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Цель. Охарактеризовать с помощью ПЦР распространенность генов sdr-локуса 

среди изолятов Staphylococcus aureus, выделенных от бактерионосителей и больных с раз-

личными инфекционно-воспалительными заболеваниями стафилококковой этиологии. 

Материалы и методы. Методом ПЦР исследован 171 штамм S. aureus, выделен-

ный со слизистой оболочки носовой полости резидентных и транзиторных бактерионоси-

телей, из отделяемого влагалища женщин с миомой матки (ММ), содержимого пустул но-

ворожденных с перинатальной пиодермией (ПП), транссудата венозно-трофических язв 

нижних конечностей (ВТЯНК) и гнойных ран у больных с синдромом диабетической сто-

пы (СДС). 

Результаты. Установлено, что гены sdr-локуса у штаммов S. aureus, изолирован-

ных от резидентных носителей, больных с ВТЯНК и СДС, обнаруживались значительно 

чаще (84,2, 83,3 и 86,4%, соответственно), чем у штаммов S. aureus, выделенных от тран-

зиторных носителей (45,0%). Показано, что у изученных штаммов  S. aureus наиболее час-

то обнаруживались sdrC и sdrE (33,3 и 59,1%, соответственно), тогда как ген sdrD выяв-

лялся лишь у 7,6% изолятов S. aureus. Охарактеризована зависимость частоты встречае-

мости генов sdr-локуса у штаммов S. aureus от источника выделения.   

Заключение. Обсуждены возможные причины вариабельности частоты встречаемо-

сти отдельных sdr-генов и их комбинаций у штаммов S. aureus, выделенных из различных 

биотопов тела человека. Рассмотрена перспектива разработки панели генетических марке-

ров для идентификации патогенных вариантов S. aureus в микробиоценозах как источни-

ках потенциальных возбудителей эндогенных инфекций.  

Ключевые слова: Staphylococcus aureus, бактерионосительство, инфекционно-

воспалительная патология, sdr-гены, MSCRAMM.     
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Objective. Characterized by PCR the distribution of the genes of sdr-region among  

Staphylococcus aureus strains, isolated from men with staphylococcal nasal-carriage and patients 

with various infectious and inflammatory diseases of staphylococcal etiology. 
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Materials and methods. 171 strains of S. aureus, isolated from the nasopharynx of resi-

dent and transient bacterial carriers, from the vaginal discharge of women with uterine myoma 

(UM), from the contents of the pustules of the newborns with perinatal pyoderma (PP), from the 

venous-trophic ulcer of the lower extremities (VTULE) and from the purulent separated erosion 

and ulcers of patients with diabetic foot syndrome (DFS) were studied by PCR.  

Results. Found that genes of sdr-region from S. aureus strains isolated from resident car-

riers, patients with VTULE and DFS, were detected significantly more often (84,2, 83,3 and 86,4 

per cent, respectively) than from S. aureus strains, isolated from transient carriers (45 per cent). 

The studied S. aureus strains were found most frequently sdrC and sdrE (33.3 and 59.1 per cent, 

respectively), while the sdrD gene was detected in only 7.6 per cent of S. aureus isolates was 

shown. The dependence of the frequency of occurrence of genes sdr-region of  S. aureus strains 

from the emission source was characterized.  

Conclusion. Possible causes of variability in the frequency of occurrence of individual sdr 

-genes and their combinations of S. aureus strains isolated from different biotopes of the human 

body were discussed. The long term development of panels of genetic markers to identify patho-

genic variants of S. aureus in the microbiocenosis of man as sources of potential pathogens en-

dogenous infections was considered.  

Keywords: Staphylococcus aureus, nasal-carriage, infectious and inflammatory patholo-

gy, sdr-genes, MSCRAMM.     

 

Введение 

Золотистый стафилококк (Staphylococcus aureus) по-прежнему остается 

наиболее актуальным возбудителем инфекционно-воспалительных заболева-

ний разной локализации [1-5]. Однако около четверти здоровых людей явля-

ется бессимптомными транзиторными или резидентными носителями S. 

aureus на поверхности кожи и слизистых оболочек открытых полостей орга-

низма (носоглотка, кишечник, урогенитальный тракт) [6-8]. Стафилококко-

вое бактерионосительство способствует циркуляции данных бактерий в че-

ловеческой популяции и является частой причиной эпидемиологических рис-

ков для организованных и декретированных групп населения – детей в до-

школьных организациях и учебных заведениях, пожилых людей в пансиона-

тах и домах престарелых, а также пациентов, находящихся на стационарном 

лечении, в силу компрометированности их иммунобиологического статуса и 

возможности развития у них широкого спектра эндогенных инфекционно-

воспалительных заболеваний за счет транслокации стафилококков со слизи-

стых оболочек во внутреннюю среду макроорганизма [9-11].  

