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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. 

Ключевые слова: нозокомиальные инфекции, микробиологический мониторинг, ме-

тагеномное секвенирование, антибиотикорезистентность, бактерии группы ESKAPE, вну-

трибольничный инфекционный контроль. 
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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. 

Key words: Nosocomial infections, microbiological monitoring, metagenomic sequenc-

ing, antibiotic resistance, bacteria of the ESKAPE group, nosocomial infection control. 

 

Введение 

Распространение резистентности микроорганизмов к антимикробным 

препаратам становится глобальной экологической проблемой современного 

общества. Такие общественные организации, как Центры по контролю и 

предотвращению заболеваний (CDC – Centers for Disease Control and 

Prevention), а также Всемирная Организация Здравоохранения (ВОЗ), с целью 

контроля сложившейся ситуации создают и принимают ряд стратегических 

документов по контролю и борьбе с антибиотикорезистентностью [1-3]. В 

связи с распространением устойчивых к антибиотикам микроорганизмов раз-

витие нозокомиальных инфекционных осложнений приводит к уменьшению 
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эффективности стандартных методов терапии, увеличению длительности 

пребывания в стационаре, увеличению расходов на лечение и к росту леталь-

ности в популяции. Пациенты с нозокомиальными инфекциями, вызванными 

бактериями с выраженной антибиотикорезистентностью, всегда имеют менее 

благоприятный прогноз в сравнении с группой больных с инфекционными 

осложнениями идентичной этиологии, но без детерминант антибиотикорези-

стентности [4, 5]. 

Как показывают многочисленные исследования, основной причиной 

внутрибольничных инфекций во всем мире являются бактерии группы 

ESKAPE: Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, Klebsiella pneumoniae, 

Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa и Enterobacter spp. [6]. И 

именно бактерии, относящиеся к группе ESKAPE, характеризуются множе-

ственной лекарственной устойчивостью и представляют реальную угрозу 

жизни пациента и популяции в целом. 

По оценкам западных коллег, распространенность внутрибольничных 

инфекций может варьировать в странах с различным уровнем дохода от 3,0 

до 20,7%, а заболеваемость от 5 до 10%. [7]. Экономическая «нагрузка», свя-

занная с нозокомиальными инфекциями, определяется растущей лекарствен-

ной устойчивостью возбудителей, что приводит к увеличению сроков пребы-

вания в стационаре и, соответственно, дополнительных расходов на лечение, 

а также к росту смертности. Увеличение времени пребывания в больнице 

также обусловливает растущий риск перекрестного заражения пациентов, 

способствуя тем самым дальнейшему распространению госпитальных штам-

мов [8]. До 2,5 млн. случаев нозокомиальных инфекций в Российской Феде-

рации наносят экономический ущерб более 5 млрд. рублей ежегодно [9]. 

Спектр механизмов, позволяющих микроорганизмам избегать воздей-

ствия антибактериальных средств, достаточно обширный и включает в себя 

следующие: структурное изменение мишени-субстрата для антибиотика 

(АБ), ингибирование его проникновения, активный эффлюкс АБ, формиро-

вание метаболических шунтов, выработка ферментов, разрушающих анти-

биотики. К примеру, увеличение экспрессии эффлюксного насоса происхо-

дит вследствие мутации в регуляторном гене MarA [10]. Ген RmtC кодирует 

метилтрансферазы и отвечает за посттранскрипционное N7-метилирование 

нуклеотида G1405 в 16S рРНК, что делает рибосому устойчивой к 4,6-

дизамещенным деоксострептаминовым аминогликозидам [11]. Как пример 



Бюллетень Оренбургского научного центра УрО РАН, 2024, №3 

DOI: 10.24411/2304-9081-2024-13001 
 

4 

выработки ферментов, разрушающих АБ, можно привести β-лактамазы, ко-

торые разрушают β-лактамное кольцо в структуре пенициллинов, цефалос-

поринов и др., дезактивируя их антибактериальные свойства. К таким генам, 

кодирующим различные β-лактамазы, относятся, к примеру, гены классов 

ТЕМ, СТХ-М, SHV, VIM, NDM, ОХА, включающих большое разнообразие 

ферментов [12].  

