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Аннотация. Цель и задачи: Изучить микробный пейзаж двух независимых 
отделений реанимации одного госпиталя с учетом следующих факторов: ан-
тибиотикорезистентности, распространения во внешней среде и биологиче-
ских средах. Изучить генетические особенности превалирующих бактерий. 
Проследить динамику смены микроорганизмов у пациентов, переведенных 
в конкретное отделение реанимации из других отделений и иных больниц.

Материал и методы: Изучен 101 образец, собранный в 2 отделениях реани-
мации в  период 2018–2019 с  интервалом в  6 мес. Образцы представляли 
собой как материал, полученный от пациентов, так и от персонала, и из эле-
ментов больничной среды. Все образцы подвергнуты фенотипическому 
и  молекулярно-генетическому анализу, определению антибиотикорези-
стентности, выделению и амплификации ДНК, мультилокусному секвениро-
ванию (MLST).

Результаты и выводы: Выявлено преобладание Грам отрицательной флоры, 
микробов группы KAP (K.pneumoniae, A.baummanii, P.aerouginosae). В ходе 
MLST секвенирования показано, что для каждого отделения реанимации 
существует свой, преобладающий генотип возбудителя. Штаммы одного 
и того же вида микроорганизмов в разных отделениях имеют разные гено-
типы и разные уровни чувствительности к антибиотикам.

Анализ антибиотикорезистентности показал, что доминирующие гено-
типы отделений обладают наиболее широкой устойчивостью среди всех 
штаммов. Показано, что привнесённые из  других госпиталей штаммы 
не  определяются ни  в  каких пробах уже через 14 дней. Их полностью по-
давляет и замещает местная флора. Однако, нами были получены данные, 
подтверждающие возможность переноса внутрибольничных штаммов 
между отделениями медицинским персоналом.

На основе полученных данных мы предполагаем, что наиболее перспектив-
ны эпидемиологические мероприятия, направленные на  предупреждение 
переноса бактерий внутри и  между ОРИТ. Для профилактики переноса K. 
pneumoniae и  P. aeruginosa важнейшими являются меры личной гигиены 
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Summary. Purpose and objectives: To study the microbial landscape 
of two independent intensive care units of one hospital, taking into 
account the following factors: antibiotic resistance, spread in the 
external environment and biological environments. To study the genetic 
characteristics of the prevailing bacteria. To trace the dynamics of the 
change of microorganisms in patients transferred to a specific intensive 
care unit from other departments and other hospitals. Material and 
methods: 101 samples collected in 2 intensive care units in the period 
2018–2019 with an interval of 6 months were studied. The samples were 
both material obtained from patients, staff, and elements of the hospital 
environment. All samples were subjected to phenotypic and molecular 
genetic analysis, determination of antibiotic resistance, isolation and 
amplification of DNA, multilocus sequencing (MLST).

Results and conclusions: The predominance of Gram-negative 
flora, microbes of the KAP group (K. pneumoniae, A. baummanii, P. 
aerouginosae) was revealed. In the course of MLST sequencing, it was 
shown that for each intensive care unit there is a different, predominant 
genotype of the pathogen. Strains of the same type of microorganisms 
in different departments have different genotypes and different levels of 
sensitivity to antibiotics.

The analysis of antibiotic resistance showed that the dominant genotypes 
of the branches have the broadest resistance among all strains. It is shown 
that the strains introduced from other hospitals are not detected in any 
samples after 14 days. They are completely suppressed and replaced by 
the local flora. However, we have obtained data confirming the possibility 
of transferring nosocomial strains between departments by medical 
personnel.

Based on the data obtained, we assume that the most promising 
epidemiological measures aimed at preventing the transfer of bacteria 
within and between ICUs. For the prevention of the transmission of 
K. pneumoniae and P. aeruginosa, the most important measures are 
personal hygiene of personnel, for A. baumannii — careful treatment of 

environmental objects is of paramount importance.
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персонала, для A. baumannii — первостепенное значение имеет тщатель-
ная обработка предметов окружающей среды.

