онлайн-системы «ГИС  Pseudomonas aeruginosa», содержащей данные
о  генетических  свойствах  циркулирующих  штаммов,  для  оценки  генетического  разнообразия  представителей  вида
P.  aeruginosa.
Материалы и методы.  В исследовании использованы полногеномные данные 506 штаммов  P.  aeruginosa, изолиро-
ванных на территории России и прилегающих регионов. Анализ полногеномных данных проводился с использованием
разработанных авторских инструментов Genomes Validator и Pseudomonas Analyser.
Результаты.  Разработана  онлайн-система  «ГИС  Pseudomonas  aeruginosa»,  которая  отображает  информацию  о
выбранном штамме: серогруппа, тип жгутикового антигена, мукоидный фенотип,  ExoU/ExoS-тип, дата выделения, объ-
ект выделения. ГИС расположена на центральном сервере института, что позволяет сотрудникам, имеющим доступ,
оперативно получать или пополнять информацию практически из любой точки страны и анализировать эти данные.
Анализ  данных  с  использованием  разработанной  ГИС  показал,  что  на  территории  России  преобладают  штаммы  с
генотипом  exoS+  (88%),  тогда  как  более  вирулентные  exoU+  штаммы  встречаются  значительно  реже  (~12%).
Наибольшее число  exoU+  изолятов зарегистрировано в г. Москве, а также замечен факт их длительной циркуляции.
Заключение.  В рамках настоящего исследования впервые разработана геоинформационная система для  P.  aeruginosa,
основанная на интеграции данных о генетических маркерах и молекулярных характеристиках штаммов и позволяю-
щая проводить выборку штаммов непосредственно на электронной карте. С помощью «ГИС  Pseudomonas aeruginosa»
продемонстрированно  локальное  распространение  наиболее  вирулентных  изолятов  exoU+  на  территории  России,  а
также региональная специфичность их циркуляции.
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The relevance of the use of geoinformation systems in epidemiological surveillance is determined by their ability to provide rapid 
analysis and visualization of spread of infectious diseases, including antibiotic-resistant strains of  Pseudomonas aeruginosa.
The geospatial format of data presentation makes it possible to identify patterns in the circulation of pathogens and to improve 
the accuracy of epidemiological risks forecasting.
The aim of the work  is to create an online geographic information system “GIS  Pseudomonas aeruginosa”, containing data on 
the genetic properties of circulating strains, to assess the genetic diversity of representatives of the  P.  aeruginosa  species.
Materials and methods.  The whole genome data from 506 strains of  P.  aeruginosa  isolated in Russia and in the neighboring 
regions were used in the study. The analysis of whole genome data was carried out with the use of the author’s developed tools
“Genomes Validator” and “Pseudomonas Analyser”.
Results.  The online GIS system “GIS  Pseudomonas aeruginosa“ has been developed, which contains information about the 
selected  strain.:  its  serogroup,  type  of  flagellar  antigen,  mucoid  phenotype,  ExoU/ExoS  types,  date  of  isolation,  object  of 
isolation. GIS is accessed on the central server of the institute, which makes it possible to receive or to update information 
quickly from almost anywhere in the country, which allows employees with the access to the data to analyze it. Data analysis 
using the developed GIS revealed that the  exoS+  strains predominate in Russia (88%), while the more virulent  exoU+  strains are 
much less common (about 12%). The largest number of  exoU+  isolates was registered in Moscow, and the fact of their long-term 
circulation was also noted.
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Г еоинформационное обеспечение мониторинга за 
инфекционными болезнями является одним из приори-

тетных научных направлений Федеральной службы по над-
зору в сфере защиты прав потребителей и благополучия 
человека (Роспотребнадзор) [1]. Это находит отражение во 
многих информационных системах, направленных на выяв-
ление и предупреждение распространения инфекционных 
болезней на территории Российской Федерации (РФ) [2–4]. 

В настоящее время использование геоинформационных 
систем (ГИС) для мониторинга возбудителей природно-оча-
говых, зоонозных, актуальных антропонозных инфекцион-
ных болезней становится обычной практикой [5–7].