В условиях многопрофильного стационара наиболее интересными, с 

точки зрения выявления резистентных микроорганизмов, являются отделе-

ния реанимации и интенсивной терапии (ОРИТ). Пребывание в ОРИТ, как 

правило, связано со значительной степенью инвазивных вмешательств и 

ослабленным иммунным статусом пациентов, что создает благоприятную 

среду для распространения госпитальных штаммов, характеризующуюся 

низким коэффициентом разнообразия циркулирующих микроорганизмов, 

повышенной их АБ-резистентностью и вирулентностью [13]. Интенсивные 

миграционные процессы в замкнутом пространстве отделения также способ-

ствуют реализации патогенного потенциала микроорганизмов.  

Микробиологические исследования являются стандартным методом 

идентификации микроорганизма и его резистентности к антибактериальным 

препаратам. Исследование чувствительности бактерий к АБ осуществляется 

диффузионными методами и методами серийных разведений. Наиболее рас-

пространенными являются диско-диффузионный метод и Е-тест [14]. На се-

годняшний день, существует возможность не только изучать фенотипиче-

скую устойчивость к антибиотикам классическими микробиологическими 

методами, но и исследовать биоматериал на наличие в нем генов антибиоти-

корезистентности. Например, на отечественном рынке имеются наборы реа-

гентов для выявления генов антибиотикорезистентности методом ПЦР в ре-

альном времени. Такой подход позволяет получить результаты исследования 

сразу на несколько генов в короткие сроки (менее 24 ч), и анализ можно про-

водить из биологического материала, минуя этап получения чистых бактери-

альных культур. Тем не менее, ПЦР-методы имеют ограничения в произво-

дительности при необходимости одновременного определения множества ге-

нетических детерминант резистентности в десятках локусов генома различ-

ных микроорганизмов.  

Новым направлением, на данный момент не применяющемся в рутин-

ной клинической практике в России, является использование технологий се-
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квенирования нового поколения (New Generation Sequencing, NGS) для уста-

новления вида микроорганизма и поиска генов антибиотикорезистентности и 

мутаций в них. NGS отличается высокой производительностью и дает воз-

можность единовременно анализировать большое количество образцов, из-

меряемое десятками и сотнями.  

Cеквенирование метагеномных ДНК-библиотек с последующей сбор-

кой геномов позволяет провести глубокий анализ состава микробного сооб-

щества в образце, а также определить тысячи различных генов антибиотико-

резистентности (определение резистома). Ограничениями такого метода се-

квенирования являются пока еще высокая стоимость исследования и сложная 

биоинформатическая обработка полученных данных [15]. 

Другой подход в секвенировании бактерий – определение возбудителя 

инфекции на основе гена 16S рРНК и использование ампликонной панели 

для поиска наиболее распространенных генов антибиотикорезистентности. 

Технологии, использованные в нашем исследовании, позволяют при доста-

точной степени оптимизации и автоматизации в лаборатории проанализиро-

вать 192 образца бактериальных культур или биологического материала в 

сроки до 5 дней. 

Исследование генов, ответственных за приобретение резистентности к 

антибактериальным препаратам, позволит эффективно усовершенствовать 

систему мониторинга нозокомиальных инфекций. Секвенирование может 

быть более быстрым и информативным методом мониторинга. В рамках 

гранта, выданного Государственному бюджетному учреждению здравоохра-

нения «Московский научно-практический центр лабораторных исследований 

департамента здравоохранения города Москвы», была разработана и апроби-

рована тест-система для определения основных возбудителей внутриболь-

ничных инфекций, и выявления генов, ассоциированных с резистентностью 

бактерий группы ESKAPE к различным классам антибиотиков, основанная 

на методе секвенирования нового поколения на платформе Illumina.  

В данной работе мы приводим первые результаты нашего исследова-

ния, нацеленного на сравнение данных секвенирования нативного биомате-

риала и выделенных из него бактериальных изолятов в группе пациентов с 

нозокомиальными инфекциями, вызываемыми бактериями группы ESKAPE, 

из отделений реанимации и интенсивной терапии Московских стационаров. 
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Материалы и методы 

Бактериологические, микробиологические и молекулярно-генетические 

исследования проводили на базе микробиологической лаборатории и Мос-

ковского геномного центра ГБУЗ «Московского научно-практического цен-

тра лабораторных исследований ДЗМ» (МНПЦЛИ ДЗМ). Материалом по-

служили 48 проб бронхоальвеолярного лаважа (БАЛ) от пациентов с диагно-

зом «Внутрибольничная пневмония», находившихся на лечении в отделениях 

реанимации и интенсивной терапии «Городской клинической больницы №1 

им. Н.И. Пирогова», Москва, Россия и ГБУЗ «НИИ Скорой Помощи им. Н.В. 