Ключевые слова: антибиотикорезистентность, генотипироварие, внутри-
больничные инфекции, k.pneumoniae, a.baumannii, p.aeruginosa Мультило-
кусное секвенирование.

Введение

Отделения реанимации и  интенсивной терапии 
(ОРИТ) являются своеобразной экологической 
«нишей», успешно занимаемой различными ми-

кроорганизмами. Причиной указанного обстоятельства 
являются значительная длительность госпитализации 
пациентов и  необходимость инвазивных манипуляций. 
Согласно данным крупного мультицентрового одноднев-
ного исследования EPIC II 51% пациентов имели каку-
ю-либо форму инфекции, а 71% — получали антибиотики. 
Основными возбудителями среди грамотрицательных 
микроорганизмов стали Acinetobacter и Pseudomonas, 
среди грамположительных — Staphylococcus. 64% всех 
инфекций составили поражения органов дыхания.

В  аналогичном российском исследовании установ-
лено, что 34,1% пациентов ОРИТ имеют инфекционное 
заболевание какой-либо локализации. Основными воз-
будителями были грамотрицательные микроорганиз-
мы, среди которых доминировали Enterobacteriacea 
(52,7%) и  неферментирующие палочки Pseudomonas 
aeruginosa (29,9%) и Acinetobacter spp. (15,7%) [2].

Особое напряжение создает нарастающая резистент-
ность микробной флоры с  распространением мульти-
резистентных штаммов (чувствительность только к  1–2 
антибиотикам) и панрезистентных (с отсутствием всякой 
чувствительности) [18].

Для того, чтобы разработать способы решения дан-
ной проблемы, необходимо понимание причин нараста-
ния полирезистентности к антибиотикам (АБ). Современ-
ные исследования позволяют их разбить на две группы. 
Первая группа — это нарушения диагностического про-
цесса и  лечебной тактики. Сюда относится назначение 
АБ по  неинфекционным причинам, нерациональная 
АБ-профилактика, неточный выбор препаратов для 
стартовой эмпирической АБ-терапии, использование АБ 
в  неоправданно малых дозах, затянутые сроки приме-
нения АБ [24]. Развернутый анализ этой группы причин 
выходит за рамки настоящей работы.

Вторая группа причин антибиотикорезистентности — 
санитарно-эпидемиологические. К  ней можно отнести 
перенос резистентных микроорганизмов внутри ОРИТ, 
занос из  других отделений больницы и  иных лечебных 

учреждений. Передача микроорганизма с  «воспитан-
ной» предшествующим назначением антибиотиков рези-
стентностью от больного к больному кажется само собой 
разумеющейся и  дает основания для разработки путей 
профилактики. Тем не  менее, анализ доступной литера-
туры демонстрирует неожиданные факты. Большинство 
исследователей, обсуждающих перенос бактерий, строят 
свои рассуждения на здравом смысле и косвенных дан-
ных [19]. Обычно основанием для эпидемиологических 
заключений является выявление одинакового спектра 
антибиотикорезистентности у  микроорганизмов, высе-
ваемых от разных больных одного или нескольких ОРИТ. 
Последнее обстоятельство дает основания предпола-
гать, что клиницисты имеют дело с  одним и  тем  же ми-
кроорганизмом. Однако современная микробиология 
утверждает, что обоснованность данного предположе-
ния может быть подтверждена или опровергнута только 
при генетическом анализе высеваемых бактерий [20].

Для уточнения данного обстоятельства и разработки 
потенциально эффективных путей профилактики меж- 
и  внутрибольничного переноса резистентной микроб-
ной флоры в настоящем исследовании были поставлены 
следующие задачи:

1. 1. Изучить микробный пейзаж двух практически не-
зависимых ОРИТ одной больницы с  учетом сле-
дующих факторов: антибиотикорезистентности, 
распространения во внешней среде и биологиче-
ских средах, динамики изменений (с интервалом 
6 мес).

