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Молекулярное типирование Treponema pallidum, основанное на исследовании вариабельных генов arp, tprII 
и tp0548, является международно признанным методом анализа эпидемиологии сифилиса, в том числе позво-
ляющим осуществлять мониторинг антибиотикорезистентных вариантов возбудителей этого заболевания.
Цель: охарактеризовать молекулярные субтипы T. pallidum, изолированные из клинического материала от боль-
ных сифилисом в 2018–2019 гг., оценить наличие у них известных генетических детерминант антибиотикорези-
стентности, а также сопоставить полученные результаты с известными российскими и зарубежными данными.
Материалы и методы. Исследованы 64 клинических изолята T. pallidum, полученных из 10 субъектов Россий-
ской Федерации: Астраханской, Иркутской, Калужской, Новосибирской и Омской областей, Ставропольского 
края, республик Саха (Якутия), Тывы и Чувашии, Москвы. Вариабельность гена arp оценена по количеству 
внутренних тандемных повторов из 60 пар оснований методом ПЦР. Вариабельность генов tprII оценена на 
основе полиморфизма длины фрагментов рестрикции. Нуклеотидная последовательность вариабельного 
участка гена tp0548 длиной 84 пар оснований (позиции 131–215), а также генетические детерминанты устойчи-
вости к макролидам в гене 23S rRNA исследованы методом капиллярного секвенирования.
Результаты. В 9 из 10 обследованных субъектов Российской Федерации установлено абсолютное превалирова-
ние молекулярного субтипа T. pallidum 14 d/f, составившего 93,75 % общего количества клинических изолятов, 
что согласуется данными о его устойчивом доминировании на протяжении 2011–2017 гг. Наиболее распро-
страненный в странах Западной Европы молекулярный субтип T. pallidum 14 d/g обнаруживался в Калужской и 
Омской областях, формируя 4,69 % общей численности анализируемой выборки. Спорадически, но стабильно 
встречающийся на протяжении многолетнего мониторинга молекулярный субтип T. pallidum 14 b/f был представ-
лен единичным клиническим изолятом (1,56 %), поступившим из Республики Тыва. Генетическая замена A2058G 
в гене 23S rRNA, обуславливающая развитие резистентности к макролидам, детектирована у 2 из 60 клинических 
изолятов молекулярного субтипа 14 d/f, поступивших из Московской и Омской областей, будучи характерной для 
всех (3 из 3) представителей молекулярного субтипа 14 d/g. В целом в 2018–2019 гг. резистентность к макроли-
дам констатирована у 7,81 % современных российских клинических изолятов T. pallidum, что превышает установ-
ленный ВОЗ пороговый уровень, позволяющий рекомендовать лекарственное средство для терапии ИППП.
Выводы. Современная молекулярная эпидемиология сифилиса в Российской Федерации характеризуется 
доминированием молекулярного субтипа T. pallidum 14 d/f, что существенно отличает локальную популяцию от 
таковых в сопредельных государствах Европы и Азии. Продолжающееся распространение детерминант рези-
стентности к макролидам заставляет с осторожностью относиться к использованию этой группы лекарствен-
ных средств для терапии сифилиса и является аргументом в пользу соответствующего пересмотра действую-
щих клинических рекомендаций.
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Based on arp, tprII and tp0548 genes variability molecular typing of Treponema pallidum is a worldwide method for 
syphilis epidemiology analysis, including the ability to monitor antimicrobial-resistant variants of the causative agents 
of the disease.
The aim of the study is to characterize the molecular subtypes of T. pallidum isolated from syphilis patients’ clinical 
material in 2018–2019, to assess the known antibiotic resistance determinants presence, and to compare the results 
with known Russian and foreign data.
Materials and methods. 64 T. pallidum clinical isolates obtained from 10 regions of the Russian Federation: Astrakhan, 
Irkutsk, Kaluga, Moscow, Novosibirsk and Omsk regions, the Stavropol Territory, the Republic of Sakha (Yakutia), 
Tuva and Chuvashia were studied. The arp gene variability was estimated by the number of internal tandem repeats 
from 60 base pairs analyzed by PCR. The variability of tprII genes was based on the restriction fragment length poly-
morphism. The nucleotide sequence of the tp0548 gene with a length of 84 base pairs (positions 131–215) variable 
region, as well as the genetic determinants of macrolide resistance in the 23S rRNA gene, were studied by capillary 
sequencing.
Results. 14 d/f molecular subtype of T. pallidum was absolutely prevalent in 9 of 10 examined subjects of the Russian 
Federation, taking 93.75 % of the total number of clinical isolates, and it was consistent with data on its stable domi-
nance over 2011–2017. The most common in Western Europe molecular subtype of T. pallidum 14 d/g was found in 
the Kaluga and Omsk regions, taking 4.69 % of the analyzed samples. The molecular subtype of T. pallidum 14 b/f, 
sporadically but stably occurring over the many years of monitoring, was represented by a single clinical isolate 
(1.56 %) from the Republic of Tuva. A2058G 23S rRNA mutation causing resistance to macrolides was detected both 
in all (3 of 3) representatives molecular subtype 14 d/g and in 2 of 60 clinical isolates molecular subtype 14 d/f (from 
Moscow and Omsk region). In fact, the resistance to macrolides was found in 7.81 % T. pallidum Russian clinical 
isolates found during 2018–2019, that exceeds the WHO threshold level allowing to recommend a drug for the STI 
treatment.
Conclusion. The contemporary molecular epidemiology of syphilis in the Russian Federation is characterized by 
the dominance of the molecular subtype T. pallidum 14 d/f, and significantly distinguishes the local population from 
those in the neighboring states of Europe and Asia. The continued spread of the determinants of resistance to mac-
rolides makes us cautious about the use of this group of drugs for the treatment of syphilis and is an argument in favor 
of an appropriate review of current clinical recommendations.
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Введение
Методы молекулярно-генетического типирования, 