Склифосовского ДЗМ», Москва, Россия, а также 97 чистых культур этиоло-

гически значимых микроорганизмов, выделенных из первичного биоматери-

ала (n=48). Ниже приведен дизайн исследования (рис. 1). 

Для получения чистых культур микроорганизмов проводили посев кли-

нического материала на питательные среды общего назначения и селективные 

питательные среды: колумбийский агар с бараньей кровью (Bio-Rad, США), 

шоколадный агар (ООО «ГЕМ», Россия), UriSelect4 (Bio-Rad, США, МЖСА 

(ООО «ГЕМ», Россия), Сабуро (ООО «ГЕМ», Россия). Микробиологическую 

идентификацию микроорганизмов проводили с помощью белкового профили-

рования с использованием времяпролетной масс-спектрометрии (MALDI-TOF 

«Microflex», Bruker). Для всех культур определяли лекарственную чувстви-

тельность методами разведений и диско-диффузионным методом. 

Секвенирование панелей генов проводили как для клинического мате-

риала (БАЛ), так и для изолированных из него чистых бактериальных куль-

тур. Выделение ДНК производили с использованием набора "HiPure 

Microbiome DNA kit" (MAGEN, Китай). У исследуемых образцов определяли 

гены антибиотикорезистентности, а также проводили метагеномное секвени-

рование 16S рРНК. Для этого для каждого образца параллельно подготовили 

два типа ДНК-библиотек для NGS секвенирования: с применением набора 

для микробиологического профилирования по 16S рРНК бактерий и набора 

для обогащения фрагментами генов, ассоциированных с резистентностью к 

антибиотикам. Указанные наборы разрабатывались ООО «НПП «Биосфера» 

(Россия). Полученные ДНК-библиотеки анализировали на секвенаторе 

MiSeqDX (Illumina, США). 
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Рис. 1. Дизайн исследования. 

Биоинформатический анализ данных включал в себя: 

- оценку качества прочтений при помощи программы FastQC v0.12.1 

[16]; первичную обработку прочтений (удаление из прочтений технических и 

неинформативных последовательностей, а также фильтрацию прочтений по 

качеству и длине) с помощью программ Trimmomatic v0.39 [17] и fastp 

v0.23.4 [18];  

- удаление последовательностей человека (хоста) с использованием 

программы Bowtie2 методом картирования на геном с последующим удале-

нием найденных прочтений из набора данных для анализа [19];  

- анализ 16S микробиологических профилей: таксономическую клас-

сификацию и оценку представленности организмов в прочтениях с помощью 

программ Kraken2 v2.1.3 и Bracken 2.8 соответственно [20, 21];  
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- сборку последовательностей геномов из коротких прочтений с помо-

щью SPAdes v4.0.0 [22];  

- поиск вариантов в геномах и определение резистентности к антибио-

тикам с использованием abricate v.1.0.1 [23] и rgi v6.0.3 [24] параллельно в 

рамках анализа генов антибиотикорезистентности. 

Статистическую обработку данных осуществляли с использованием 

программ Microsoft Office Excel 2016.  

Результаты и обсуждение 

В ходе исследования было установлено, что распространенность бакте-

рий группы ESKAPE среди выделенных микроорганизмов составила 80,4%, в 

то время как изоляты, не принадлежащие к данной группе, высевались в 

19,6% случаев. При этом среди выделенных штаммов доминирующими мик-

роорганизмами были Klebsiella pneumoniae и Acinetobacter baumannii, а пред-

ставители видов Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, Pseudomonas 

aeruginosa встречались значительно реже.  

Сравнительные результаты данных бактериологического исследования 

и секвенирования гена 16S рРНК из нативного материала представлены на 

рисунке 2. 

На основании проведенного исследования можно сделать следующее 

заключение: в большинстве случаев метод секвенирования гена 16S рРНК 

позволяет выявить большее разнообразие микроорганизмов в клиническом 

материале. Однако присутствуют и противоположные результаты – случаи, 

при которых данные секвенирования включают в себя не все микроорганиз-

мы, которые удалось выделить при проведении классического микробиоло-

гического исследования. Необходимо отметить, что идентификация бактерий 

по гену 16S рРНК из нативного биоматериала в некоторых случаях показы-

вает меньшую эффективность, чем аналогичное секвенирование изолирован-

ных культур (табл. 1). 

