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Цель. Оценить динамику изменения генов рези-
стентности у изолятов A. baumannii, выделенных в от-
делениях реанимации и интенсивной терапии детского 
инфекционного стационара, и механизмы устойчивости 
к антимикробным препаратам на современном этапе, 
в том числе в период до, во время и после пандемии 
COVID-19.

Материалы и методы. Всего исследовано 46 непо-
вторяющихся изолятов A. baumannii, включая 8 изоля-
тов за 2019 г., 9 изолятов за 2021 г., 16 изолятов за 
2023 г. и 13 изолятов за 2024 г., выделенных от пациен-
тов в возраст 0–17 лет, госпитализированных в инфек-
ционный стационар. Для определения генов резистент-
ности использовались наборы реагентов АмплиСенс® 
MDR A.b.-OXA-FL для выявления генов карбапенемаз и 
генов-маркеров A. baumannii, набор реагентов для вы-
явления генов приобретенных карбапенемаз групп VIM, 
IMP и NDM «АмплиСенс® MDR MBL-FL» и «АмплиСенс® 
ESBL CTX-M-FL», позволяющий выявить гены бета-лакта-
маз расширенного спектра (БЛРС) из кластера CTX-M. 
Обнаружение генов проводилось методом мультиплекс-
ной ПЦР в режиме реального времени.

Результаты. Установлено, что наиболее распро-
страненными были гены резистентности группы OXA-
58-подобных, которые в 2019 г. составили 87,5%, в 
2021 г. – 55,6%, в 2023 г. – 37,5% и 53,8% в 2024 г. 
Встречались также гены групп OXA-23-подобных 
(11,1% – 2021 г., 23,1% – 2024 г.) и OXA-40-подобных 
(25% – 2023 г., 23,1% – 2024 г.). В 2019 г. были вы-
делены гены NDM и БЛРС CTX-M, которые составили 
12,5% и 25% соответственно. В 2021 г. были обна-
ружены гены VIM и БЛРС CTX-M, которые составили 
22,2% и 11,1% соответственно. В 2023 г. изоляты 
имели гены NDM, VIM и БЛРС CTX-M, которые соста-
вили 12,5%, 37,5% и 24% соответственно. В 2024 г. 
впервые за все периоды наблюдения были обнаружены 
гены IMP, которые составили 15,4%, также гены NDM, 
VIM и БЛРС CTX-M, которые составили 7,7%,7,7% и 
15,4% соответственно. Также были обнаружены изо-
ляты с несколькими генами резистентности, частота ко-
торых имеет тенденцию к увеличению и составила 25% 
в 2019 г., 22,2% в 2021 г., 43,8% в 2023 г. и 46,2% 
в 2024 г. В 2024 г. был обнаружен изолят с генотипом 
VIM + OXA-40 + OXA-58 + БЛРС CTX-M, выделенный 

из крови пациента с основным диагнозом «генерализо-
ванная менингококковая инфекция: менингококцемия, 
гнойный менингит, септический шок».

Выводы. Таким образом были выявлены изоляты, 
имеющие гены устойчивости к основным антибак-
териальным препаратам из группы бета-лактамов. 
Разнообразие генов и наличие у одного изолята не-
скольких вариантов увеличивается и достигло наиболь-
шей частоты после пандемии COVID-19.
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Цель. Оценить структуру бактериальных возбудите-
лей раневой инфекции у пациентов с боевыми ранени-
ями конечностей с помощью молекулярно-генетических 
методов.

Материалы и методы. Молекулярно-генетическое 
исследование тканевых биоптатов боевых ран прово-
дили методом ПЦР в реальном времени (ПЦР-РВ): ко-
личественно определяли содержание ДНК распростра-
ненных возбудителей раневой инфекции одновременно 
с детекцией генов карбапенемаз групп NDM, VIM, KPC 
и OXA-48, а также гена mecA у Staphylococcus spp. с 
помощью 5 мультиплексных ПЦР-РВ.

Результаты. В исследование включено 86 пациен-
тов, перенесших ранение конечностей в сроки от 4 до 
121 дней до поступления в стационар. По результатам 
ПЦР-РВ ДНК Acinetobacter baumannii в значимом коли-
честве обнаружена у 27,9% пациентов, Pseudomonas 
aeruginosa  – у 23,3%, Enterococcus spp.  – у 22,1%, 
Staphylococcus aureus – у 18,6%, Klebsiella pneumoniae – 
у 16,3%, Escherichia coli  – у 7,0%, Enterobacterales  – у 
31,4% пациентов. Значимое количество ДНК 1 микро-
организма в ранах было обнаружено у 30,2%, 2 и более 
возбудителей  – у 47,7% раненых. У 22,1% пациентов 
определить значимое количество ДНК какого-либо из 
исследуемых микроорганизмов не удалось. Наиболее 
часто выявлялась коинфекция K. pneumoniae и A. bau­
mannii (у 6 пациентов), E.coli в сочетании с A. bauman­
nii и Enterococcus spp. (у 5 пациентов), K. pneumoniae и 
P. aeruginosa (у 4 пациентов). С помощью ПЦР-РВ гены 
карбапенемаз группы NDM (металло-бета-лактамазы, 
МБЛ) обнаружены в образцах 40,7% пациентов одно-