Одним из ключевых условий формирования бактерионосительства S. 

aureus и развития инфекционно-воспалительных заболеваний стафилококко-

вой этиологии является способность данных бактерий к адгезии на эпители-

альных клетках и межклеточном матриксе макроорганизма. В прикреплении 
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S. aureus к фибрину, фибронектину, ламинину и коллагену участвуют особые 

белки бактерий, названные MSCRAMM (Microbial Surface Components 

Recognizing Adhesive Matrix Molecules – микробные поверхностные компо-

ненты, распознающие адгезивные молекулы матрикса), к которым относятся 

SDR протеины (serine-aspartate repeat proteins) [12-14], детерминированные 

генами sdr-локуса, расположенного на хромосоме и представленного генами 

sdrC, sdrD и sdrE.  Последние отвечают за кодирование трех соответствую-

щих белков, содержащих R области с различным количеством дипептидов 

серин-аспартат [15-20]. 

Цель работы – охарактеризовать с помощью ПЦР распространенность 

генов sdr-локуса среди изолятов Staphylococcus aureus, выделенных от ста-

филококковых бактерионосителей и больных с различными инфекционно-

воспалительными заболеваниями стафилококковой этиологии. 

Материалы и методы 

Исследование проведено на 171 штамме S. aureus, из них: 19 штаммов  

выделено со слизистой оболочки переднего отдела носа у резидентных бак-

терионосителей (БН), 20 – у транзиторных БН, 15 – из слизистого отделяемо-

го влагалища у женщин с миомой матки (ММ), 18 – из содержимого пустул у 

новорожденных с перинатальной пиодермией (ПП), 15 – из транссудата ве-

нозно-трофических язв нижних конечностей (ВТЯНК), 81 – из отделяемого 

гнойных ран при синдроме диабетической стопы (СДС). Все культуры ста-

филококков изолированы в соответствии с действующими рекомендациями, 

а их видовую идентификацию проводили общепринятыми методами по куль-

туральным, тинкториальным и биохимическими признакам, в том числе с 

помощью официнальных систем «STAPHYtest» («Erba Lachema s.r.o.», Euro-

pean Union) [21, 22] и методом ПЦР с использованием собственных прайме-

ров к 16S рРНК S. aureus, подобранных с использованием программы 

PrimerSelect из пакета программ Lasergene (DNASTAR Inc, США) (табл. 1).  

Выделение тотальной ДНК стафилококков осуществляли из бактери-

альных суспензий (1,5 х 10
8
 КОЕ/мл; эквивалентных значению 0,5 стандарта 

мутности МакФарланда), приготовленных на стерильной H2O из суточных 

агаровых культур S. aureus, сорбционным методом с использованием набора 

реактивов «ДНК-сорб-В» («ИнтерЛабСервис», Россия) согласно рекоменда-

ции производителя.   
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 Таблица 1. Праймеры, использованные в работе 

Ген Праймер 

Олигонуклеотидная 

последовательность 

(5'→3') 

Размер продукта 

(п.н.) 

16S 

рРНК 

S. aureus 

(F) AGCAGCGTCCATTGTGAGA 

759 
(R) ATTCTCAGATATGTGTGG 

sdr CDE 
(F) GTAACAATTACGGATCATGATG 

600/700/500 
(R) TACCTGTTTCTGGTAATGCTTT 

Для амплификации специфических фрагментов гена 16S рРНК S. 

aureus готовили реакционную смесь объемом в 25 мкл: 2,5 мкл Taq-буфера; 

2,5 мкл dNTP; 2,0 мкл праймеров (по 1,0 мкл каждого); 1,0 мкл Taq-

полимеразы, 1,0 мкл геномной ДНК и 16,0 мкл mQ. Во избежание испарения 

реакционной смеси в каждую пробирку добавляли по одной капле минераль-

ного масла. Амплификацию проводили на термоциклере «Терцик МС-2» 

(«ДНК-технология», Россия). На начальном этапе проводилась денатурация 

ДНК при 94°С в течение 5 мин, после чего следовали 35 циклов амплифика-

ции, каждый из которых включал стадию денатурации ДНК при температуре 

94°С (15 сек), стадию отжига праймеров при 62,5°С (15 сек) и стадию элон-

гации при температуре 72°С (20 сек). На заключительной стадии реакцион-

ная смесь выдерживалась при температуре 72°С в течение 2 мин для завер-

шения построения комплементарных цепей фрагментов ДНК и исключения 

копий, содержащих не полностью достроенные молекулы.  

