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цель исследования: изучить бактериальную микрофлору в мокроте больных пневмонией, вызванной 
SARS-CoV-2 или другими возбудителями. материалы и методы. исследовали бактериальную микрофлору мо-
кроты 173 больных пневмонией, госпитализированных в лечебные учреждения г. хабаровска и хабаровского 
края в мае–июне 2020 г. бактериологический анализ мокроты проводили с использованием дифференциально-
диагностических сред, идентификацию выделенных патогенов – с помощью микробиологического анализатора 
Vitec 2 Compact. выявление рнк вируса SARS-CoV-2 проводили методом пцр с тест-системой «вектор-пцррв-
2019-nCoV-RG» (производство Фбун «гнц вб «вектор», р.п. кольцово). определение днк возбудителей ми-
коплазмоза и хламидиоза проводили с тест-системой «амплисенс® Mycoplasma pneumoniae/Chlamydophila 
pneumonia» (производство Фбун цнииэ). статистическую обработку данных выполняли с использованием 
программы Exсel. результаты и обсуждение. обе группы больных (Covid-19+ и Covid-19–) характеризуются 
высоким уровнем выделения бактериальной флоры (81,4 и 74,7 %), в том числе обычных возбудителей внеболь-
ничных пневмоний, существенной частотой выделения грибов рода Candida и микробных ассоциаций. группа 
больных Covid-19+ характеризуется более широким спектром возбудителей, выявлением полирезистентных гра-
мотрицательных энтеробактерий, грамотрицательных неферментирующих полирезистентных бактерий, более 
выраженным проявлением микробных ассоциаций. в группе наблюдения Covid-19– лекарственно устойчивая 
флора представлена в основном стафилококками групп MRSA, MRSE.

Ключевые слова: внебольничная пневмония, возбудители, группы наблюдения Covid-19+ и Covid-19–, мокро-
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Abstract. Objective: to study the bacterial microflora in the sputum of patients with pneumonia caused by SARS-
CoV-2 or other pathogens. Materials and methods. The bacterial microflora of sputum of 173 patients with pneumonia 
admitted to hospitals in Khabarovsk and the Khabarovsk Territory in May – June 2020 was examined. Detection of RNA 
of the SARS-CoV-2 virus was carried out by PCR with the Vector-PCRRV-2019-nCoV-RG test system (manufactured 
by the State Scientific Center of VB “Vector”, Koltsovo). Determination of the DNA of mycoplasmosis agents and 
chlamydia was carried out with the test system “AmpliSens® Mycoplasma pneumoniae/Chlamydophila pneumonia” 
(manufactured by CRIE). Statistical data processing was performed using the Excel program. Results and discussion. 
Both groups of patients (Covid-19+ and Covid-19–) had high levels of bacterial flora isolation (81.4 and 74.7 %) includ-
ing common pathogens for community-acquired pneumonia as well as notable detection frequency of Candida spp. and 
microbial associations. The group of Covid-19+ patients demonstrated a wider range of detected pathogens, was positive 
for poly-resistant gram-negative Enterobacteriaceae, non-fermenting gram-negative poly-resistant bacteria, with more 
expressed manifestation of microbial associations. In the group of Covid-19– participants drug-resistant microflora was 
presented only by MRSA and MRSE staphylococci.
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актуальной проблемой здравоохранения яв-
ляется внебольничная пневмония (вп) – одна из 
ведущих причин заболеваемости, госпитализации 
и смертности населения. по данным литературы, 
Streptococcus pneumoniae считается доминирующим 
этиологическим агентом пневмоний, вызывая от 50 
до 80 % случаев заболеваний у лиц всех возрастных 
групп [1]. однако, по последним сведениям, часто-
та обнаружения S. pneumoniae при вп варьирует в 
пределах от 5 до 35 %. такой разброс в показателях 
можно объяснить трудностями в получении каче-
ственных образцов мокроты из нижних отделов ды-
хательных путей, различиями в чувствительности 
применяемых диагностических сред и тестов, ис-
пользованием антимикробных препаратов (амп) 
для лечения заболевания до проведения этиологиче-
ской диагностики [2].

