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Бактерии A. baumannii обладают геномной пластичностью, что позволяет им адаптиро-
ваться к стрессу и неблагоприятным условиям среды.  Цель. Провести анализ патогенно-
го потенциала (наличие генов резистентности и вирулентности) штаммов A. baumannii, 
изолированных из нижних дыхательных путей пациентов отделения интенсивной терапии 
с диагнозом пневмония. Материалы и методы. Проведено полногеномное секвенирование 
31 штамма A. baumannii, выделенных из содержимого нижних дыхательных путей. Полно-
геномное секвенирование выполнено на приборе FASTASeq. Результаты. Поиск детерми-
нант резистентности и вирулентности установил наличие комплекса генов устойчиво-
сти к бета-лактамам, аминогликозидам, фторхинолонам, сульфаниламидам в сочетании с 
генами вирулентности (ацинетобактинами, экзотоксинами), генами, связанными с био-
пленкообразованием и адгезией. Таким образом, исследованные клинические изоляты, об-
ладающие высоким патогенным потенциалом, могут служить источниками генов рези-
стентности и вирулентности при горизонтальном переносе. 
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A. Baumannii bacteria possess genomic plasticity that allows them to adapt to stress and unfavora-
ble environment.  Objective. To perform analysis of pathogenic potential (presence of resistance and 
virulence genes) of A. baumannii strains obtained from lower respiratory tract of intensive care unit 
patients diagnosed with pneumonia. Materials and methods. Whole genome sequencing of 31 A. 
baumannii strains isolated from lower respiratory tract was performed. Whole genome sequencing 
was carried out on the FASTASeq sequencing platform. Results. The search of resistance and viru-
lence determinants showed presence of complex of beta-lactams, aminoglycosides, fluoroquin-
olones, sulfonamides resistance genes in combination with virulence genes (acinetobactins, exotox-
ins) which are associated with formation of biofilms and adhesion. Thus, examined clinical isolates 
possessing high pathogenic potential can be the source of resistance and virulence genes obtained 
via horizontal transfer. 
Key words: A. baumannii, clinical isolates, resistance genes, virulence genes, pneumonia 
 
В современном мире наблюдается тенденция к превалированию числа внутрибольничных 

инфекций, обусловленных микроорганизмами с множественной лекарственной устойчивостью [4]. 
Инфекции, вызванные данными видами патогенов, характеризуются высокими показателями смерт-
ности [6, 9]. Бактерии A. baumannii входят в группу ESKAPE патогенов, представляющих наивысшую 
угрозу для здоровья человека [2]. A. baumannii являются этиологическим фактором развития вне-
больничных и внутрибольничных пневмоний среди иммунокомпрометированных пациентов, а также с 
подтверждённым диагнозом COVID-19 [3]. К факторам резистентности относятся: изменения прони-
цаемости наружной мембраны клеточной стенки, продукция бета-лактамаз, карбапенемаз, аминогли-
козидаз, наличие эффлюкс систем [7, 8, 11]. Вирулентность данного патогена связывают с белком 
OmpA, который стимулирует образование биопленки, пили факторами адгезии (пили), капсулой (фак-
тор устойчивости к дезинфицирующим средствам), липополисахаридами (способствуют уклонению 
бактерий от иммунной системы хозяина), ацинетобактинами (сидерофоры), представляющими собой 
молекулы, хелатирующие железо, синтезируемые микроорганизмами для извлечения внеклеточного 
трехвалентного железа из окружающей среды [1, 5 ,10]. 
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Цель исследования  
Провести анализ патогенного потенциала (наличие генов резистентности и вирулентности) 

штаммов A. baumannii, изолированных из нижних дыхательных путей пациентов отделения интенсив-
ной терапии с диагнозом пневмония. 

 Материалы и методы  
В исследование включены 31 штамм A. baumannii, изолированные из содержимого нижних 