2. 2. Изучить генетические особенности превалирую-
щих бактерий.

3. 3. Проследить динамику смены микроорганизмов 
у  пациентов, переведенных в  конкретное ОРИТ 
из других отделений и иных больниц.

Материалы и методы

Данные о пациентах и характере образцов

В  двух реанимационных отделениях ФГАУ ЛРЦ Минз-
драва РФ, хирургическом ОРИТ и нейрореанимации, был 
проведен сбор образцов микрофлоры в течение двух вре-
менных периодов: ноябрь-декабрь 2018 и май-июнь 2019.

В  хирургическом ОРИТ проходили лечение пациен-
ты после абдоминальных и торакальных хирургических 

Keywords: antibiotic resistance, genotyping, nosocomial infections, k. 
pneumoniae, a. baumannii, p. aeruginosa Multilocus sequencing.
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вмешательств, в  нейрореанимации — после нейрохи-
рургических вмешательств. Наблюдали пациентов как 
с неосложненным течением послеоперационного пери-
ода, так и  с  осложнениями, в  том числе септическими. 
В  оба отделения также поступали пациенты, переводи-
мые из других лечебных учреждений.

Возможность перемещения больных, персонала и обо-
рудования между двумя ОРИТ практически полностью 
была ограничена общебольничным персоналом и прибо-
рами для эндоскопии. Исключением были единичные слу-
чаи перевода больных из нейрореанимации в хирургиче-
ское ОРИТ для проведения гемодиафильтрации.

Образцы, проанализированные в  ходе исследова-
ния, представляли собой мокроту из дистальных участ-
ков трахебронхиального дерева (полученную при брон-
хоскопии), раневое отделяемое, кровь и  мочу, а  также 
смывы с  медицинской одежды и  рук персонала, эндо-
скопического оборудования, инфузионных стоек, посте-
лей, медицинских карт, фонендоскопов, аппаратов ИВЛ, 
дозаторов жидкого мыла, тонометрических манжет, про-
цедурных столов и пр. Все образцы подвергнуты фено-
типическому и молекулярно-генетическому анализу.

Фенотипический анализ

Фенотипическое определение микроорганизмов 
проводили в  диагностической лаборатории ЛРЦ Минз-
драва РФ при помощи систем mini API (Biomerieux) 
и  WalkAway 40 (Dade-Baehring), действуя согласно ин-
струкции и применяя стандартные наборы реактивов.

Определение антибиотикорезистентности

Определение чувствительности к антибиотикам, а имен-
но цефепиму, цефтриаксону, цефуроксиму, цефотаксиму, 
сульперазону, амикацину, гентамицину, меропенему, ими-
пенему, дорипенему, ципрофлоксацину, левофлоксацину, 
моксифлоксацину, амоксициллину+клавулановой кислоте, 
пиперациллину+тазобактаму, тигециклину, ко-тримокса-
золу и  фосфомицину проводили с  помощью бактериоло-
гических анализаторов mini API (Biomerieux) и WalkAway 40 
(Dade-Baehring) и  поставляемых к  ним коммерческих на-
боров в строгом соответствии с инструкцией. После этого 
одну колонию каждой культуры переносили в  отдельную 
пробирку с лизирующим буфером и направляли на геноти-
пирование в лабораторию анализа геномов НИИ Эпидеми-
ологии и микробиологии им. Н.Ф. Гамалеи МЗ РФ [1].

Выделение и амплификация ДНК

ДНК из образцов выделяли согласно инструкции к на-
бору реактивов “The Maxwell 16 Tissue DNA  Purification 
Kit” на  приборе “Maxwell MDX Instrument” (“Promega”, 

США). Для амплификации ДНК применяли следующие 
реактивы: Hot rescue DNA pol, 5 ед./мкл, ПЦР буфер 10× 
(НИИЭМ им. Н.Ф. Гамалеи, Россия), dNTP, 5 мM (“Медиген”, 
Россия), праймеры (“Евроген”, Россия). Для проведения 
MLST A.baumannii, K. pneumoniae, P. aeruginosa ис-
пользовали следующие схемы [4], [8], [10]. Программы 
амплификации соответствовали авторским.