среди других типичных бактериальных возбу-
дителей вп заметная роль принадлежит Haemophilus 
influenzae, грамотрицательным микроорганизмам 
семейства энтеробактерий (Klebsiella pneumoniae, 
Escherichia coli и др.), неферментирующим грам-
отрицательным бактериям (нгоб – Pseudomonas 
aeruginosa, Acinetobacter spp. и др.), Staphylococcus 
spp. в последние годы значительно чаще в качестве 
возбудителей выявляются микроорганизмы – вну-
триклеточные паразиты (Mycoplasma pneumoniae, 
Chlamydophila pneumoniae, Legionella pneumophila).

мкб-10 выделяет пневмонии, вызванные ви-
русами гриппа, парагриппа, аденовирусами. чаще 
у детей при пневмонии выявляют смешанную 
бактериально-вирусную инфекцию с участием боль-
шой группы респираторных вирусов: респираторно-
синцитиального, метапневмовируса, бокавируса, ри-
новирусов.

с начала пандемии в россии развернута сеть 
новых инфекционных стационаров, которые, по 
определению Ch. Brun-Busson, представляют со-
бой особую экологическую нишу, где группируются 
ослабленные больные и применяются инвазивные 
методы лечения [3]. по современной терминологии, 
новые инфекционные госпитали относятся к учреж-
дениям высокого эпидемиологического риска инфи-
цирования [4].

в настоящее время накоплены данные по про-
блеме обеспечения эпидемиологической безопасно-
сти больничной среды, связанные с глобальным рас-
пространением мультирезистентных бактерий, а так-
же с интенсивным развитием медицинских лечебных 
технологий. в частности, искусственная вентиляция 
легких (ивл) приводит к развитию вентилятор-
ассоциированных заболеваний с присоединением 
различных вариантов коинфицирования [4, 5].

известно, что процесс формирования госпи-

тальных клонов возбудителей инфекций, связанных 
с оказанием медицинской помощи (исмп), пред-
ставляет собой многоступенчатый эволюционный 
процесс, в котором выживание и накопление возбу-
дителя имеет существенное значение. безусловно, в 
процессе селекции госпитальных мультирезистент-
ных клонов основная роль принадлежит пассажу воз-
будителя через организм пациентов [6]. больничная 
среда может играть роль резервуара инфекции [7].

по данным последних научных публикаций, 
бактериальное коинфицирование пациентов, боль-
ных пневмонией новой коронавирусной этиологии, 
в целом развивается в 7 % случаев. однако показано, 
что у пациентов с наличием SARS-CoV-2, находя-
щихся в отделениях интенсивной терапии, бактери-
альная коинфекция развивалась в 3,5 раза чаще, чем 
у больных, получающих лечение в других общих от-
делениях. среди патогенов, выявляемых при коин-
фекции, отмечены S. aureus, S. pneumoniae, P. aerugi-
nosa, H. influenzae, Candida albicans, C. glabrata, 
Aspergillus spp. и др., что определяет необходимость 
уделять внимание не только диагностике сOVID-19, 
но и выявлению других патогенов для улучшения 
исхода заболевания [8–13]. сочетанное инфициро-
вание синегнойной палочкой, патогенными грибами 
косвенно указывает на значительный вклад внутри-
больничного инфицирования вследствие длительной 
госпитализации пациентов с SARS-CoV-2 [14, 15].

внедрение в лабораторную микробиологи-
ческую практику новых методов исследования, в 
частности все более широкое использование бакте-
риологического анализатора Vitec 2 Comрact, масс-
спектрометра значительно увеличивает диагностиче-
ские возможности лабораторий, что особенно важно 
для характеристики микробных ассоциаций, влияю-
щих на патологическое состояние пациента и корре-
лирующих с тяжестью течения заболеваний [16].

цель исследования – представить характе-
ристику бактериальной микрофлоры, выявленной 
в мокроте двух групп пациентов, больных пнев-
монией (Covid-19+ и Covid-19–), в г. хабаровске и 
хабаровском крае в начальный период пандемии но-
вого коронавируса в мае–июне 2020 г.