дыхательных путей (НДП) пациентов с диагнозом пневмония, находящихся на лечении в отделении 
интенсивной терапии. Видовая идентификация выполнена масс-спектрометрическим методом на 
приборе MALDI-TOF Biotyper. Определение чувствительности к антимикробным препаратам (ципро-
флоксацин, амикацин, цефепим, имипенем,  меропенем и ампициллин/сульбактам) в соответствии с 
Российскими рекомендациями «Определение чувствительности микроорганизмов к антимикробным 
препаратам», версия 2024-02. Полногеномное секвенирование осуществляли на приборе FASTASeq, 
с использованием наборов FASTASeq 300 Sequencing Reagent (FCH 300cycles) V1.0, FASTASeq 300 
Library Denaturing and Diluting Reagent V1.0, FASTASeq 300 Sequencing buffer V1.0. Сборка нуклеотид-
ных последовательностей выполнена на платформе DNBseq G50/G400 MGI. Таксономическая клас-
сификация проведена в программах Kraken 2 (https://github.com/DerrickWood/kraken2) и Braken 
(https://github.com/jenniferlu717/Bracken). Аннотирование генов, кодирующих белки, связанные с фак-
торами устойчивости, проведено с использованием программы Prokka 
(https://github.com/tseemann/prokka). 

Результаты  
Исследование фенотипической чувствительности изолятов A. baumannii установило, рези-

стентность к: ципрофлоксацину проявляли 96,8% (30/31) штаммов; цефепиму, имипенему и меропе-
нему по 93,5% (29/31); амикацину - 90,3% (27/31); ампициллин/сульбактаму — 87,1% (27/31). 

Полногеномное секвенирование A. baumannii выявило комплекс маркеров резистентности во 
всех исследованных штаммах. Связанные с устойчивостью к фторхинолонам гены gyrA 
детектированы в 100,0% случаев и parC в 96,8%, к колистину (lpsB, lpxA, lpxC) – 100,0%, к 
сульфаниламидам sulII – 54,8% и folP – 74,2%. Маркеры резистентности к аминогликозидам ant3-
dprime обнаружены в 100,0% изолятов, отмечены 3 штамма с комбинацией генов ant3-dprime + aph3-
prime + a16S. Среди бета-лактамаз серинового класса А определены гены blaA (74,2%) и tem (6,5%), 
серинового класса С – adc (77,4%), серинового класса D – oxa (74,2%). Кроме того, выявлено наличие 
генов эффлюксных насосов семейств RND, MFS, MATE, отвечающих за выведение из клетки 
лекарственных веществ и биоцидных препаратов (Таблица 1). Наиболее разнообразны гены насосов 
семейства RND, связанные с выведением из клетки аминогликозидов, бета-лактамов, 
фторхинолонов. Эффюксные насосы семейства MFS (amvA) помимо выведения из клетки 
лекарственных средств способствуют образованию биопленок, MATE (abeM) ответственны за 
выведение таких препаратов, как норфлоксацин и обнаружены не менее чем в 93,5% изолятов.  

 

Таблица 1. 
Детерминанты резистентности к лекарственным препаратам и биоцидам штаммов  

A. Baumannii 
 

Механизм действия Группа генов n/% 

регулятор оттока лекар-
ственных средств и био-

цидов 
RND 

adeR 
adeS 

adeNL 
mexT 

29/93,5 
29/93,5 

31/100,0 
31/100,0 

насосы для откачки лекар-
ственных средств и био-

цидов 
RND 

adeBFGHIJK 
adeT1 
adeA 
mexE 

31/100,0 
28/90,3 
30/96,8 
1/3,2 

насосы для откачки 
лекарственных средств и 

биоцидов 

MATE abeM 30/96,8 

MFS amvA 29/93,5 

SMR abeS 27/87,1 

 
Вместе с тем в 30 из 31 изолятов обнаружены гены, связанные с вирулентностью: 

ацинетобактины BauBСDEF и BasABCDFGJ в 96,8% (30/31), экзотоксины plc1/2 и plcD – 38,7% (12/31), 
фимбрии fimTU – 45,2% (14/31), ген белка внешней мембраны клетки ompA, участвующий в адгезии и 
образовании биопленки – 19,4% (6/31), гены, связанные с биосинтезом липидов lpsАBDL – 45,2% 
(14/22) и биопленкообразованием csuABCD – 35,5% (11/31).  

Заключение  
Исследованные клинические изоляты A. baumannii, характеризуются комплексом генов рези-

стентности к широкому спектру антибиотиков и биоцидных средств в сочетании с генами вирулентно-
сти, что подтверждает их высокий патогенный потенциал. Кроме того, данные штаммы являются по-
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тенциальными донорами факторов патогенности при горизонтальном переносе генов. Таким образом, 
результаты генетического микробиологического мониторинга (изучение генотипа патогенности бакте-
риальных патогенов) служат важным звеном эпидемиологического надзора, позволяющего своевре-
менно и адекватно формировать комплекс мероприятий в целях создания безопасной эпидемиологи-
ческой среды для пациентов. 
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