Мультилокусное секвенирование (MLST)

Генотипирование штаммов проводили согласно мето-
дике MLST. Секвенирование ПЦР продуктов выполняли 
согласно протоколу к набору BigDye Terminator 3.1 Cycle 
Sequencing kit на геномном анализаторе Genetic Analyzer 
3130 (“Applied Biosystems/Hitachi”, США). Электрофоре-
тическое разделение продуктов реакции проводили 
в капиллярах длиной 50 см с использованием полимера 
POP7. Анализ последовательностей и выравнивание вы-
полняли с помощью программы CLUSTALW2. Для опреде-
ления аллельного профиля штаммов использовали про-
граммную базу следующих сайтов: P. aeruginosa [http://
pubmlst.org/paeruginosa], K. Pneumoniae [http://bigsdb.
web.pasteur.fr/K./K.html], A.baumannii [http://pubmlst.org/
abaumannii]. Анализ данных MLST проводили, используя 
пакеты программ BURST [12], SplitsTree [14] и MEGA 6 [23].

В связи с тем, что схема MLST секвенирования включает 
в себя 7 мишеней для каждого микроорганизма, реализа-
ция её в полной мере была бы чрезвычайно экономически 
затратной. Более того, вариабельность микроорганизмов 
по различным мишеням значительно отличалась. В связи 
с этим была проведена работа по определению наиболее 
перспективных мишеней для генотипирования, анализ 
по которым с одной стороны обеспечивал бы максималь-
ную информативность, а  с  другой не  был  бы избыточ-
ным. В  результате этого для идентификации изолятов K. 
pneumoniae использовали последовательность фрагмен-
та гена rpoB, кодирующего β субъединицу РНК-полимера-
зы, и последовательность фрагмента гена tonB (B субъе-
диница периплазматического переносчика энергии). Для 
идентификации изолятов A.baumannii использовали по-
следовательность фрагмента гена gyrB (субъединица B 
ДНК — гиразы) и recA (рекомбиназа А). Для идентифика-
ции изолятов P. aeruginosa использовали последователь-
ность фрагмента генов trpE (I компонент антралит синте-
тазы), pps (фосфоенолпируват синтетаза), и  acs (ацетил 
коэнзим А синтетаза) в соответствии с [26].

Результаты

1.  Фенотипическая характеристика  
микроорганизмов в динамике

Всего за  время исследований были идентифи-
цированы микроорганизмы из  101 образца. На  от-
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деление нейрореанимации пришлось 47% проб, 
на хирургическое ОРИТ — 53% образцов. При этом выяв-
лены микроорганизмы 9 родов: группы ESKAPE, Candida 
и Corinebacterium. 73% всех культур микроорганизмов 
составляли бактерии подгруппы KAP: K. pneumoniae, 
A. Baumannii, P. Aeruginosa (Рис.  1). Именно поэтому 
данная подгруппа была выбрана для углубленного ана-
лиза. Сравнение частоты представленности бактерий 
данной подгруппы в разные периоды исследования по-
казали, что существенная динамика отсутствовала.

Образцы, проанализированные в ходе исследования, 
представляли собой фрагменты тканей, раневое отделя-
емое, кровь, биологические жидкости, такие как ликвор 
и моча, а также смывы с одежды, рук медперсонала, смы-
вы с объектов больничной среды.

Так, можно заметить, что микроорганизмы группы 
КАР неравномерно распределились между источника-
ми. K. pneumoniae, как видно из рисунка 3, обнаружи-
вали во  всех источниках, но  наиболее часто в  мокро-
те (44%). A. baumannii ни  разу не  был выявлен в  крови 
или ликворе, но определялся повсеместно на объектах 
внутрибольничной среды и смывах с одежды и рук мед-
персонала. P. aeruginosa значительно реже определяли 
в смывах, в 70% случаев данный микроорганизм обнару-
живали в мокроте пациентов.