материалы и методы

обследованы 173 больных пневмонией, госпита-
лизированных в лечебные учреждения г. хабаровска 
и хабаровского края в мае–июне 2020 г.

с учетом отдаленности районных больниц кли-
нические образцы мокроты больных доставляли для 
исследования в течение 2–24 ч после забора матери-
ала. больных обследовали в разные сроки с момента 
заболевания и/или госпитализации (с 1-го по 20-й 
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день), так как целями диагностики являлись не толь-
ко определение этиологии болезни, но и контроль 
эффективности лечения в ходе заболевания.

исследование проводили в соответствии 
с мук 4.2.3115-13 «лабораторная диагности-
ка внебольничных пневмоний», мр 4.2.0114-16 
«лабораторная диагностика внебольничной пнев-
монии пневмококковой этиологии», а также со-
гласно приказу от 22.04.1985 № 535 «об уни-
фикации микробиологических (бактериологи-
ческих) методов исследования, применяемых в 
клинико-диагностических лабораториях лечебно-
профилактических учреждений».

выявление рнк вируса SARS-CoV-2 проводи-
ли методом пцр с тест-системой «вектор-пцррв-
2019-nCoV-RG» (производство Фбун «гнц вб 
«вектор», р.п. кольцово). определение днк воз-
будителей микоплазмоза и хламидиоза проводили 
с тест-системой «амплисенс® Mycoplasma pneu-
moniae/Chlamydophila pneumonia» (производство 
Фбун цнииэ). бактериологическое исследование 
проводили классическим количественным методом 
с разведением мокроты до титра 10–7 и высевом на 
дифференциально-диагностические среды, обе-
спечивающие рост основных бактериальных па-
тогенов. для выявления прихотливых микроорга-
низмов (S. pneumoniae, H. influenzae, Streptococcus 
spp.) применяли агар с дефибринированной кровью 
барана (5 %), обогащенный лошадиной сывороткой 
(3,5 %), и шоколадный агар с термостатированием 
посевов в со2-инкубаторе. идентификацию вы-
деленных патогенов проводили с использованием 
микробиологического анализатора Vitec 2 Compact. 
антибиотикорезистентность определяли диско-
диффузионным методом с интерпретацией результа-
тов в соответствии с рекомендациями EUCAST (вер-
сия 8.0) и в необходимых случаях – с использованием 
микробиологического анализатора Vitec 2 Compact.

статистическую обработку данных выполняли 
с использованием программы Exсel: проводили рас-
чет средних значений удельного веса выделенных в 
ходе исследования возбудителей (м) и ошибки сред-
ней величины (m).

результаты и обсуждение

рнк вируса SARS-CoV-2 выявлена в 86 из 173 
исследованных образцов (49,7±3,8 %). днк хла-
мидий и микоплазм не выявлены. далее проведен 
сопоставительный анализ результатов бактериоло-
гического исследования двух групп клинических 
образцов мокроты: 1-я группа: 86 проб мокроты, в 
которых методом пцр обнаружена рнк коронавиру-
са SARS-CoV-2 (Covid-19+); 2-я группа: 87 образцов 
мокроты, в которых рнк коронавируса SARS-CoV-2 
не обнаружена (Covid-19–).

возрастной состав двух групп пациентов, боль-
ных пневмонией (Covid-19+, N=86 и Covid-19–, 
N=87) и прошедших бактериологическое обследова-
ние, представлен в табл. 1.

следует отметить, что возрастная группа «65 
лет и старше» преобладала среди пациентов первой 
группы наблюдения (45,4±5,4 и 36,8±5,2 %).

результаты исследования бактериальной флоры 
в мокроте больных двух групп наблюдения пред-
ставлены в табл. 2.

видовой состав грибов рода Candida, выделен-
ных из мокроты больных, представлен в табл. 3.