Исключительно важное значение при этом имеет внедре-
ние онлайн-технологий, позволяющих обеспечивать опера-
тивный доступ к информации большому количеству специа-
листов. 

По состоянию на 2020 г. штаммы Pseudomonas aeruginosa 
являлись возбудителями нозокомиальных инфекций в 18,6% 
случаев, что было продемонстрировано с использованием 
отечественной онлайн-платформы AMRmap, разработанной 
с использованием ГИС-ресурсов [8]. 

Синегнойная палочка распространена повсеместно и спо-
собна персистировать в разнообразных экологических ареа-
лах, включая речные и морские бассейны, сточные воды, 
бутилированную воду, а также почвенные массивы [9].

Также установлено, что у пациентов с инфекцией нижних 
дыхательных путей, ассоциированной с P. aeruginosa, риск 
летального исхода в 2,4 раза выше, а также отмечается наи-
более высокая тяжесть течения инфекционного процесса. 
P. аeruginosa относится к числу патогенов с высоким эпиде-
мическим потенциалом и способна в короткие сроки форми-
ровать госпитальные штаммы [10]. Так, внутрибольничная 
микст-инфекция, ассоциированная с Acinetobacter spp. и 
P.  aeruginosa, составляет 13% от всех бактериальных изо-
лятов [11].

В формировании эпидемически значимых клонов 
P. аeruginosa большое значение имеют такие свойства воз-
будителя, как высокий адаптивный потенциал, пластичность 
генома, наличие широкого спектра детерминант патогенно-
сти и природной устойчивости к антибактериальным препа-
ратам [12]. ГИС предоставляют возможность визуализиро-
вать пространственное распространение микроорганизмов 
и отслеживать циркуляцию штаммов, различающихся по 
генетическим маркерам. Основываясь на этих данных, 
можно своевременно выявлять варианты, демонстрирую-
щие признаки роста эпидемической или клинической значи-
мости, и рассматривать их как потенциально опасные штам-
мы. Хотя на данный момент интеграция подобных подходов 
в практику пока не получила широкого распространения, ее 
внедрение может стать перспективным направлением в 

улучшении эпидемиологического контроля и прогнозирова-
нии динамики распространения потенциальных патогенов.

Картографирование и пространственный анализ позволя-
ют выявлять тенденции, зависимости и взаимосвязи между 
инфекционными заболеваниями и факторами, которые 
нельзя было бы различить, например, при представлении 
данных в табличном формате.

Динамическая связь между базами данных и картами, 
реализуемая при помощи ГИС, означает, что обновления 
данных автоматически отражаются на картах, что может 
помочь сделать санитарно-противоэпидемические (профи-
лактические) мероприятия более целенаправленными и 
эффективными. Взаимодействие между базами данных и 
картами, которое обеспечивается ГИС, позволяет автомати-
чески обновлять информацию на картах. Это может способ-
ствовать более точному и результативному проведению 
санитарно-противоэпидемических мероприятий.

В свою очередь, это делает возможным отслеживание 
наиболее значимых клинических изолятов P. аeruginosa. 

Поэтому целью исследования является создание геоин-
формационной онлайн-системы «ГИС Pseudomonas aerugi- 
nosa», содержащей данные о генетических свойствах цирку-
лирующих штаммов, для оценки генетического разнообра-
зия представителей вида P. aeruginosa.