Ни K. pneumoniae, ни  P. aeruginosa практически 
не  были обнаружены в  объектах внешней среды (18% 
и  4% соответственно), что дает возможность сделать 
предположение о  преимущественной роли аэрогенно-
го механизма распространения этих микроорганизмов 
в стационаре. Примечательно, что нами не установлено 
ни одного факта высева патогенной микрофлоры с эндо-
скопического оборудования.

Обращало также внимание, что в  случае высева 
A. baumannii из  биологической жидкости, он ни  разу 
не был выявлен в крови, моче или цереброспинальной 
жидкости, а только в мокроте и в раневом содержимом.

В  обоих отделениях уровни резистентности к  анти-
биотикам указанных микроорганизмов не менялись при 
сравнении данных 2018 и  2019  года (данные не  пред-
ставлены из-за ограниченного объема статьи).

2.  Генотипический  
анализ микроорганизмов

Генотипирование культур КАР, проведенное по  оп-
тимизированной схеме, показало, что наименьшее раз-
нообразие генотипов продемонстрировали культуры 
K. Pneumoniae. Выявлены 3 генотипа в  контексте гена 
rpoB. Использование второй мишени, гена tonB, не уси-
лило дифференцировку. Преобладали штаммы с геноти-
пами rpoB:4 и rpoB:1.

При анализе распределения генотипов микроор-
ганизмов по  отделениям реанимации установлено, 
что в каждом отделении преобладали штаммы с опре-
деленным генотипом. Так, в  хирургическом ОРИТ 
среди K. pneumoniae значительно чаще определяли 
генотип rpoB: 4 (в 88% случаев). И только в 13% слу-
чаев — rpoB:1. При этом в нейрореанимации геноти-
пы rpoB: 1 и rpoB: 4 встречались с одинаковой часто-
той (Рис. 2).

Сходным образом выглядела и  картина распреде-
ления генотипов A. baumannii. В  хирургическом ОРИТ 
превалировал генотип gyrB:17. Остальные встречались 
значительно реже. В отделении нейрореанимации гено-
тип gyrB:17 был гораздо менее распространен.

Рис. 3. Распределение генотипов K. pneumoniae по отделениям.
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Среди культур A. baumannii было выявлено суммар-
но 8 вариантов по мишени gyrВ. Анализ, проведенный 
по  мишени recA, фактически не  выявил разнообразия. 
Были определены лишь два варианта, один из  кото-
рых выявили однократно. Среди представителей вида 
A. baumannii превалировали штаммы трех генотипов:  
gyr 17, gyr 21, gyr 35.

Наибольшее разнообразие генотипов было обнару-
жено при исследовании культур P. aeruginosa: 9 вари-
антов по мишени trpE, 10 вариантов по мишени acsA и 2 
варианта по  мишени ppsA. Наиболее распространен-
ным и часто выявляемым генотипом был trp4 acs38

Здесь превалировали генотипы gyrB:21 и  gyrB:35. 
(Рис. 3)

Несколько отличалась ситуация с P. aeruginosa. Сре-
ди исследованных микроорганизмов рода Pseudomonas 
наблюдали большую, по  сравнению с  другими родами 
вариабельность генотипов. В хирургическом ОРИТ было 
представлено множество генотипов, тогда как в отделе-
нии нейроренанимации выделялся преобладающий ге-
нотип — trp4 acs 38 (в 80% случаев) — Рис. 4.

3.  Анализ чувствительности микроорганизмов 
к действию антибиотиков в зависимости  
от генотипа штамма.

Анализ чувствительности штаммов K. pneumoniae, 
A. baummanii, P. aeruginosa выделенных лабораторией 
ЛРЦ Минздрава РФ, к действию антимикробных препа-
ратов показал, что данные штаммы характеризовались 

Рис. 4. Распространенность генотипов А. baumannii в отделениях.