выявляющие штаммовую (внутривидовую) вариабель-
ность бактериальных патогенов, с начала XXI века стали 
востребованным инструментом проведения эпидемио-
логических исследований [1]. Сказанное в полной мере 
относится к возбудителю сифилиса Treponema pallidum, 
невозможность культивирования которого на искус-
ственных питательных средах определила роль моле-
кулярно-генетического типирования как единственного 
эффективного средства анализа структуры его гло-
бальной и локальных популяций [2].

Возможность молекулярно-генетического типи-
рования T. pallidum базируется на наличии в геноме 
данного микроорганизма ряда вариабельных генов, 
в отличие от большинства других (консервативных), 
имеющих множественные нуклеотидные полимор-
физмы или даже протяженные участки, неидентичные 
у отдельных представителей данного вида. Так подоб-
ная вариабельность оказывается характерной для гена 
arp (от англ. acidic repeat protein). Его внутренний уча-
сток может содержать от 4 до 24 тандемных повторов 
из 60 пар оснований [3], по количеству которых иден-
тифицированному молекулярному субтипу присваива-
ется соответствующее цифровое обозначение. В свою 
очередь, вариабельность генов подсемейства tpr II 
(от англ. Treponema pallidum repeat) определяется ря-
дом нуклеотидных полиморфизмов, изменяющих ко-
личество и/или расположение сайтов узнавания T/TAA 
для эндонуклеаз, что может быть выявлено методом 
анализа полиморфизма длины фрагментов рестрикции 
с присвоением характерному паттерну одного из бук-
венных обозначений: a, b, с, d, e и т. д. [4]. Кроме того, 
достаточно изменчивой оказалась внутренняя после-
довательность гена tp0548 длиной 84 пары оснований 
(позиции 131–215), различные варианты которой также 
получили буквенные обозначения [5]. Соответственно 
итоговый результат молекулярно-генетического типи-
рования отдельного клинического изолята выражается 
тройным цифровым и буквенным обозначением (напри-
мер, 14 a/a), характеризующим обнаруженные у него 
варианты генов arp, tprII и tp0548. Описанный выше под-
ход продемонстрировал свою высокую дискриминиру-
ющую эффективность, после чего был поддержан Cen-
ter for Disease Control and Prevention (США) и получил 
широкое распространение при анализе молекулярной 
эпидемиологии сифилиса во всем мире [6].