Материалы и методы

Для разработки ГИС использовали геномы и информа-
цию о 506 штаммов P. aeruginosa. Из них данные о 37 штам-
мах были получены лично авторами на базе лаборатории 
молекулярной биологии природно-очаговых и зоонозных 
инфекций ФКУЗ «Ростовский-на-Дону противочумный 
институт» Роспотребнадзора. Штаммы были выделены в 
г. Ростове-на-Дону, в Донецкой Народной Републике (ДНР) 
РФ и г. Хабаровске в период с 2022 по 2025 г. Полногеномное 
секвенирование проведено в ходе реализации федерально-
го проекта социально-экономического развития РФ до 
2030 г. «Санитарный щит страны – безопасность для здоро-
вья (предупреждение, выявление, реагирование)». Из меж-
дународной базы NCBI были использованы геномы и инфор-
мация о 442 штаммов P. aeruginosa выделенных на террито-
риях, граничащих с РФ, а также информация о 27 штаммах, 
полученных из базы данных VGARus. Оценку качества пол-
ногеномных последовательностей проводили с помощью 
программы Genomes Validator (https://github.com/alexeyvod/
GenomesValidator), для работы использовались геномы с 
критерием качества «good». Анализ данных полногеномного 
секвенирования проводили с помощью авторской програм-
мы Pseudomonas Analyser (https://github.com/alexeyvod/
PseudomonasAnalyser). Разработку интернет-версии ГИС 

Conclusion. Within the framework of this study, a geoinformation system for P. aeruginosa have been developed for the first 
time. The system is based on integrated data of the genetic markers and molecular characteristics of strains, allowing us to 
sample strains directly on the electronic map. The geospatial information system has demonstrated the local distribution of the 
most virulent exoU+ isolates in Russia and the regional specificity of their circulation.
Key words: Pseudomonas aeruginosa, geoinformation system, serotypes, exoU, exoS, flagellated antigen
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проводили с использованием языков программирования 
TypeScript, HTML, JavaScript и PHP. Визуализация геоданных 
реализована с помощью интерактивной карты на базе 
Leaflet.js, которая включает базовый слой OpenStreetMap и 
пользовательский слой с тайлами, расположенными локаль-
но. 

Результаты исследования и их обсуждение

Разработанная «ГИС Pseudomonas aeruginosa» доступна 
по адресу https://pseudomonas-gis.antiplague.ru. При этом для 
работы в ГИС требуется только интернет-браузер (Yandex, 
Google Chrome, FireFox, Opera и т.п.) и не требуется допол-
нительного программного обеспечения. Управление отобра-
жением данных осуществляется с помощью компьютерной 
мыши  – нажатием можно двигать карту, а колесиком ком-
пьютерной мыши  – выбирать необходимый масштаб. 
Отображение мест выделения штаммов зависит от масшта-
ба  – на более мелком масштабе штаммы, выделенные на 
близлежащих территориях, группируются в одну точку, в то 
время как при изменении масштаба карты становится более 
детально видно место их изоляции (рис. 1).

При нажатии на символ «map pin», соответствующий кон-
кретному штамму, в отдельном окне отображается инфор-
мация о нем: название, серогруппа, тип жгутикового анти-
гена, мукоидный фенотип, ExoU/ExoS-тип, дата выделения, 

объект выделения, а также дата внесения информации о 
штамме (рис. 2).

Слева имеется окно, где можно выбирать фильтры, с 
помощью которых происходит сортировка и отбор штаммов 
для их визуализации на карте. 

В разработанной нами ГИС предусматривается возмож-
ность временных выборок в зависимости от года выделения 
штамма. Для этого необходимо нажать кнопку «Выберите 
даты» и указать в появившемся окне начальный и конечный 
год выделения штаммов. На электронной карте будут ото-
бражены штаммы, которые попадают в выбранный пользо-
вателем временной промежуток. В разработанной системе 
имеется информация о геномах штаммов, выделенных в 
промежуток с 1975 по 2025 г. 

В интерфейс системы добавлена функция «Сохранить 
таблицу», позволяющая экспортировать данные обо всех 
загруженных штаммах в формате .xlsx. Это обеспечивает 
возможность дальнейшей обработки и анализа информа-
ции с использованием внешних программных средств. 
Кроме того, реализована возможность сохранения графи-
ческого представления: при выборе соответствующего 
параметра и нажатии кнопки «Сохранить изображение» 
отображаемая карта сохраняется в формате .png на устрой-
стве пользователя, что позволяет использовать его для 
последующего анализа или оформления отчетных матери-
алов. 