Рис. 5. Распространенность генотипов P. aeruginosa в отделениях.
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Рис. 6. Показана резистентность различных генотипов P. aeruginosa по отношению к действию 
препаратов различных групп. Цветом обозначена степень чувствительности. S — штамм чувствителен, 

I — штамм относительно устойчив, R — штамм устойчив. По горизонтальной оси расположены 
названия антибиотиков, в отношении которых проводился тест, и генотипы микроорганизма.

Рис 7. Среди генотипов K. Pneumoniae штаммы rpo B: 4 были более резистентны к действию 
сульперазона, чем rpoB: 1. В то же время генотип rpoB: 1 был значительно более у стойчив 

к фосфомицину и более чувствителен к пиперацициллину/тазобактаму
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множественной лекарственной устойчивостью. Установ-
лена серьезная разница в  чувствительности штаммов 
с  различающимися генотипами к  действию отдельных 
препаратов.

Ситуация с  резистентностью представителей P. 
aeruginosa наиболее наглядна. Разные генотипы одного 
и  того  же вида демонстрировали принципиально раз-
личные уровни антибиотикорезистентности. Так наибо-
лее распространенный штамм с генотипом trp4 acs 38 
обладал множественной лекарственной устойчивостью, 
в  частности к  карбапенемам. В  то  же время штаммы 
с другими генотипами этого не демонстрировали (рис 6).

Среди всех генотипов A. baumannii наиболее ре-
зистентным был gyrB: 21. За  всё время исследования 
ни в одном тесте он не показал уровня чувствительноси-
ти S ни к одному из тестируемых антибитиков. Генотипы 
gyrB: 17 и gyrB: 35 были менее резистентны. Между 
gyrB: 17 и  gyrB: 35 не  было обнаружено существенных 
отличий в спектрах чувствительности.

4.  Анализ возможности распространения  
микроорганизмов, «внешних»  
по отношению к данному ОРИТ

За  время сбора материала у  нас была возможность 
наблюдать несколько случаев «заноса» нетипичных для 
данного ОРИТ микроорганизмов группы КАР. Рассмотрим 
два случая «заноса» из другого лечебного учреждения.

1. 1. У  пациента Х, поступившего в  хирургическое 
ОРИТ из  ЦРБ Московской области, из  мокроты 
были выделены нетипичные для ЛРЦ изоляты A. 
baumannii gyrB: 3 и gyrB: 47, которые в дальней-
шем ни разу не были выявлены ни у этого пациен-
та, ни у других больных.

2. 2. У пациента У, поступившего из г. Когалым в отде-
ление нейрореанимации, из  мокроты был выде-

лен штамм K. pneumoniae с  характерным для 
ЛРЦ генотипом rpoB: 1, но с нетипичной низкой 
резистентностью. Впоследствии в  пробах более 
не  обнаруживали столь чувствительные к  анти-
биотикам штаммы K. pneumoniae.

Мы также наблюдали несколько случаев внутриболь-
ничного переноса:

1. 1. В  хирургическом ОРИТ у  пациента Z в  мокроте 
определили A. baumannii gyrB: 21 recA:32, ко-
торый ранее у пациентов этого отделения не об-
наруживали, зато определяли во  многих пробах 
из больничной среды в отделении нейрореанима-
ции. Штамм с таким генотипом удалось выделить 
в хирургическом ОРИТ лишь однократно.

2. 2. После дежурства в  отделении нейрореанима-
ции в смывах с костюма и с рук врача A. был вы-
делен типичный для этого отделения генотип A. 
baumannii gyrB: 35 recA: 2. В этот же день ана-
логичный штамм A. baumannii gyrB: 35 recA: 2 
был обнаружен у  пациента B из  хирургического 
ОРИТ. До этого случая штаммы A. baumannii с та-
ким генотипом в  этом отделении отсутствовали. 
Не определялись они и в последующем.

Точные пути переноса штаммов нам установить 
не удалось в обоих случаях.

За  всё время исследования не  было выявлено слу-
чаев, когда у одного и того же пациента одномоментно 
или в одном и том же месте взятия смыва одномоментно 
определялись разные генотипы и/или комбинации гено-
типов.

