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Цель. Сравнение результатов секвенирования нативного биоматериала и выделен-

ных из него бактериальных изолятов в группе пациентов с нозокомиальными инфекциями, 

вызываемыми бактериями группы ESKAPE, из отделений реанимации и интенсивной те-

рапии Московских стационаров. 

Материалы и методы. Объект исследования: 48 образцов бронхоальвеолярного ла-

важа от пациентов из отделений реанимации и интенсивной терапии двух московских ста-

ционаров, а также 97 образцов клинических изолятов этиологически значимых микроорга-

низмов, выделенных из биоматериала пациентов и подвергнутых метагеномному секвени-

рованию гена 16S рРНК и таргетному секвенированию генов антибиотикорезистентности. 

Результаты. Сравнительный анализ данных классических микробиологических 

методов и секвенирования показал схожие результаты. Имеющиеся отличия можно объяс-

нить недостатками обоих методов, а также сложностью биоинформатического протокола 

обработки данных. Использование обоих подходов позволяет сбалансированно и наиболее 

полно подойти к изучению возбудителей нозокомиальных инфекций.  

Заключение. Результаты секвенирования могут способствовать оптимизации назна-

чения рациональной антибактериальной терапии нозокомиальных инфекций и будут по-

лезны для мониторинга нозокомиальных инфекций. 
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Aim. Comparison of sequencing results of native biomaterial and bacterial isolates isolat-

ed from it in a group of patients with nosocomial infections caused by bacteria of the ESKAPE 

group, intensive care units and intensive care units of Moscow hospitals. 

Materials and methods. The object of the study: 48 samples of bronchoalveolar lavage 

from patients in intensive care and intensive care units of two Moscow hospitals, as well as 97 

samples of clinical isolates of etiologically significant microorganisms isolated from the patients' 

biome and subjected to metagenomic sequencing of the 16S rRNA gene and targeted sequencing 

of antibiotic resistance genes. 

Results. A comparative analysis of data from classical microbiological methods and se-

quencing showed similar results. Some of the differences can be explained by the disadvantages 

of both methods, as well as the complexity of the bioinformatic data processing protocol. The 

use of both methods allows for a balanced and comprehensive approach to the study of the caus-

ative agents of nosocomial infections.  

Conclusion. The sequencing results can help optimize the administration of rational anti-

bacterial therapy for nosocomial infections and are useful for monitoring nosocomial infections. 
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