Связанной задачей является идентификация 
основных молекулярных субтипов T. pallidum, несущих 
детерминанты устойчивости к антимикробным препа-
ратам. При этом наиболее хорошо документированной 
является резистентность к макролидам, определяемая 
мутациями в основной «мишени» для данной груп-
пы антибиотиков — пептидил-трансферазном центре 
в V домене молекулы 23 rRNA [7].

Первый опыт подобного молекулярного типиро-
вания T. pallidum, изолированных на территории Рос-
сийской Федерации, был получен в 2011–2012 гг. [8]. 
Результатом исследования 190 клинических изолятов 
стало обнаружение 10 молекулярных субтипов, сре-
ди которых доминирующим являлся 14 d/f (91,03 %), 
в то время как детерминанта резистентности к ма-
кролидам была обнаружена только у 0,44 % изолятов. 
Развитием данного направления явилось проведенное 

в 2013–2016 гг. исследование молекулярной эпидемио-
логии T. pallidum в Республике Тыва, традиционно ха-
рактеризующейся высокими уровнями заболеваемости 
сифилисом, в 4,4–6,1 раза превышающей средние по-
казатели по Российской Федерации [9]. При этом сре-
ди семи выявленных субтипов возбудителя сифилиса 
доминирующим на протяжении всего периода наблю-
дения по-прежнему являлся 14 d/f (90,1 %), что позво-
лило констатировать генетическую близость популяций 
T. pallidum в Республике Тыва и Российской Федерации 
при их выраженном отличии от таковых в КНР и странах 
Западной Европы. В свою очередь, мутацию A2058G 
в гене 23S rRNA, определяющую устойчивость к ма-
кролидам, имели 2,4 % представителей локальной по-
пуляции T. pallidum [10]. Наконец, проведенное в 2014–
2017 гг. общероссийское исследование генетических 
детерминант антибиотикорезистентности с анализом 
их представительства у отдельных молекулярных вари-
антов T. pallidum продемонстрировало наличие мутации 
A2058G у 2,5 % клинических изолятов, преимуществен-
но относящихся к «минорным» субтипам 14 b/f, 14 b/g 
и 14 d/g при спорадическом обнаружении у доминирую-
щего молекулярного субтипа 14 d/f [11].

Целью настоящего исследования явилась моле-
кулярно-генетическая характеристика современных 
(2018–2019 гг.) клинических изолятов T. pallidum, преду-
сматривающая сопоставление полученных результатов 
с известными российскими и зарубежными данными 
о молекулярной эпидемиологии сифилиса.

Материалы и методы
Материалом для исследования явились 64 клиниче-

ских изолята T. pallidum, поступивших в ФГБУ «ГНЦДК» 
Минздрава России в период с января 2018 по ноябрь 
2019 г. из 10 субъектов Российской Федерации: Астра-
ханской, Иркутской, Калужской, Новосибирской и Ом-
ской областей, Ставропольского края, республик Саха 
(Якутия), Тывы, Чувашии и Москвы (рис. 1). Исследуе-
мый материал представлял собой отделяемое шанкров, 
серозную жидкость эрозивных и язвенных высыпных 
элементов кожи и слизистых оболочек, полученные 
от пациентов с клинически подтвержденными диагно-
зами «Первичный сифилис половых органов» (А51.1 
по МКБ-10), «Первичный сифилис других локализаций» 
(А51.2), «Вторичный сифилис кожи и слизистых оболо-
чек» (А.51.3). Возрастно-половая характеристика паци-
ентов: мужчины — 58,1 %, средний возраст — 27 лет; 
женщины — 41,9 %, средний возраст — 28 лет.