Выявленные различия также были описаны исследователями из других 

стран [25]. Таким образом, результаты, полученные на этом этапе, свидетель-

ствуют, что наиболее часто выявляемые возбудители нозокомиальных ин-

фекций в реанимационных отделениях стационаров, представляют собой 

глобальную угрозу в связи со стремительно развивающейся антибиотикоре-

зистентностью.  
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Рис. 2. Сравнение результатов идентификации бактериальных культур  

 микробиологическими методами и метагеномным секвенированием  

 гена 16S рРНК в клиническом материале пациентов. 

 

С целью подтверждения теории о пригодности нативного биоматериала 

для первичного скрининга пациентов с нозокомиальными инфекциями по-

мимо изучения видового разнообразия, фенотипическими методами была 

определена чувствительность к антибактериальным препаратам, а также про-

ведены молекулярно-генетические исследования нативного материала и вы-

деленных изолятов. Использование нативного материала могло бы ускорить 

процесс назначения корректной антибиотикотерапии (табл. 2). 
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Таблица 1. Сравнительные результаты идентификации бактерий классиче-

скими методами и методом секвенирования гена 16S рРНК в на-

тивном биоматериале и в изолированных культурах на примере 

данных, полученных из биоматериала двух пациентов 

Пациент 

Определение 

культуральными 

методами 

16S-секвенирование  

изолированной культуры 
16S-секвенирование БАЛ 

1 Klebsiella 

pneumoniae 

Klebsiella pneumoniae - 63%;  

Pantoea dispersa - 30% 

Acinetobacter baumannii - 27%; 

Klebsiella pneumoniae - 26%; Steno-

trophomonas maltophilia - 14%; 

Pantoea dispersa - 10%; [Pseudomo-

nas] hibiscicola - 7% Acinetobacter 

baumannii 

Acinetobacter baumannii - 98% 

2 Acinetobacter 

baumannii 

Acinetobacter baumannii - 97% Staphylococcus piscifermentans - 20%; 

Staphylococcus durrellii - 14%; Aci-

netobacter baumannii - 10%; Staphy-

lococcus schleiferi - 8%; Staphylococ-

cus saccharolyticus - 8%; Staphylo-

coccus warneri - 7% 

Klebsiella pneu-

moniae 

Klebsiella pneumoniae - 66%;  

Pantoea dispersa - 25% 

Staphylococus 

aureus 

Staphylococcus piscifermentans - 45%;  

Staphylococcus durrellii - 15%; Staphy-

lococcus warneri - 11%; Staphylococ-

cus schleiferi - 7%; Staphylococcus sac-

charolyticus - 7%; Staphylococcus au-

ricularis - 5% 

Таблица 2. Сравнительные результаты определения резистентности бактерий 

к антибиотикам культуральным методом и методом секвенирова-

ния генов антибиотикорезистентности в нативном биоматериале и 

в изолированных культурах на примере данных, полученных из 

биоматериала двух пациентов. 

Пациент 3 4 

Культу-

ральный 

метод 

Klebsiella pneumoniae Acinetobacter 

baumannii 

Acinetobacter 

baumannii 

Klebsiella pneumoniae 

16S-

секвени-

рование 

культуры 

Klebsiella pneumoniae 

- 82%;  

Klebsiella variicola - 

11% 

Acinetobacter 

baumannii - 98% 

Acinetobacter 

baumannii - 98% 

Klebsiella pneumoniae - 

59%;  

