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Актуальность исследования: Klebsiella pneumoniae является наиболее опасным нозокоми-
альным патогеном, коинфицирующим пациентов с новой коронавирусной инфекцией (НКВИ) 
[1]. Распространение в популяции карбапенемрезистентных изолятов, в особенности, гиперви-
рулентных, вызывает особую обеспокоенность [2]. По данным зарубежных исследователей, 
частота выделения клебсиелл у пациентов с затяжным течением НКВИ в некоторых странах 
достигает 80 % [3, 4, 5, 6].

цель исследования: охарактеризовать резистом штаммов Klebsiella pneumoniae, выделен-
ных у пациентов с НКВИ.

Материалы и методы: в исследование включены 3 клинических изолята клебсиелл, выде-
ленных в инфекционном стационаре г. Санкт-Петербург. Видовую идентификацию культур 
осуществляли с помощью mAlDI-ToF ms (Bruker Daltonics, Германия). Чувствительность к 
карбапенемам определяли диско-диффузионным методом, интерпретировали в соответствии с 
euCAsT v.11.0. минимальную подавляющую концентрацию (мПК) меропенема определяли с 
помощью Е-теста (Biomerieux, Франция). Генетическая характеристика штаммов получена в 
результате полногеномного секвенирования NGs с использованием секвенатора miseq 
(Illumina, США) и набора Nextera XT library preparation kit.

Результаты: установлена фенотипическая резистентность всех изолятов к меропенему 
(зона задержки роста 6 мм при нагрузке диска 10 мкг). мПК меропенема у штаммов 1 и 2 со-
ставила 8 µg/ml, у штамма 3 превысила 32 µg/ml. Согласно данным NGs, обработанным в па-
кете программ PubmlsT определены 3 разных скивенс-типа (sT) клебсиелл: sT147, sT15, 
sT395. Полученные резистомные профили включают в себя генетические детерминанты 
устойчивости к бета-лактамам (blaCTX-m-15, blaNDm-1, blaNDm-5, blaoXA-9 , blaoXA-1, 
blasHv-11, blasHv-106, blasHv-158, blaTem-150, blaTem-1), аминогликозидам (aadA1, aadA2, 
aph(3’)-vI, aph(3’’)-Ib, aph(6)-Id, armA, aac(3)-II), хинолонам (aac(6’)-Ib-AKT, aac(6’)-Ib-
D181Y), хлорамфениколу (catA1), тетрациклину (tet(A)), сульфаниламидам (dfrA5, dfrA12, 
dfrA14, sul1, sul2), фосфомицину (fosA_gen, fosA6).

Выводы: данное исследование показало гетерогенность исследуемых штаммов. Было вы-
явлено 3 различных сиквенс-типа, превалирования какого-либо сиквенс-типа не установлено. 
Во всех штаммах найдены гены, детерминирующие устойчивость ко всем основным группам 
антибактериальных препаратов, использующихся при лечении бактериальных осложнений 
НКВИ. Необходим тщательный молекулярно-эпидемиологический мониторинг за циркуляци-
ей нозокомиальных патогенов в госпитальной среде, главным инструментом которого является 
NGs, позволяющее получить подробную генетическую характеристику наиболее опасных ми-
кроорганизмов.
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