Выделение ДНК из образцов клинического мате-
риала проводили с использованием набора реаген-
тов «Проба-НК» («ДНК-технология», Россия), после 
чего наличие генетического материала T. pallidum 
подтверждали методом ПЦР с праймерами к гену 
polA (регион 1156–1531 пара оснований), кодирую-
щему видоспецифическую ДНК-полимеразу I данного  
микроорганизма [12].

Первичную амплификацию генов arp, tprII и tp0548, 
используемых в системе молекулярного типирования 
T. pallidum, а также гена 23S rRNA, значимого для раз-
вития резистентности к макролидам, осуществляли 
с использованием ДНК-амплификатора DNA Engine 
Dyad Peltier Thermal Cycler (Bio-Rad, США) с использо-
ванием праймеров и в соответствии процедурами, опи-
санными нами ранее [9, 11].
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Результат амплификации гена arp, отражающий ко-
личество имеющихся в его внутреннем участке тандем-
ных 60-нуклеотидных повторов, оценивали при электро-
форезе в 2%-ном агарозном геле при 70 V в течение 
3 часов относительно маркеров молекулярных масс 
GeneRuler 100 bp Plus DNA Ladder (Thermo Fisher 
Scientific, США) с использованием cистемы гель-до-
кументирования VersaDoc MP 4000 System (Bio-Rad, 
США) и программного обеспечения Quantity One 1-D 
Analysis Software.

Ампликоны генов tprII дополнительно фрагменти-
ровались с использованием эндонуклеазы Tru9 I (НПО 
«СибЭнзим», Россия) с сайтом узнавания T/TAA, ана-
логичным таковому у рестриктазы Mse I, использо-
ванной в оригинальной схеме Pillay и соавт. [4], после 
чего электрофоретическую подвижность продуктов 
рестрикции анализировали в 2%-ном агарозном геле 
с последующим определением их соответствия одному 
из возможных паттернов с соответствующим буквен-
ным обозначением.

Ампликоны гена tp0548 использовали для повтор-
ной ПЦР с мечеными терминирующими нуклеотидами 
из набора реагентов Big Dye Terminator v3.1 Cycle Se-
quencing Kit (Applied Biosystems, США), после чего про-
дукты реакции разделяли методом капиллярного элек-
трофореза на приборе 3130 Genetic Analyzer (Applied 
Biosystems, США) с помощью программного обеспече-
ния 3730 Data Collection v 3.0. Полученные первичные 
данные обрабатывали в программе Sequencing Analysis 
5.3.1. После расшифровки нуклеотидных последова-
тельностей и последующего выравнивания участка 
гена tp0548 на референсные сиквенсы с помощью про-
граммы Mega 6 им присваивали буквенные обозначе-
ния, соответствующие определенному молекулярному 
субтипу.

Аналогичным образом анализировали амплико-
ны гена 23S rRNA, после чего в целевом фрагменте 

исследуемого гена, соответствующем расположению 
пептидил-трансферазного центра, осуществляли по-
иск нуклеотидных полиморфизмов A2058G, A2059G/C, 
а также нуклеотидных замен в положениях 2057, 2452 
и 2611, принимающих участие в развитии устойчивости 
к макролидам.