Pantoea dispersa -  

35% 

Посев на 

чувстви-

тельность 

азтреонам-R,  

цефотаксим-R,  

цефтазидим-R,  

цефтази-

дим/авибактам - S, 

цефепим - R,  

цефазолин - R,  

цефуроксим - R, 

эртапенем - R,  

имипенем - R,  

меропенем - R,  

левофлоксацин - R, 

моксифлоксацин - R, 

пиперацил-

лин/тазобактам - R, 

тримето-

прим/сульфаметоксаз

ол - R 

ампицил-

лин/сульбактам - R, 

дорипенем - R,  

имипенем - R,  

меропенем - R,  

ципрофлоксацин - R,  

левофлоксацин - R, 

пиперацил-

лин/тазобактам - R, 

тримето-

прим/сульфаметоксаз

ол - I,  

полимиксин в - R, 

ампицил-

лин/сульбактам - R, 

дорипенем - R,  

имипенем - R,  

меропенем - R,  

амикацин - R,  

гентамицин - R,  

ципрофлоксацин - R, 

левофлоксацин - R, 

пиперацил-

лин/тазобактам - R, 

тримето-

прим/сульфаметоксаз

ол - R,  

полимиксин в - R, 

тобрамицин - R 

азтреонам - R,  

цефотаксим - R,  

цефтазидим - R,  

цефтази-

дим/авибактам - R,  

цефепим - R,  

цефазолин - R,  

цефуроксим - R,  

эртапенем - R,  

имипенем - R,  

меропенем - R,  

амикацин - R,  

гентамицин - R,  

левофлоксацин - R, 

моксифлоксацин - R, 

пиперацил-

лин/тазобактам - R, 

тримето-

прим/сульфаметоксаз

ол - R 
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 Продолжение таблицы 2 

Пациент 3 4 

Гены антибиотикорези-

стентности из культуры 

carbapenem-

hydrolyzing class 

A beta-lactamase 

KPC-19; KPC 

beta-lactamase; 

resistance-

nodulation-cell 

division (RND) 

antibiotic efflux 

pump 

16S rRNA me-

thyltransferase 

(G1405); ArmA 

family 16S rRNA 

(guanine(1405)-

N(7))-

methyltransfer-

ase; class A 

broad-spectrum 

beta-lactamase 

TEM-116; OXA 

beta-lactamase; 

OXA-24 family 

carbapenem-

hydrolyzing class 

D beta-lactamase 

OXA-72; TEM 

beta-lactamase 

16S rRNA methyl-

transferase 

(G1405); ArmA 

family 16S rRNA 

(guanine(1405)-

N(7))-

methyltransferase; 

class A broad-

spectrum beta-

lactamase TEM-

116; OXA beta-

lactamase; OXA-

23 family car-

bapenem-

hydrolyzing class 

D beta-lactamase 

OXA-167; re-

sistance-

nodulation-cell 

division (RND) 

antibiotic efflux 

pump; TEM beta-

lactamase 

Van ligase; car-

bapenem-

hydrolyzing class A 

beta-lactamase 

KPC-18; class A 

broad-spectrum be-

ta-lactamase TEM-

116; glycopeptide 

resistance gene clus-

ter; KPC beta-

lactamase; methicil-

lin resistant PBP2; 

OXA beta-

lactamase; OXA-24 

family carbapenem-

hydrolyzing class D 

beta-lactamase 

OXA-72; quinolone 

resistance pentapep-

tide repeat protein 

QnrS1; quinolone 

resistance protein 

(qnr); resistance-

nodulation-cell divi-

sion (RND) antibi-

otic efflux pump; 

sulfonamide re-

sistant sul; sulfona-

mide-resistant dihy-

dropteroate synthase 

Sul2; TEM beta-

lactamase 

Антибиотики, гены из 

культур 

carbapenem; 

cephalosporin; 

diaminopyrimi-

dine; fluoroquino-

lone; 

glycylcycline; 

monobactam; ni-

trofuran; penam; 

tetracycline 

aminoglycoside; 

beta-lactam; car-

bapenem; cepha-

losporin; gen-

tamicin; mono-

bactam; penam; 

penem 

aminoglycoside; 

beta-lactam; car-

bapenem; cephalo-

sporin; diaminopy-

rimidine; fluoro-

quinolone; gen-

tamicin; glycylcy-

cline; 

monobactam; ni-

trofuran; penam; 

penem; tetracy-

cline 

beta-lactam; car-

bapenem; cephalo-

sporin; diaminopy-

rimidine; fluoro-

quinolone; glyco-

peptide; glycylcy-

cline; 

monobactam; ni-

trofuran; penam; 

penem; quinolone; 

sulfonamide; tet-

racycline 

16S-секвенирование БАЛ Acinetobacter 

baumannii - 50%; 

Klebsiella pneu-

moniae - 31% 

Corynebacterium 

striatum - 47%; 

Klebsiella pneu-

moniae - 21%; 

Pantoea dispersa 

- 12%;  