Для обнаружения специфических VNTR-локусов, ассоциированных с 

патогенностью S. aureus (sdrCDE), проводили мультиплексную ПЦР с ис-

пользованием соответствующих праймеров (табл. 1), предложенных в работе 

A. Sabat et al. [23]. Реакционная смесь для проведения VNTR амплификации 

включала: 2,0 мкл Taq – буфера; 2,0 мкл – dNTP, по 1,0 мкл каждого прайме-

ра (всего 2,0 мкл); 0,7 мкл Taq – полимеразы; 11,3 мкл mQ и 2,0 мкл геном-

ной ДНК (общий объем смеси – 20,0 мкл). Во избежание испарения реакци-

онной смеси в каждую пробирку добавляли по одной капле минерального 

масла. Реакцию амплификации проводили по следующей программе: 1 цикл 

денатурации ДНК при 94°С (5 мин), затем 20 циклов амплификации (денату-

рация ДНК - 94°С (30 сек), отжиг праймеров - 55°С (30 сек) и стадию элонга-

ции - 72°С (30 сек) и 1 цикл завершения амплификации - 72°С (5 мин).  
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Продукты амплификации анализировали электрофоретически в гори-

зонтальном 1,7% агарозном геле, окрашенном бромистым этидием, в ТАЕ 

буферной системе с использованием стандартных наборов («ИнтерЛабСер-

вис», Россия) и маркера длин ДНК 100+ bp DNA Ladder (ЕвроГен), который 

включал 9 фрагментов ДНК в диапазоне 100-1000 п.н. и дополнительный 

фрагмент 1500 п.н. При этом фрагмент 500 п.н. имел удвоенную концентра-

цию и легко идентифицировался на геле. Положительное заключение о нали-

чии искомых фрагментов делали при обнаружении в дорожке специфической 

светящейся полосы, соответствующей определенной массе по линейке моле-

кулярных масс.  

Данные обработаны методами вариационной статистики [24, 25].  

Результаты и обсуждение   

Полученные данные свидетельствовали о вариабельности частоты 

встречаемости конкретных генов локуса sdr  (sdrC, sdrD и sdrE) как у изоля-

тов S. aureus в отдельных группах (с учетом источника их выделения), так и 

штаммов золотистого стафилококка во всей изученной выборке (табл. 2). 

Установлено, что исследованные гены локуса sdr встречались не у всех 

изученных штаммов S. aureus, выделенных из разных источников (биотопов); 

у 28,7% изолятов стафилококков эти гены не обнаруживались, причем их от-

сутствие чаще регистрировалось среди культур S. aureus, изолированных от 

транзиторных БН, новорожденных с ПП и женщин с ММ – в 55,0; 55,6 и 

73,3% случаев, соответственно.  

Из данных, представленных в таблице 2, следует, что у изученных зо-

лотистых стафилококков наиболее часто обнаруживались sdrC и sdrE (33,3 и 

59,1%, соответственно), тогда как ген sdrD выявлялся лишь у 7,6% изолятов 

S. aureus и, исключительно, у штаммов, выделенных от новорожденных с 

ПП, больных с СДС и резидентных БН (22,2; 9,9 и 5,3%, соответственно). 

При этом ген sdrC относительно часто регистрировался у штаммов S. aureus, 

изолированных от резидентных БН и больных с СДС – 47,4 и 42,0%, соответ-

ственно, а ген sdrE – у культур S. aureus, выделенных от резидентных БН, 

новорожденных с ПП, больных с СДС и ВТЯНК – 63,2; 44,4; 72,8 и 83,3%, 

соответственно. 
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Таблица 2.  Распространенность генов локуса sdr у штаммов S. aureus, 

выделенных из разных источников 

Источники 

выделения 

штаммов 

S. aureus* 

Число 

штаммов  

(n) 

Нет  

генов 

локуса 

sdr 

Наличие у штаммов S. aureus генов  

локуса sdr  (абс./% **) 

sdrC+ sdrD+ sdrE+ 

Резидентные БН 19 
   3  . 