для 1-й группы больных характерно участие 
микробных ассоциаций в составе микрофлоры мо-
кроты (табл. 4). грибы рода Candida входили в со-
став всех грибково-бактериальных ассоциаций.

микробные ассоциации во 2-й группе выявля-
ли реже, чем в 1-й группе проб (26,2±5,5 % против 
35,7±5,7 %), в том числе двух- и трехкомпонентные 
(23,1±5,2 и 3,1±2,1 %). как показал проведенный ана-
лиз, выявленная закономерность связана с различиями 
в возрастном составе наблюдаемых групп больных. а 
именно: ассоциации в большей степени характерны 
для образцов мокроты возрастной группы больных 
«65 лет и старше», которая и преобладает среди паци-
ентов 1-й группы обследования (Covid-19+).

в целом для второй группы (Covid-19–) харак-
терны более узкий спектр возбудителей, отсутствие 
регистрации полирезистентных к амп грамотрица-
тельных бактерий и нгоб, меньшая доля участия ми-
кробных ассоциаций на данном этапе наблюдения.

Таблица 1 / Table 1

Возрастной состав двух групп пациентов, больных пневмонией 
Age distribution of two patient groups with community-acquired pneumonia

возрастные группы
Age groups

всего
Total

1-я группа Covid-19+ (N=86)
1st group Covid-19+ (N=86)

2-я группа Covid-19– (N=87)
2nd group Covid-19– (N=87)

абс. число
abs. number % абс. число

abs. number %

20–50 49 24 27,9±4,8 25 28,7±4,8

51–64 53 23 26,7±4,7 30 34,5±5,1

65 и старше
65 and over 71 39 45,4±5,4 32 36,8±5,2

Итого:
Total: 173 86 100 87 100
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Характеристика лекарственной устойчиво-
сти. следует отметить, что среди грамположитель-
ных микроорганизмов как в первой, так и во второй 
группе проб выявлена равная доля лекарственно 
устойчивых стафилококков (8,2 и 8,1 % соответ-
ственно), проявляющих резистентность практически 
ко всем группам амп (β-лактамам, фторхинолонам, 
макролидам, аминогликозидам, тетрациклинам). в 
том числе в пробах первой группы получен один 
изолят S. aureus MRSA, устойчивый к линезолиду, и 
один изолят кнс S. haemolyticus, устойчивый к ме-

ропенему, т.е. к препаратам резерва. в пробах второй 
группы получен один изолят кнс S. capitis, устойчи-
вый к линезолиду. с учетом массивности выделения 
стафилококков в пробах мокроты (до 107 кое/мл) 
регистрация этих штаммов в госпитальных учрежде-
ниях в качестве этиологических агентов пневмоний 
значительно ограничивает возможности лечения.

основной грамотрицательный патоген – K. pneu-
moniae – выявлен в обеих группах проб, но лекар-
ственно устойчивые штаммы – продуценты блрс – 
выявлены только в первой группе, определяя 3,6 % 

Таблица 2 / Table 2

результаты исследования бактериальной флоры, выявленной в мокроте 
Results of the evaluation of bacterial microflora isolated from sputum

возбудители
Pathogens

1-я группа Covid-19+ (N=86)
1st group Covid-19+ (N=86)

2-я группа Covid-19– (N=87)
2nd group Covid-19– (N=87)