Acinetobacter 

baumannii - 11% 
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Продолжение таблицы 2 
Пациент 3 4 

Гены антибиотикорезист-

нетности из БАЛ 

Van ligase; 16S rRNA methyltransfer-

ase (G1405); ArmA family 16S rRNA 

(guanine(1405)-N(7))-

methyltransferase; carbapenem-

hydrolyzing class A beta-lactamase 

KPC-18; class A extended-spectrum 

beta-lactamase CTX-M-178; CTX-M 

beta-lactamase; D-alanine--(R)-lactate 

ligase VanA; GES beta-lactamase; 

glycopeptide resistance gene cluster; 

KPC beta-lactamase; OXA beta-

lactamase; OXA-23 family car-

bapenem-hydrolyzing class D beta-

lactamase OXA-167; resistance-

nodulation-cell division (RND) antibi-

otic efflux pump; sulfonamide re-

sistant sul; sulfonamide-resistant dihy-

dropteroate synthase Sul2 

16S rRNA (guanine(1405)-N(7))-

methyltransferase RmtB4; 16S rRNA 

methyltransferase (G1405); ArmA 

family 16S rRNA (guanine(1405)-

N(7))-methyltransferase; carbapenem-

hydrolyzing class A beta-lactamase 

KPC-18; class A broad-spectrum beta-

lactamase TEM-1; class A extended-

spectrum beta-lactamase CTX-M-15; 

CTX-M beta-lactamase; GES beta-

lactamase; KPC beta-lactamase; OXA 

beta-lactamase; OXA-24 family car-

bapenem-hydrolyzing class D beta-

lactamase OXA-72; resistance-

nodulation-cell division (RND) antibi-

otic efflux pump; sulfonamide re-

sistant sul; sulfonamide-resistant dihy-

dropteroate synthase Sul2; TEM beta-

lactamase 

Антибиотики, гены из БАЛ aminoglycoside; carbapenem; cepha-

losporin; diaminopyrimidine; fluoro-

quinolone; gentamicin; glycopeptide; 

glycylcycline; monobactam; nitrofu-

ran; penam; sulfonamide; tetracycline; 

vancomycin 

aminoglycoside; beta-lactam; car-

bapenem; cephalosporin; diaminopy-

rimidine; fluoroquinolone; gentamicin; 

glycylcycline; monobactam; nitrofu-

ran; penam; penem; sulfonamide; tet-

racycline 

Примечание: R - resistant (резистентный, устойчивый), S - sensitive (чувствительный), I - 

intermediate (промежуточный). 

 

В целом, данные двух методов показывают близкие результаты. Име-

ющиеся некоторые отличия можно объяснить недостатками, которые есть у 

обоих методов, а также сложностью биоинформатического протокола обра-

ботки данных. 

Заключение 

Полученные результаты подтверждают данные о значительной роли 

патогенов группы ESKAPE в развитии нозокомиальных инфекционных 

осложнений в отделениях реанимации и интенсивной терапии. В большин-

стве случаев метод секвенирования гена 16S рРНК позволяет выявить боль-

шее видовое разнообразие микроорганизмов в клиническом материале по 

сравнению с культуральным методом. Оба метода (культуральный и NGS) 

показали схожие результаты по определению резистентности бактерий к ан-

тибиотикам в нативном биоматериале и изолированных культурах.  

Выбор метода в лаборатории должен определяться задачами, возмож-

ностями и укомплектованностью персоналом, оборудованием и реактивами. 

На наш взгляд, использование обоих методов позволяет сбалансированно и 
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наиболее полно подойти к изучению возбудителей внутрибольничных ин-

фекций. Представленные данные наших исследований могут быть использо-

ваны для улучшения системы мониторинга нозокомиальных инфекций в 

условиях многопрофильного стационара, а также значительного повышения 

эффективности и ускорения первичной диагностики заболевания для свое-

временного назначения рациональной антибактериальной терапии, в том 

числе с использованием отечественных разработок. 

(Работа выполнена в рамках гранта, выданного Государственному бюджетному  

учреждению здравоохранения «Московский научно-практический центр лабораторных 

исследований департамента здравоохранения города Москвы» на разработку тест-системы 

для определения основных возбудителей внутрибольничных инфекций, и выявления  

генов, ассоциированных с резистентностью бактерий группы ESKAPE). 
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