Рис. 1. Общий вид системы. Отдельные штаммы обозначены символом «map pin». Несколько штаммов, сгруппированных вместе, 
отображаются кружком, в центре указывается, сколько штаммов входит в эту группу.
Fig. 1. General view of the system. Individual strains are marked with a “map pin” symbol. Several strains grouped together are shown with 
a circle, with the number of strains in the group indicated in the center.
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Геопозиционирование штаммов было произведено отно-
сительно центральной области населенного пункта, в кото-
ром он выделен, так как точные координаты и информация 
о месте выделения штамма P. аeruginosa не всегда имеются 
в базах данных. Аналогично было сделано и с временем 
выделения, за референс в основном брался год выделения. 

ГИС расположена на центральном сервере института, что 
дает возможность сотрудникам, имеющим доступ, оператив-
но получать или пополнять информацию практически из 
любой точки страны и анализировать эти данные. Доступ к 
ГИС осуществляется через логин и пароль, функции для 
пользователя разделены, поэтому возможность пополнять 
данные о штаммах имеется не у всех пользователей данной 
системы. 

Пространственный анализ позволяет не только визуали-
зировать распространение штаммов, но и выявить потенци-
альные пути их циркуляции. Уже существующий отечествен-
ный ресурс AMRmap предоставляет возможность дополни-
тельной оценки клинических изолятов с точки зрения их 
антибиотикорезистентности, наличия генетических марке-
ров устойчивости, а также предлагает статистические дан-
ные по выделенным штаммам. Вместе с тем платформа не 
содержит информации о факторах патогенности, а также не 
предусматривает доступ к данным об отдельных изолятах, 
что ограничивает возможности анализа в части определе-
ния их клональной принадлежности.

Разработка специализированных ГИС-ресурсов, таких как 
«ГИС Pseudomonas aeruginosa», способствует более эффек-
тивному выполнению задачи позволяя визуализации распро-
странения штаммов и выявлению потенциальных зон риска. 
У P.  aeruginosa, помимо циркулирующих клонов высокого 
риска (ST 111, 175, 233, 235, 277, 357, 654, 773), выявлены 
генетические детерминанты, связанные с тяжелым течением 
инфекции у пациентов [12, 13]. К числу наиболее значимых 

факторов патогенности относятся гены exoS и exoU, кодиру-
ющие экзотоксины, которые играют ключевую роль в разви-
тии инфекционного процесса и рассматриваются как важные 
маркеры вирулентности [12, 14]. Так, к примеру, штаммы 
exoS+ ассоциированы с острыми клиническими проявления-
ми, нередко приводящими к летальному исходу, тогда как 
штаммы exoU+ характеризуются более высокой вирулентно-
стью и чаще вызывают тяжелые формы инфекции, включая 
смертельные случаи в течение 24–72 ч после начала клини-
ческих проявлений [15]. В то же время существуют гиперви-
рулентные штаммы exoS+/exoU+ с повышенным цитотоксиче-
ским и патогенетическим потенциалом в связи с повышен-
ным уровнем экспресии ExoS и ExoU [16, 17].

Всемирная организация здравоохранения в 2024 г. пере-
смотрела классификацию P. aeruginosa и внесла ее в группу 
патогенов высокого приоритета, клоны с повышенным 
риском летального исхода распространены по всему миру и 
представляют угрозу для здоровья пациентов с инфекция-
ми, вызванными этими штаммами, что требует их монитори-
рования и отслеживания мест циркуляции на территории 
нашей страны [18]. 