Дискуссия

Анализ полученных нами данных показал, что в обо-
их отделениях, как в  хирургическом ОРИТ, так и  в  ней-

Рис 8. Устойчивость различных геноитпов А.baumannii к дейтсвию антибиотиков. Уровень 
резистентности указан цветом. S — чувствителен, I — относительно устойчивый, R — устойчивый. 

Антибиоитики и игенотипы указаны в нижней части рисунка, в горизонтальном ряду.
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рореанимации, доминировала Грам-минус флора: K. 
pneumoniae, A. Baumannii, P. Aeruginosa. Все микро-
организмы подгруппы КАР демонстрировали полире-
зистентность. K. Pneumoniae и P. Aeruginosa преи-
мущественно выделяли из  биологических жидкостей, 
A. Baumannii — со  смывов объектов внешней среды. 
В динамике (2018 и 2019 гг) существенной разницы в со-
ставе выделяемых бактерий не обнаружено. Это вполне 
согласуется с данными исследования, также анализиро-
вавшего распространение нозокомиальной флоры с те-
чением времени [5].

Преобладание Грам-минус флоры совпадает с  дан-
ными других авторов и характерно для РФ и Европы [3], 
[22]. Совпадают и  результаты изучения антибиотикоре-
зистентности — она высокая. Фактически не было ни од-
ной бактерии с  гарантированной чувствительностью 
к  конкретному антибиотику. Данный факт подчеркива-
ет необходимость использования как минимум двух АБ 
против потенциальных возбудителей, по меньшей мере 
на старте АБ –терапии [21].

Распространение в биологических жидкостях и окру-
жающей среде подчеркивают необходимость ужесто-
чения контроля над переносом высоко патогенных 
штаммов. С эпидемиологической точки зрения перенос 
K. Pneumoniae и P. Aeruginosa может быть ограничен 
временным полным закрытием ОРИТ (аналогично так-
тике временного закрытия родильных домов). Данная 
мера не  предупредит распространение A. Baumannii, 
который может быть уничтожен только тщательной об-
работкой окружающей среды, включая одежду персо-
нала и используемые им приборы.[6]. Верно и обратное. 
Тщательная обработка внешней среды не предупрежда-
ет перенос K. Pneumoniae и P. Aeruginosa, определяе-
мого недостаточной асептикой манипуляций.

Отсутствие динамики в  течение 9 мес в  микроб-
ном пейзаже обоих отделений реанимации заставляет 
предполагать, что локальная микрофлора формирует 
достаточно стабильный биоценоз. В  то  же время, пре-
имущественное выделение в  обоих реанимационных 
отделениях полирезистентных микроорганизмов под-
группы КАР могло быть основанием для предположения 
об их идентичности и необходимости поиска путей вну-
трибольничного переноса.

Однако данное предположение не  подтвердилось 
анализом генома выделенных штаммов. Несмотря 
на  схожесть фенотипических характеристик микро-
организмов и  в  целом высокий уровень устойчивости 
к АБ, оказалось, что для каждого ОРИТ было характерно 
преобладание локальных, «аборигенных» генетических 
штаммов. С  точки зрения проведения АБ-терапии это 
имеет некоторое значение, поскольку между штаммами 

с разным генотипом имеется разница в чувствительно-
сти к антибиотикам. Гораздо большее значение найден-
ный факт имеет с  эпидемиологической точки зрения, 
поскольку заставляет усомниться в значимости внутри-
больничного переноса резистентных штаммов (между 
разными отделениями) Эти данные также согласуются 
с результатами некоторых других исследователей, также 
не  отметивших эпидемиологически-значимых случаев 
внутрибольничного переноса [15]. Соответственно, вы-
зывает сомнение эффективность эпидемиологических 
мероприятий такого рода. Это предположение под-
тверждает отсутствие выделения микрофлоры с  эн-
доскопической аппаратуры, а  также анализ динамики 
штаммов у переводных пациентов. Как в случае «заноса» 
из другой больницы, так и при внутрибольничном пере-
носе «ввозимые» пациентом или переносимые персона-
лом штаммы «не задерживались» в отделении и быстро 
замещались «аборигенами» данного ОРИТ. При этом 
наиболее распространенные штаммы микроорганизмов 
подгруппы КАР, которым свойственно преобладание 
в отделении и длительное существование в стационаре, 
характеризовались значительно большей лекарствен-
ной устойчивостью, по  сравнению с  привнесёнными 
штаммами.

