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НЫХ ПНЕВМОНИЕЙ В ХАБАРОВСКОМ КРАЕ В 
НАЧАЛЬНЫЙ ПЕРИОД ПАНДЕМИИ COVID-19 
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Представлены результаты исследования бактериальной микрофлоры мокроты двух групп 
пациентов, больных внебольничной пневмонией («Covid-19+», N=86 и «Covid-19–», N=87). 
Обе группы характеризуются высоким уровнем выделения бактериальной флоры (81,4% и 
74,7%), в том числе общепринятых возбудителей внебольничных пневмоний, существен-
ной частотой выделения грибов рода Candida и микробных ассоциаций. Группа больных 
«Covid-19+» характеризуется более широким спектром определяемых возбудителей, вы-
явлением полирезистентных грамотрицательных энтеробактерий – продуцентов БЛРС, 
грамотрицательных неферментирующих полирезистентных бактерий, более выражен-
ным проявлением микробных ассоциаций. В группе наблюдения «Covid-19–» лекарственно-
устойчивая флора представлена только стафилококками групп MRSA, MRSE и др. 
Ключевые слова: внебольничная пневмония, группы наблюдения «Covid-19+» и «Covid-19–», 
мокрота, бактериальная микрофлора. 
 
FEATURES OF BACTERIAL MICROFLORA ISOLATED FROM SPUTUM CLINICAL SAMPLES 
OF PATIENTS WITH PNEUMONIA RESIDING IN KHABAROVSK KRAI IN THE INITIAL PERIOD 
OF CORONAVIRUS PANDEMIC  
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The article presents data of bacterial microflora evaluation of two groups of patients with community-
acquired pneumonia («Covid-19+», N=86 and «Covid-19–», N=87). Both groups had high levels of 
bacterial flora isolation (81.4% и 74.7%) including common pathogens for community-acquired 
pneumonia as well as notable detection frequency of Candida spp. and microbial associations.The 
group of «Covid-19+» patients was characterized with a more vast specter of detected pathogens, 
isolation of poly-resistant gram-negative Enterobacteriaceae producing ESBL, nonfermenting gram-
negative poly-resistant bacteria, more excessive manifestation of microbial associations. In the group 
of «Covid-19–» participants drug-resistant microflora was presented only by MRSA and MRSE 
staphylococci and others. 
Key words: community-acquired pneumonia, observed groups «COVID-19+» and «COVID-19–», 
sputum, bacterial microflora 
 
Материалы и методы 
Исследовали бактериальную микрофлору мокроты 173 больных пневмонией, госпитализиро-

ванных в лечебные учреждения Хабаровского края в мае-июне 2020 года, а также одновременно 
определяли наличие в пробах нуклеиновой кислоты вируса SARS-CoV-2 и возбудителей хламидиоза 
и микоплазмоза.  

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 возбуди-
телей микоплазмоза и хламидиоза проводили с тест-системой "АмплиСенс® Mycoplasma pneumoni-
ae/Chlamydophila pneumoniae" (производство ФБУН ЦНИИЭ). 

Бактериологический анализ мокроты проводили классическим количественным методом с 
разведением мокроты до титра 10 

-7
 и с высевом на дифференциально-диагностические среды. 

Идентификацию выделенных патогенов и определение чувствительности к антимикробным препара-
там (АМП) выполняли с помощью бактериологического анализатора Vitec 2 Compact. 

https://www.multitran.com/m.exe?s=staphylococci&l1=1&l2=2
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Статистическую обработку данных выполняли с использванием программы Excel. 
Результаты и обсуждение 
РНК  вируса SARS-CoV-2 выявлена в 86 из 173 исследованных образцов (49,7  +  3,8%). ДНК 

хламидий и микоплазм  не выявлены.  
Далее проведен сопоставительный анализ результатов бактериологического исследования 

двух групп клинических образцов мокроты: 1-я группа (86 проб), в которых обнаружена РНК коронави-
руса «Covid-19+», и 2-я группа (87 образцов), в которых РНК нового коронавируса не обнаружена 
«Covid-19-». Возрастная группа "65 лет и старше" преобладала среди пациентов 1-й группы наблюде-
ния (45,4 ±5,4 и 36,8±5,2%).  