Так, благодаря разработанной ГИС можно оценить сте-
пень распространенности штаммов exoS+, exoU+, exoS+/
exoU+. Среди геномов, доступных для анализа, на террито-
рии РФ преобладающим генотипом является exoS+, что 
составляет 88% от всех российских штаммов, при этом вре-
менной диапазон выделения данного генотипа очень широк, 
охватывая временной отрезок с 2014 по 2025 г. Генотип 
exoU+ встречается относительно редко и составляет ~12% 
среди штаммов P.  aeruginosa, выделенных на территории 
России. Полученные данные согласуются с результатами 
других исследований, в которых доля изолятов с данным 
генотипом находилась на сопоставимом уровне, а в нашем 
случае была даже ниже [19]. Следует отметить, что времен-

Рис. 2. Окно, отображающее информацию о штамме, а также окно выбора опций для фильтрации.
Fig. 2. A window displaying information about the strain, as well as a window for selecting options for filtering.
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ной период выявления штаммов с генотипом exoU+ охваты-
вает практически те же годы, что и для exoS+, а именно – с 
2014 по 2024 г. При этом большинство изолятов с генотипом 
exoU+ (68%) были выделены в г. Москве, что может быть 
связано как с высокой плотностью населения мегаполиса, 
так и с высоким уровнем миграции. Вместе с тем данный 
генотип пока зафиксирован лишь в центральных регионах 
России, на территории Поволжья и в Краснодарском крае. 
Это может указывать как на недостаточную представлен-
ность полногеномных данных по другим регионам, так и на 
ограниченное географическое распространение штаммов с 
подобным генотипом. 

Примечательно, что генотип exoU+ не выявлен на терри-
тории ДНР и прилегающих районов Ростовской области, 
включая г. Ростов-на-Дону, при этом данный генотип при-
сутствует в изолятах из г. Краснодара. Это представляется 
интересным, поскольку г. Ростов-на-Дону является одним 
из ключевых транспортных узлов, связывающих регионы 
Северного Кавказа и Крым с центральными районами 
России (рис. 3) [20]. 

Отсутствие выявленных случаев распространения штам-
мов exoU+ на территории Ростовской области и ДНР, несмо-
тря на тесные транспортные и хозяйственные связи с 
Краснодарским краем, позволяет предположить ограничен-
ный характер циркуляции данных штаммов и их локальное 
происхождение в г. Краснодаре. С другой стороны, это 
также может указывать на недостаточный объем информа-
ции о подобных генотипах, циркулирующих в данных регио-
нах, как уже говорилось выше, что требует более тщатель-
ного исследования этого вопроса. Однако генотипы штам-
мов, представленные в г. Краснодаре, имеют сходные не 
только вирулотипы, но и серотип, а также жгутиковый анти-
ген, что указывает на клональную природу данных изолятов 
и локальный характер их происхождения.

Примечательно, что штаммы exoU+, выделенные в Москве, 
Нижнем Новгороде и Самаре, демонстрируют сходство, ука-
зывающее на их клональное происхождение. Однако каж-
дый штамм из этих регионов обладает уникальной комбина-
цией генетических маркеров (серотип и жгутиковый анти-
ген), что придает выделенным изолятам выраженную регио-
нальную специфичность. Особое внимание заслуживает 
факт длительной циркуляции большинства штаммов exoU+ в 
г. Москве – с 2015 по 2024 г. Это может свидетельствовать 
о сохранении и накоплении наиболее вирулентных вариан-
тов P. aeruginosa в условиях мегаполиса с высокой миграци-
ей. Следовательно, необходим усиленный эпидемиологиче-
ский надзор с целью предотвращения дальнейшего распро-
странения высоковирулентных штаммов.

На территории РФ гипервирулентные генотипы P. aerugi-
nosa – exoS+/exoU+ – представлены лишь 2 штаммами (рис. 4). 
Несмотря на их сходство по вирулотипу, типу жгутикового анти-
гена и серогруппе, различие во времени выделения не позво-
ляет однозначно исключить клональное происхождение данных 
изолятов. Вместе с тем наличие мукоидного фенотипа только у 
штамма, выделенного в г. Москве, указывает на потенциаль-
ную независимость и возможность циркуляции в разных регио-
нах страны как отдельных клинических вариантов. 