Результаты
Результаты электрофореза ампликонов гена arp за-

ставили констатировать принадлежность всех 64 ана-
лизируемых клинических изолятов T. pallidum к субтипу 
с 14 внутренними тандемными повторами, что суще-
ственно ограничивало дискриминирующую эффектив-
ность подобного исследования. В то же время следует 
отметить, что если абсолютное доминирование данного 
варианта гена arp оказывается характерным для рос-
сийской популяции возбудителя сифилиса, то его отно-
сительное превалирование обнаруживается и во мно-
гих других локальных популяциях T. pallidum, в том 
числе в Латинской Америке [13] и Китае [14]. На этом 
фоне электрофоретическая оценка полиморфизма 
длины фрагментов рестрикции продуктов амплифика-
ции генов tprII позволила зафиксировать два различных 
паттерна, соответствующих ранее описанным вариан-
там b и d. Однако и в этом случае дискриминирующая 
способность метода оказывалась невелика: вариант d 
демонстрировал выраженное доминирование, обнару-
живаясь у 63 из 64 клинических изолятов, в то время 
как вариант b был идентифицирован лишь единожды — 
у клинического изолята, поступившего из Республики 
Тыва. В свою очередь, результаты секвенирования 
вариабельного участка гена tp0548 выявляли также 
два варианта нуклеотидных последовательностей: f — 
у 61 клинического изолята и g — у 3 клинических изо-
лятов, поступивших из Калужской и Омской областей.

Последующая комплексная оценка по генам arp, 
tprII и tp0548 позволила идентифицировать полный 
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Рис. 1. Распределение количества клинических изолятов T. pallidum по субъектам Российской Федерации, представившим материал для исследования в 2018–2019 гг.
Fig. 1. Distribution of the number of T. pallidum clinical isolates among the subjects of the Russian Federation that submitted research material in 2018–2019
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молекулярный субтип, получивший соответствующее 
цифровое и буквенное обозначение (табл. 1). При этом 
результаты молекулярно-генетического типирования 
в 2018–2019 гг. свидетельствовали об ограниченном ге-
нетическом разнообразии российских клинических изо-
лятов T. pallidum, принадлежащих только к трем молеку-
лярным субтипам: 14 b/f, 14 d/f и 14 d/g. Одновременно 
констатировано относительное доминирование молеку-
лярного субтипа 14 d/f, составившего 93,75 % общего 
количества исследуемых клинических изолятов. В семи 
субъектах Российской Федерации (Астраханской, Ир-
кутской, Новосибирской областях, Ставропольском 
крае, республиках Саха (Якутия) и Чувашия, Москве) 
обнаруживались исключительно представители дан-
ного субтипа, а еще в двух (Омской области и Респуб-
лике Тыва) субтип 14 d/f существенно превалировал. 
Вторым по частоте распространения (4,69 %) являлся 
молекулярный субтип 14 d/g, в настоящее время доми-
нирующий в странах Западной Европы [15–17], а в рам-
ках настоящего исследования обнаруженный в Калуж-
ской и Омской областях. Интересно, что в Калужской 
области обнаружены представители только этого мо-
лекулярного субтипа, однако небольшое количество 
представленных клинических изолятов не позволяет 
сформировать целостное представление об особенно-
стях молекулярной эпидемиологии сифилиса в данном 
субъекте Российской Федерации. Третий идентифици-
рованный молекулярный субтип T. pallidum — 14 b/f — 
был представлен единичным клиническим изолятом 
(1,56 % общей численности анализируемой выборки), 
поступившим из Республики Тыва.

Секвенирование гена 23S rRNA с последующим 
анализом нуклеотидной последовательности участка, 
соответствующего расположению центральной петли 
домена V, формирующей пептидил-трансферазный 
центр большой субъединицы бактериальной рибосомы, 
позволил обнаружить транзицию A2058G с доказанной 
ролью в обеспечении высокого уровня резистентности 
T. pallidum к макролидным антибиотикам у 5 из 64 иссле-
дованных клинических изолятов (7,81 %). Присутствие 

клинических изолятов T. pallidum, несущих генетиче-
скую детерминанту A2058G, детектировано в Калуж-
ской, Московской и Омской областях. При этом назван-
ная нуклеотидная замена спорадически встречалась 
у доминирующего в Российской Федерации молеку-
лярного субтипа 14 d/f (у 2 из 60 клинических изолятов; 
3,33 %), но была характерна для всех представителей 
молекулярного субтипа 14 d/g (3 из 3 клинических изо-
лятов; 100 %). Единственный клинический изолят мо-
лекулярного типа 14 b/f характеризовался отсутстви-
ем детерминанты A2058G. Другая значимая мутация 
A2059G/C в гене 23S rRNA или нуклеотидные замены 
в положениях 2057, 2452 и 2611, также принимающие 
участие в устойчивости к макролидам, при проведении 
настоящего исследования не обнаружены.

