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Цель. Анализ генетического разнообразия S. aureus с учетом источников выделения. 

Материалы и методы. Методом ПЦР исследовано 163 штамма S. aureus, выделен-

ных со слизистой оболочки носовой полости стафилококковых бактерионосителей (БН), из 

отделяемого влагалища женщин с миомой матки (ММ), содержимого пустул новорожден-

ных с перинатальной пиодермией (ПП), транссудата венозно-трофических язв нижних ко-

нечностей (ВТЯНК) и гнойных ран у больных с синдромом диабетической стопы (СДС). 

Результаты. Проведено сравнительное изучение генетического разнообразия S. 

aureus, выделенных при инфекционных процессах разной локализации. Установлены  

особенности распространения комбинаций генов ssp, spa, sdrЕ, sdrС, sdrD, clfA, clfB в по-

пуляциях S.aureus, изолированных при инфекционных заболеваниях. Показано, что часто-

та их встречаемости  нарастает в ряду: больные с ММ и ВТЯНК < бактерионосители <  

новорожденные с ПП < больные с СДС. 

Заключение. Полученные данные расширяют представление о генетическом разно-

образии S. aureus, выделенных при инфекционных процессах разной локализации и бакте-

рионосительстве. 
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Objective. Analysis of the genetic diversity of S. aureus, taking into account the sources 

of isolation. 

Materials and methods. 163 strains of S. aureus, isolated from the nasopharynx of bacte-

rial 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. A comparative study of the genetic diversity of S. aureus isolated during infec-

tious processes of different localization was carried out. Peculiarities of distribution of ssp, spa, 

sdrЕ, sdrС, sdrD, clfA, clfB genes in S. aureus populations isolated in infectious diseases have 
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been established. It is shown that the frequency of their occurrence increases in the series: pa-

tients with UM and VTULE < bacterial carriers < newborns with PP < patients with DFS 

Conclusion. The data obtained expand the understanding of the genetic diversity of 

S. aureus, isolated during infectious processes of different localization and bacteriocarrier. 
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