Анализ имеющихся сведений о генетической структуре и 
географическом распространении клинических штаммов 
P.  aeruginosa демонстрирует необходимость комплексного 
подхода, объединяющего геоинформационные технологии и 
молекулярно-генетические методы в рамках эпидемиологи-
ческого надзора. Такая интеграция способствует не только 
прослеживанию путей циркуляции возбудителя, но и выяв-
лению регионов с повышенным риском распространения 
гипервирулентных штаммов.

Разработанный нами ресурс представляет собой удобный 
и доступный инструмент для анализа пространственного 

Рис. 3. Распространение генотипа exoU+ на территории Российской Федерации.
Fig. 3. Distribution of the exoU+ genotype in the Russian Federation.
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распространения различных изолятов синегнойной палочки. 
Его использование может быть востребовано в системе эпи-
демиологического мониторинга. Регулярное обновление 
базы данных с включением новых генетических характери-
стик позволит повысить чувствительность наблюдения за 
изменением популяционной структуры возбудителя, прогно-
зировать возможные вспышки и оперативно реагировать на 
появление потенциально опасных вариантов и отследить их 
внутрибольничное распространение.

Дальнейшее развитие специализированных платформ, 
таких как «ГИС Pseudomonas aeruginosa», способствует про-
филактике распространения клинически значимых форм 
данного патогена.

Заключение

В заключение следует отметить, что ГИС-технологии все 
активнее используются в эпидемиологическом мониторинге 
для пространственного анализа распространения инфекци-
онных заболеваний. В рамках настоящего исследования 
впервые разработана ГИС для P. aeruginosa, основанная на 
интеграции данных о генетических маркерах и молекуляр-
ных характеристиках штаммов, предоставляющая возмож-
ность проводить выборку штаммов непосредственно на 
электронной карте. С помощью «ГИС Pseudomonas aeru- 
ginosa» продемонстрировано локальное распространение 
наиболее вирулентных изолятов exoU+ на территории 
России, характерное для определенных регионов, что ука-
зывает на региональную специфичность их циркуляции. 
Поэтому использование данной системы будет весьма 
полезно в практике работы учреждений, занимающихся про-
ведением эпидемиологического надзора за синегнойной 
инфекцией. В дальнейшем планируется пополнять ГИС 
информацией, имеющей значение для выявления генетиче-

ских особенностей штаммов, путей распространения и выяв-
ления клональных комплексов. ГИС расположена на серве-
ре ФКУЗ «Ростовский-на-Дону противочумный институт» 
Роспотребнадзора и доступна для работы сотрудникам всех 
заинтересованных ведомств.
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Н о в о с т и  н а у к и

Заморозка под высоким давлением повышает выживаемость клеток 
при использовании меньшего количества криопротекторов

Криоконсервация путем витрификации обычно требует 30–50% об./об. цитотоксичных проникающих криoproteкторных 
агентов (КПА), чтобы предотвратить образование кристаллов льда во время замораживания и оттаивания, что ограничива-
ет ее более широкое применение. Поскольку давление подавляет кристаллизацию льда, применение высокого давления во 
время витрификации может позволить снизить концентрацию КПА при сохранении жизнеспособности клеток. В этом иссле-
довании мы использовали устройство криофиксации с высоким давлением (HPF), которое обычно используется для крио-
фиксации, для успешной криоконсервации двумерных слоев клеток и трехмерных клеточных сфероид с 20–30% об./об. 
проникающих КПА. По сравнению с обычным погружением в жидкий азот, слои клеток HPF демонстрировали более высо-
кую жизнеспособность после оттаивания и лучшее удержание на субстрате, что позволяло проводить последующее раз-
множение. Сфероиды клеток HPF показали улучшенную жизнеспособность клеток, метаболическую активность и сохраняли 
межклеточное сцепление. Разработка устройств HPF специально для криоконсервации в сочетании с передовыми методами 
оттаивания сулит достижение витрификации с низким или даже без КПА.

Fang Song, et al.
A proof-of-concept study on high pressure freezing for cryopreservation.

PNAS Nexus (2026). DOI: 10.1093/pnasnexus/pgag065