Полученные факты подчеркивают важность микро-
биологического мониторинга в  конкретном ОРИТ для 
назначения рациональной АБ-терапии по меньшей мере 
у длительно находящихся в отделении пациентов. Знание 
особенностей «аборигенной» микрофлоры позволяет 
достаточно уверенно предполагать наиболее вероятный 
фенотип и генотип микроорганизма уже на старте АБ-те-
рапии (даже при отсутствии «свежих» посевов от  кон-
кретного больного). Хотя, учитывая растущую скорость 
и доступность результатов генотипирования в ряде слу-
чаев может оказаться более рациональным использо-
вать данные методы и в рутинной клинической практике, 
и для принятия решения о выборе антибиотика, не огра-
ничиваясь лишь ретроспективными исследованиями [7].

В  заключении остановимся на  недостатках нашей 
работы. Тщательность генетического анализа не позво-
лила нам компенсировать методологические проблемы, 
связанные с недостаточной выборкой пациентов, пере-
водившихся из других стационаров. В этой связи выводы 
о вытеснении привнесенных штаммов «аборигенными» 
являются лишь предварительными.

Нужно также учесть, что при работе на  анализаторах 
WalkAway 40 компании Dade-Baehrinп и miniApi компании 
Вiomerieux возможно озникновение ошибок в определе-
нии уровней антибиотикорезистентности. Автоматиче-
ские анализаторы обеих названных фирм обладают доста-
точно высокой чувствительностью и специфичностью для 
их применения в клинической практике, которая не всегда 
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достаточна для проведения эпидемиологических иссле-
дований [27]. Отмечено, что анализаторам свойственны 
ошибки, они с вероятностью до 5% определяют устойчи-
вый штамм, как чувствительный, и с вероятностью до 25–
35% чувствительный штамм, как устойчивый [17],[16]. 
Отдельные исследования отмечают ложную чувствитель-
ность при определении резистентности к карбапенемам, 
другие — ложную устойчивость [11], [13]. В  литературе 
есть данные об определении устойчивых к действию тиге-
циклина штаммов как чувствительных [9], [25].

Заключение

1. 1. В  процессе функционирования ОРИТ в  нем фор-
мируется патогенная микрофлора, типичная для 
конкретного отделения. Данная микрофлора име-
ет специфические генетические характеристики 
и мало меняется в течение длительного времени.

2. 2. Внешние фенотипические характеристики микро-
организмов — морфология и  устойчивость к  АБ, 

не  являются гарантией их одинакового генотипа 
в разных ОРИТ.

3. 3. Перевод пациентов из других отделений и других 
лечебных учреждений вероятнее всего не  имеет 
существенного значения с точки зрения потенци-
ального изменения преобладающей Грам-минус 
флоры конкретного ОРИТ.

4. 4. Наиболее перспективны эпидемиологические 
мероприятия, направленные на  предупрежде-
ние переноса бактерий в  пределах конкретного 
ОРИТ. Для профилактики переноса K. pneumoniae 
и P. Aeruginosa важнейшими являются меры лич-
ной гигиены персонала, для A. Baumannii — пер-
востепенное значение имеет тщательная обработ-
ка предметов окружающей среды.

5. 5. АБ-терапия длительно находящихся в  реанима-
ционном отделении пациентов может и  должна 
строиться с учетом микробного пейзажа конкрет-
ного ОРИТ и  характерной для локальных микро-
организмов чувствительности к АБ.
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