абс. число
abs. % абс. число

abs. %

S. pneumoniae 2 2,3±1,6 3 3,6±1,9

Klebsiella spp., в т.ч. продуценты блрс
Klebsiella spp. including ESBL producers

10
3

11,6±3,5
3,6±2,0

10
-

11,5±3,4
-

прочие энтеробактерии
Other Enterobacteriaceae 4 4,6±2,3 4 4,6±2,2

нгоб*, в т.ч. полирезистентные
GNNB* including poly-resistant strains

10
4

11,6±3,5
4,7±2,3

6
-

6,9±2,7
-

Staphylococcus spp., в т.ч. S. aureus
Staphylococcus spp. including S. aureus

15
4

17,4±4,1
4,7±2,3

8
1

9,2±3,1
1,1±1,1

- S. aureus (MRSA) 4 4,7±2,3 2 2,3±1,6

- S. epidermidis (MRSE) 2 2,3±1,6 3 3,5±2,0

- кнс** полирезистентные
- CNS** poly-resistant 1 1,2±1,17 2 2,3±1,6

- кнс
- CNS 4 4,7±2,3 - -

Candida, в т.ч. моноинфекция
Candida including mono-infection

56
33

65,1±5,1
38,4±5,2

51
34

58,6±5,3
39,1±5,2

Всего положительных:
Total number of the positive: 70 81,4±4,2 65 74,7±4,7

искомые возбудители не обнаружены:
Pathogens of interest were not detected: 16 18,6±4,2 22 25,3±4,7

Всего проб:
Total amount of samples: 86 100 87 100

*неферментирующие грамотрицательные бактерии;
**коагулазонегативные стафилококки.

*Gram-negative non-fermenting bacteria;
**Coagulase-negative staphylococcus.

Таблица 3 / Table 3

Видовой состав грибов рода Candida, выделенных из мокроты двух групп больных пневмонией 
Candida fungi species composition, isolated from two groups of patients with community-acquired pneumonia 

видовой состав грибов рода Candida
Candida fungi species composition

концентрация 
Concentration

1-я группа Covid-19+, N=56
1st group Covid-19+, N=56

2-я группа Covid-19–, N=51
2nd group Covid-19–, N=51

абс. число
abs. % абс. число

abs. %

C. albicans 102–105 41 73,2±5,9 39 76,5±5,9

C. glabrata 104–107 9 16,1±4,9 7 9,8±4,2

C. krusei 102–105 6 10,7±4,1 5 13,7±4,8

Итого:
Total: 56 100 51 100
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случаев заболеваний. при этом выявлена устойчи-
вость к цефалоспоринам 1–4 поколений, фторхино-
лонам, фосфомицину.

среди нгоб полирезистентные штаммы выде-
лены от 4 (4,7 %) больных только в первой группе 
наблюдения (Covid-19+). так, все 4 штамма A. bau-
mannii с максимальным набором детерминант анти-
биотикорезистентности оказались чувствительными 
только к колистину. Формирование антибиотико-
резистентной флоры связано с интенсивным анти-
бактериальным лечением этой группы больных, 
использованием ивл, других инвазивных методов 
лечения.

в мокроте 1-й группы больных отмечены случаи 
выделения грибов C. glabrata, также устойчивых ко 
всем антимикотикам.

обнаружение антибиотико-устойчивых воз-
будителей является прогностически неблагоприят-
ным признаком в плане возможного формирования 
исмп. в связи с этим обязательным условием при 
микробиологическом мониторинге является выявле-
ние маркеров антибиотикоустойчивости – феноти-
пов MRSA и MRSE для стафилококков. в отноше-
нии грамотрицательных микроорганизмов необхо-
димо учитывать резистентность к цефалоспоринам 
1–4 поколений для ориентировочного определения 
продукции β-лактамаз различных классов, к карба-
пенемам – для выявления продукции карбапенемаз. 
при тестировании энтерококков применяют диски с 
ванкомицином для идентификации фенотипа VRE 
(vancomycin-resistant enterococci) [17, 18].

в данном наблюдении приведена количественная 
характеристика искомых патогенов. нам представля-
лось важным регистрировать не только «диагности-
ческие титры» возбудителей (106 и выше). учитывая 
сложность получения качественных проб мокроты 
для исследования, собранных с соблюдением сроков 
отбора образцов (с первых дней болезни, до начала 
лечения), правил транспортировки, сроков начала ис-
следования в условиях массового поступления проб 
в лабораторию, мы сочли целесообразным предста-

вить истинную количественную характеристику ми-
крофлоры. клиническая оценка результатов анализа 
может быть дифференцированной в зависимости от 
сроков начала заболевания, фазы течения болезни, 
проводимого лечения, цели исследования и т.д.