15,8 

   9  . 

47,4 

  1  . 

5,3 

  12  . 

63,2 

Транзиторные БН  20 
  11  . 

55,0 

   5  . 

25,0 
0 

   5  . 

25,0 

Женщины с ММ 15 
 11  . 

73,3 

   3   . 

20,0 
0 

   2   . 

13,3 

Новорожденные с 

ПП 
18 

  10  . 

55,6 

   4   . 

22,2 

   4   . 

22,2 

   8   . 

44,4 

Больные с ВТЯНК  18 
   3  .   

16,7 

   2   . 

11,1 
0 

  15  . 

83,3 

Больные с СДС 81 
  11  . 

13,6 

  34  . 

42,0 

   8  . 

9,9 

  59  . 

72,8 

Всего   171 
  49  .  

28,7 

  57 . 

33,3 

 13 . 

7,6 

 101 .  

59,1 

Примечание: * БН - бактерионосители; ММ – миома матки; ПП – перинатальная пиодер-

мия; ВТЯНК – венозно-трофическая язва нижних конечностей; СДС – син-

дром диабетической стопы.  

** в числителе – количество штаммов с признаком (абс.); в знаменателе – 

доля штаммов с признаком (%).   

Таким образом, наличие генов локуса sdr (особенно – генов sdrC и 

sdrE) характерно, прежде всего, для изолятов S. aureus, выделенных из оча-

гов воспаления у больных с инфекционно-воспалительной патологией и но-

совой полости у резидентных стафилококковых бактерионосителей. 

Более детальный анализ присутствия генов локуса sdr у изученных 

культур S. aureus показал, что данные гены у золотистых стафилококков мо-

гут выявляться как изолированно (по отдельности), так и в разных комбина-

циях из двух или трех генов (рисунок).  

Из диаграммы видно, что у большей части (48,5%) штаммов S. aureus 

обнаруживался только один из трех возможных генов локуса sdr (sdrC, sdrD 

или sdrE), у остальных изолятов золотистых стафилококков выявлялись ком-

бинации двух и трех генов – соответственно у 17,0 и 5,8% культур.  
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Рис. Структура штаммов S. aureus с учетом наличия генов локуса 

sdr и их комбинаций. 
Обозначения: 1 – изоляты с отсутствием генов локуса sdr; 2 – изоляты с 

1 геном; 3 – изоляты с 2 генами; 4 – изоляты с 3 генами.  

Наиболее часто у изученных штаммов S. aureus регистрировался ген 

sdrE как изолированно (у 36,8% культур), так и в комбинации с геном sdrC (у 

15,8% изолятов) или в комплексе из всех трех генов локуса sdr (sdrC, sdrD, 

sdrE) – в 5,8% случаев (табл. 3). Другие комбинации из двух генов 

(sdrC+sdrD и sdrD+sdrE) у изолятов золотистого стафилококка встречались 

крайне редко (0,6%). 

Следует отметить, что комплекс трех генов (sdrC, sdrD, sdrE) обнару-

живался только у золотистых стафилококков, выделенных из пустул у ново-

рожденных с ПП и гнойных ран у больных с СДС, а наиболее часто регист-

рируемая комбинация из двух генов (sdrC+sdrE) выявлялась преимущест-

венно  среди штаммов S. aureus, изолированных из носовых ходов у рези-

дентных БН (26,3%) и раневых дефектов у больных с СДС. 

Что касается изолированного присутствия у культур S. aureus гена  

sdrE, то чаще всего он фиксировался у золотистых стафилококков, выделен-

ных от пациентов с ВТЯНК (72,2%), больных с СДС (43,2%) и резидентных 

БН (31,6%), тогда как среди штаммов S. aureus, изолированных от женщин с 

ММ, транзиторных БН и новорожденных с ПП, частота его встречаемости 

была значительно ниже – 6,7; 20,0 и 22,2%, соответственно (табл. 3). 