При сравнительном анализе микрофлоры клинических образцов мокроты двух групп больных 
показано, что обе группы характеризуются высоким уровнем выделения бактериальной флоры 
(81,4±4,2% для «Covid-19+» и 74,7±4,7% для «Covid-19-»), низким уровнем выделения наиболее зна-
чимого возбудителя пневмоний S. pneumoniae (2,3± 1,6 и 3,6 ±1,9%), высоким уровнем выделения 
грибов рода Candida (65,1 +  5,1 и 58,6 + 5,3%) и микробных ассоциаций.  

Группа больных короновирусной пневмонией «Covid-19+» характеризуется более широким 
спектром определяемых возбудителей (16 видов против 12 в группе «Covid-19-»), выявлением поли-
резистентных  к АМП грамотрицательных бактерий, более выраженным, в сравнении с группой 
«Covid-19-» проявлением микробных ассоциаций (35,7 ± 5,7% против 26,2 ± 5,5%), более высоким 
уровнем выделения неферментирующей грамотрицательной флоры (НГОБ) (11,6 ± 3,5 и 6,9 ± 2,7%), 
обладающей природной множественной лекарственной устойчивостью и, в ряде случаев, несущей 
дополнительные детерминанты резистентности (штаммы из группы проб «Covid-19+»), что ограничи-
вает выбор эффективных АМП для лечения больных.  

Основной грамотрицательный патоген - Klebsiella pneumoniae - выявлен в обеих группах проб 
(11,6 ± 3,5 и 11,6 ± 3,4%), но лекарственноустойчивые штаммы – продуценты БЛРС выявлены на дан-
ном этапе наблюдения только в первой группе, определяя 3,6% случаев заболеваний. При этом вы-
явлена устойчивость к цефалоспоринам I – IV поколений, фторхинолонам, фосфомицину.  

Среди НГОБ полирезистентные штаммы выделены от 4 больных (4,7 ± 2,3%) также только в 
первой группе наблюдения, при этом выявлены максимальный набор детерминант антибиотикорези-
стентности и чувствительность только к колистину. 

Грамположительная флора (Staphylococcus spp.) выявлялась чаще в «Covid-19+» группе проб 
(17,4 ± 4,1 и 9,2 ± 3,1%), но лекарственноустойчивые штаммы стафилококков (MRSA, MRSE, КНС) об-
наружены в обеих группах наблюдения в равных долях (8,2 и 8,1%), проявляя резистентность практи-
чески ко всем группам АМП. В обеих группах проб выявлены также штаммы с критической устойчиво-
стью к линезолиду и меропенему, т. е. к препаратам резерва. 

В обеих группах наблюдения отмечен высокий уровень выделения грибов рода Candida, заре-
гистрированы штаммы C. glabrata, C. crusei, устойчивые к антимикотикам. Грибы рода Candida не яв-
ляются классическими возбудителями пневмонии, но эта флора в составе микробных ассоциаций и 
как моноинфекция удлиняет и усложняет течение болезни, ухудшая прогноз заболевания [1,2].  

Участие микробных ассоциаций в инфекционном процессе пневмоний создает дополнитель-
ные сложности в лечебной тактике, так как воздействие на один компонент ассоциаций может приве-
сти к количественному увеличению другого компонента [3,5,6,7]. 

Впервые в нашем регионе во второй группе проб «Covid-19-», выявлены энтеробактерии Ra-
oultella ornithinolytica, циркулирующие, хорошо сохраняющиеся и накапливающиеся в госпитальных 
условиях. Нами выявлен чувствительный к АМП вариант. Но в больничных условиях штамм быстро 
приобретает мультирезистентность, длительно сохраняется в пыли и в вентиляционных решетках и 
представляет реальный риск инфицирования пациентов даже при отсутствии явных источников ин-
фекции. Этот микроб рассматривается как кандидат на роль ведущего госпитального патогена [4,8].  

Заключение 
Точная идентификация всех патогенов очень важна, так как она позволяет определять адек-

ватные приемы лечения и тактику эпидемиологического надзора. 
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