таким образом, при сравнительном анализе 
микрофлоры клинических образцов мокроты двух 
групп больных показано, что обе характеризуются 
высоким уровнем выделения бактериальной флоры 
(81,4 и 74,7 %), в том числе обычных возбудителей 
внебольничных пневмоний, высоким уровнем выде-
ления грибов рода Candida (65,1 и 58,6 %) и микроб-
ных ассоциаций.

группа больных коронавирусной пневмонией 
характеризуется более широким спектром опреде-
ляемых возбудителей (16 видов против 12 в группе 
Covid-19–), выявлением полирезистентных к амп 
грамотрицательных бактерий, более выраженным, 
в сравнении с группой Covid-19–, проявлением ми-
кробных ассоциаций (35,7 % против 26,2 %), более 
высоким уровнем выявления неферментирующей 
флоры (нгоб) (11,6–6,9 %), обладающей природной 
множественной лекарственной устойчивостью и не-
сущей дополнительные детерминанты резистентно-
сти, что ограничивает выбор эффективных амп для 
лечения больных.

в обеих группах наблюдения отмечен высокий 
уровень выделения грибов рода Candida. последние 
не являются классическими возбудителями пневмо-
ний, но эта флора в составе микробных ассоциаций 
и как моноинфекция удлиняет и усложняет течение 
болезни (с учетом появления устойчивости к проти-
вогрибковым препаратам и склонностью к формиро-
ванию биопленок), ухудшая прогноз заболевания.

участие микробных ассоциаций в инфекцион-
ном процессе пневмоний создает дополнительные 
сложности в лечебной тактике, так как воздействие на 
один компонент ассоциации может привести к коли-
чественному увеличению другого компонента [19].

неблагоприятным признаком для обеих групп 
пациентов является регистрация антибиотикорези-

Таблица 4 / Table 4

Уровень выявления бактериальных ассоциаций в составе бактериальной микрофлоры мокрот двух групп больных пневмонией
Rate of bacterial associations identification in bacterial microflora from the sputum of two patient groups with community-acquired pneumonia

бактериальные ассоциации
Bacterial associations

1-я группа Covid-19+ (N=70)
1st group Covid-19+ (N=70)

2-я группа Covid-19– (N=65)
2nd group Covid-19– (N=65)

абс. число
abs. % абс. число

abs. %

Всего:
Total: 25 35,7±5,7 17 26,2±5,5

в том числе:
Including:

2-компонентные
Dual associations 20 28,6±5,4 15 23,1±5,2

3-компонентные
Triple associations 4 5,7±2,8 2 3,1±2,1

5-компонентные
Quinary associations 1 1,4±1,4 - -
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стентности к «индикаторным» для S. pneumoniae 
амп – пенициллину и клиндамицину у пневмо-
кокков, выделенных от 4 больных из 5. также сле-
дует обратить внимание на регистрацию полирези-
стентной грамположительной флоры из числа кнс 
(S. pseudointermedius, S. capitis, S. haemolyticus), вы-
деляемых из образцов мокроты обеих групп наблю-
дения в высоком титре.

пристального внимания требует факт реги-
страции энтеробактерий Raoultella ornythinolytica в 
образцах мокроты больных пневмонией 2-й груп-
пы наблюдения (Covid-19–). по данным последних 
публикаций, Raoultella ornythinolytica, циркулирую-
щая в госпитальных условиях, быстро приобретает 
мультирезистентность, сохраняя чувствительность 
только к колистину и тигециклину, длительно сохра-
няется в пыли вентиляционных решеток благодаря 
низким метаболическим потребностям и представ-
ляет реальный риск инфицирования пациентов даже 
при отсутствии явных источников инфекции [20]. 
по мнению A. Sekowska, Raoultella spp. рассматри-
вается как кандидат на роль ведущего госпитального 
патогена в ближайшем будущем [21]. точная иден-
тификация всех патогенов очень важна, т.к. она по-
зволяет определить адекватные приемы лечения и 
тактику эпидемиологического надзора.

конфликт интересов. авторы подтверждают 
отсутствие конфликта финансовых/нефинансовых 
интересов, связанных с написанием статьи.
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