 

 

 

   

 48,5% 

17,0% 5,8% 28,7% 
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Таблица 3.  Наличие у штаммов S. aureus, выделенных из разных источников, 

генов локуса sdr изолированно и в комбинациях 

Источники 

выделения 

штаммов 

S. aureus* 

 

Число 

штам-

мов  

(n) 

Наличие у штаммов S. aureus отдельных генов sdr              

и их комбинаций (абс./% **) 

sdrC sdrD sdrE 

sdrC+ 

sdrD 

 

sdrC+ 

sdrE 

sdrD+ 

sdrE 

sdrC+ 

sdrD+  

sdrE 

Резидентные БН 19 
   4   . 

21,1 
0 

   6   . 

31,6 
0 

    5  . 

26,3 

  1  . 

5,3 
0 

Транзиторные БН  20 
   4   . 

20,0 
0 

   4   . 

20,0 
0 

   1  . 

5,0 
0 0 

Женщины с ММ 15 
   2   . 

13,3 
0 

   1   . 

6,7 
0 

   1   . 

6,7 
0 0 

Новорожденные с 

ПП 
18 0 0 

   4   . 

22,2 
0 0 0 

   4   . 

22,2 

Больные с ВТЯНК  18 0 0 
  13  . 

72,2 
0 

   2   . 

11,1 
0 0 

Больные с СДС 81 
   9   . 

11,1 

  1  . 

1,2 

  35  . 

43,2 

  1  . 

1,2 

  18  . 

22,2 
0 

   6  . 

7,4 

Всего   171 
  19  . 

11,1 

   1  .  

0,6 

  63  . 

36,8 

   1  .  

0,6 

  27  . 

15,8 

   1  .  

0,6 

 10 . 

5,8 

Примечание: * БН - бактерионосители; ММ – миома матки; ПП – перинатальная пио-

дермия; ВТЯНК – венозно-трофическая язва нижних конечностей; СДС – 

синдром диабетической стопы. ** в числителе – количество штаммов с 

признаком (абс.); в знаменателе – доля штаммов с признаком (%).   

Таким образом, наличие у штаммов S. aureus гена sdrE изолированно 

или в комбинации с другими генами этого локуса (прежде всего – с sdrC) ас-

социируется с их выделением либо от резидентных стафилококковых бакте-

рионосителей, либо из очагов воспаления у больных с инфекционно-

воспалительной патологией (перинатальная пиодермия, гнойная рана при 

синдроме диабетической стопы и венозно-трофической язве нижних конеч-

ностей), что может указывать на патогенетическую причастность поверхно-

стного протеина, детерминированного данным геном, к развитию стафило-

коккозов различной локализации и персистенции золотистых стафилококков 

на слизистой оболочке носовой полости.  

Анализ литературных данных свидетельствует о достаточно широкой 

распространенности и вариабельности частоты встречаемости sdr-генов сре-

ди золотистых стафилококков. Так, в работе H. Liu et al. [20] показано, что 
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гены локуса sdr выявлялись у 95,5% культур из 288 штаммов S. aureus, изо-

лированных от больных с инфекциями кожи и мягких тканей и пациентов с 

бактериемией, причем частота встречаемости генов sdrC, sdrD и sdrE состав-

ляла 87,8; 63,9 и 68,1%, соответственно, и практически не зависела от источ-

ника выделения. В то же время A. Sabat et al. [19], обобщая результаты ис-

следований ряда авторов и собственные данные по распространенности сре-

ди 497 изолятов золотистого стафилококка (из разных источников) sdr-генов, 

указывают на их наличие у всех изученных культур, отмечая более частую 

встречаемость гена sdrE, чем гена sdrD (89,5 против 59,8%), но подчеркивая, 

что у штаммов S. aureus, выделенных от больных с остеомиелитом, эти гены 

присутствовали с одинаковой частотой (88,8 и 83,1%).  

Результаты наших исследований показывают, что указанные гены sdr-

локуса выявлялись у 72,3% изолятов из 171 изученного штамма S. aureus, а 

по частоте встречаемости (с учетом ее уменьшения) их можно ранжировать в 

следующий ряд: sdrE – sdrC – sdrD (59,1 – 33,3 – 7,6%, соответственно). От-

личие этих данных от выше приведенных, возможно, связаны с тем, что ана-

лизируемые в нашей работе культуры золотистого стафилококка были изо-

лированы из других источников, в частности из носовой полости у транзи-

торных бактерионосителей и влагалища у женщин с миомой матки, откуда 

высевались штаммы S. aureus, у которых редко обнаруживались гены sdrC и 

sdrE (13,3-25,0%), а ген sdrD вовсе не выявлялся. С другой стороны,  изоляты  

S. aureus из раневых дефектов у больных с венозно-трофическими язвами 

нижних конечностей и пациентов с синдромом диабетической стопы относи-

тельно часто обладали геном sdrE  (83,3 и 72,8% соответственно), что вполне 

согласуется с литературными данными.  