Обсуждение
Результаты проведенного исследования позволяют 

сформулировать три основных положения, значимых 
для современной молекулярной эпидемиологии сифи-
лиса и проблемы антибиотикорезистентности его воз-
будителя — T. pallidum.

Во-первых, полученные данные, подтверждая ак-
туальность молекулярного типирования на основе 
анализа вариабельности генов arp, tprII и tp0548, сви-
детельствуют о возникновении ряда ограничений, 
определяемых снижением дискриминирующей эффек-
тивности используемого метода. В первую очередь ска-
занное относится к результатам типирования гена arp, 
практически утратившего свою дифференцирующую 
функцию в современной российской популяции T. pal-
lidum: все идентифицированные клинические изоляты 
2018–2019 гг. относились к одному и тому же моле-
кулярному субтипу с 14 тандемными повторами в его 
внутреннем участке. Указанное обстоятельство опреде-
ляет необходимость совершенствования подходов к ис-
следованию вариабельности гена arp, что может быть 
достигнуто за счет определения не только общего коли-
чества упомянутых 60 нуклеотидных повторов, но и пу-
тем идентификации их первичной структуры и порядка 

Таблица 1. Результаты молекулярного типирования и определения генетического маркера устойчивости к макролидным антибиотикам у клинических изолятов  
T. pallidum, поступивших из субъектов Российской Федерации (2018–2019 гг.)
Table 1. Results of the molecular typing and determination of the genetic marker of resistance to macrolide antibiotics in clinical isolates of T. pallidum from the subjects  
of the Russian Federation (2018–2019)

Субъект Российской Федерации
Количество исследо-
ванных клинических 
изолятов T. pallidum

Идентифицированные молекулярные субтипы (в скобках указано количество 
клинических изолятов, несущих замену A2058G в гене 23S rRNA)

14 b/f 14 d/f 14 d/g

Астраханская область 1 – 1 –

Иркутская область 5 – 5 –

Калужская область 2 – – 2(2)

Московская область 2 – 2(1) –

Новосибирская область 10 – 10 –

Омская область 5 – 4(1) 1(1)

Республика Саха (Якутия) 1 – 1 –

Республика Тыва 32 1 31 –

Чувашская Республика 2 – 2 –

Ставропольский край 4 – 4 –

Всего 64 1(0) 60(2) 3 (3)
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Таблица 2. Разнообразие молекулярных типов T. pallidum в Российской Федерации (2011–2019 гг.)
Table 2. Diversity of the molecular types of T. pallidum in the Russian Federation (2011–2019)

Молекулярные типы T. pallidum
Количество клинических изолятов данного типа, абс. (%) 

2011–2012 гг.; n = 190 2014–2017 гг.; n = 161 2018–2019 гг.; n = 64

4 d/f – 2(1,24) –

9 d/f – 1(0,62) –

11 d/f 1(0,53) – –

13 d/f 1(0,53) – –

14 а/а 1(0,53) –

14 а/f 1(0,53) –

14 b/f 6(3,16) 5(3,11) 1(1,56)

14 b/g – 1(0,62) –

14 c/f – 2(1,24) –

14 d/c 1(0,53) – –

14 d/f 173(91,03) 146(90,69) 60(93,75)

14 d/g 1(0,53) 1(0,62) 3(4,69)

14 d/Т 4(2,10) –

14 e/f – 1(0,62) –

14 i/f – 1(0,62) –

14 p/f – 1(0,62) –

20 d/f 1(0,53) – –

взаимного расположения повторов с разными нуклео-
тидными последовательностями [18]. Аналогичный под-
ход в дальнейшем может быть использован и для иссле-
дования генов tprII, вариабельность которых, вероятно, 
не исчерпывается расположением сайтов рестрикции 
[19]. Решение перечисленных вопросов позволит пере-
вести молекулярное типирование T. pallidum в формат 
мультилокусного секвенирования, что при сохранении 
действующего деления на типы и субтипы с соответ-
ствующей номенклатурой предположительно должно 
повысить разрешающую чувствительность метода.