Вместе с тем необходимо отметить, что комбинированное присутствие 

двух или трех sdr-генов у изученных в нашей работе штаммов золотистого 

стафилококка регистрировалось относительно редко (лишь у 22,8% изоля-

тов), что в 3,4 раза меньше, чем у культур S. aureus, которые анализирова-

лись в других работах [19, 20], где у большинства (72,3-94,2%) из них ука-

занные гены обнаруживались в комплексе.  

Нельзя исключить, что отмеченная выше вариабельность параметров 

распространенности sdr-генов (частота встречаемости отдельных генов, на-

личие их комбинаций) среди штаммов золотистого стафилококка, исследо-
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ванных в нашей и цитируемых работах, обусловлены не только различиями в 

источниках их выделения, но и циркуляцией на разных территориях разных 

клоновых линий S. aureus, у которых, как известно [20], присутствие кон-

кретных генов sdr-локуса и их сочетаний сильно отличается.  

Заключение   

Микробиота кожи и слизистых оболочек человека, безусловно, сайт-

специфична [26, 27], а её биогеография даже в норме зависит от целого ряда, 

часто неустановленных и/или не учитываемых, причин [28, 29], включая, на-

пример, способ родоразрешения [10]. Вместе с тем нельзя игнорировать воз-

можность «эволюции» патогенности у отдельных её представителей, которая 

связана, в частности, с передачей генетических детерминант между сочлена-

ми микробиоценозов и способна существенно влиять на характер бактери-

ально-гостальных взаимоотношений, трансформируя относительно мирное 

сожительство (бессимптомное бактерионосительство) в антагонистическое 

взаимодействие (инфекционно-воспалительный процесс).  

Представленные результаты по тестированию у 171 штамма золотисто-

го стафилококка генов sdr-локуса, кодирующих ответственные за процесс 

бактериальной адгезии к тканям макроорганизма MSCRAMM-протеины, от-

ражают особенности распространенности указанных генетических маркеров 

патогенности в популяциях S. aureus, изолированных из разных биотопов те-

ла человека, и свидетельствуют об определенной зависимости частоты их 

присутствия у бактерий от источника выделения последних. 

Выявленное «сходство» штаммов S. aureus, выделенных от больных с 

инфекционно-воспалительными заболеваниями стафилококковой этиологии 

и резидентных носителей золотистого стафилококка, по наличию ряда sdr-

генов (прежде всего sdrC и sdrE) и их комбинаций, во-первых, подтверждает 

причастность этих генетических маркеров к детерминации патогенного по-

тенциала данных микроорганизмов, во-вторых, косвенно указывает на воз-

можную патогенетическую роль персистенции S. aureus на назальном эпите-

лии в развитии инфекционно-воспалительной патологии, в частности гной-

ных ран у больных с синдромом диабетической стопы и венозно-трофичес-

кими язвами нижних конечностей. Следует отметить существенное отличие 

штаммов S. aureus, изолированных от резидентных и транзиторных стафило-

кокковых бактерионосителей, по sdr-локусу, которое подтверждает «принци-
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пиальную» разницу между этими группами микроорганизмов, что ранее бы-

ло продемонстрировано при анализе у них ряда вирулентных и персистент-

ных характеристик на фенотипическом уровне [30, 31].    

Можно надеяться, что дальнейшее изучение молекулярной эпидемио-

логии генов патогенности и особенностей генетических профилей у изолятов 

золотистого стафилококка с учетом источника их выделения позволит разра-

ботать панель генетических маркеров для идентификации патогенных вари-

антов S. aureus в микробиоценозах носовой полости, кишечника и других 

биотопов как источниках потенциальных возбудителей эндогенных инфек-

ций стафилококковой этиологии. 

(Часть работы выполнена в рамках проекта ИКВС УрО РАН № 15-3-4-34  

по Комплексной программе фундаментальных исследований УрО РАН) 
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