Вторым принципиальным наблюдением является 
констатация относительной генотипической стабиль-
ности российской популяции T. pallidum, на протяжении 
всего периода наблюдения (с 2011 г.) характеризую-
щейся выраженным доминированием «эндемичного» 
молекулярного типа 14 d/f, доля которого варьирует 
в диапазоне 90,69–93,75 % (табл. 2). Другим молеку-
лярным типом, также стабильно выявляемым на всех 
этапах непрерывного исследования, но показывающим 
низкую частоту обнаружения (0,53–4,69 %), являлся 
14 d/g, в настоящее время доминирующий в локаль-
ных популяциях T. pallidum во Франции [15], Дании [16] 
и Великобритании [17]. Указанное обстоятельство поз-
воляет предполагать появление T. pallidum 14 d/g в рос-
сийской популяции в результате трансграничного пере-
носа, что косвенно подтверждается его обнаружением 
в регионах с интенсивной внешней трудовой миграци-
ей. Еще один молекулярный тип 14 b/f, ранее обнару-
женный на Тайване [20], а недавно идентифицирован-
ный при смешанной инфекции у ВИЧ-инфицированного 
пациента в Японии [21], также стабильно, но споради-
чески обнаруживался в Российской Федерации, в про-
цессе непрерывного наблюдения сокращая свою долю 

с 3,16 % в 2011–2012 гг. [8] до 1,56 % в 2018–2019 гг. 
Тем самым полученные данные одновременно свиде-
тельствуют о сохранении описанной ранее [8] автоном-
ности российской популяции T. pallidum, характеризую-
щейся преимущественной циркуляцией «эндемичного» 
молекулярного типа при спорадическом обнаружении 
глобально распространенных молекулярных типов, 
что существенно отличает ее от локальных популяций 
возбудителя сифилиса в сопредельных государствах 
Европы и Азии.

Третий важный аспект проведенного исследования 
определяется констатацией увеличивающейся рези-
стентности современных российских изолятов T. pallidum 
к макролидным антибиотикам. Так, если в 2011–2012 гг. 
доля клинических изолятов с детерминантой A2058G 
в гене 23S rRNA составила 0,44 % [8], в 2014–2017 гг. 
увеличилась до 2,5 % [11], то в настоящем исследо-
вании документируется уровень 7,81 %, исторически 
впервые превышающий рекомендуемое ВОЗ пороговое 
значение 5,0 %, определяющее возможность выбора 
антимикробного препарата для основного или альтер-
нативного режимов терапии ИППП. При этом рост уров-
ня антибиотикорезистентности в российской популяции 
T. pallidum определялся как увеличением доли глобально 
распространенного молекулярного типа 14 d/g, типично 
несущего мутацию A2058G [18], так и начавшимся рас-
пространением названной детерминанты среди пред-
ставителей «эндемичного» для Российской Федерации 
молекулярного типа 14 d/f, что соответствует современ-
ным представлениям о независимом возникновении 
идентичных механизмов резистентности к макролидам 
у множественных циркулирующих генетических линий 
возбудителя сифилиса [22]. В совокупности представ-
ленные данные заставляют с осторожностью относиться 
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к использованию макролидов для терапии сифилиса 
и являются аргументом в пользу соответствующего 
пересмотра действующих клинических рекомендаций, 

допуская их использование только при доказанной чув-
ствительности клинического изолята T. pallidum к данной 
группе лекарственных препаратов.
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