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Резюме

Актуальность. Стафилококки являются одними из самых распространенных патогенов в структуре этиологических агентов госпи-

тальных инфекций. Метициллинрезистентные стафилококки характеризуются устойчивостью к основным группам современных 

антибиотиков и имеют высокий приоритет по угрозе для здоровья человека по оценкам Всемирной организации здравоохранения. 

Внедрение современных молекулярно-биологических методов при мониторинге метициллинрезистентных стафилококков необходи-

мо для быстрой и точной идентификации микроорганизмов, контроля за эпидемиологической ситуацией и изучения необходимости 

проведения противоэпидемических мероприятий. Цель исследования – анализ результатов мониторинга метициллинрезистентных 

штаммов стафилококка с помощью молекулярно-биологических методов в многопрофильном стационаре Москвы в течение одного 

года. Материалы и методы. Одноцентровое обсервационное исследование с периодом наблюдения – один год (с декабря 2016 г. 

по декабрь 2017 г.). Исследовался биологический материал от 240 пациентов с признаками инфекции, смывов (n = 250) с объектов 

внутрибольничной среды стационара. Проведено полногеномное секвенирование 24 изолятов стафилококков, выделенных от боль-

ных и из смыва с объекта внутрибольничной среды. Выявление ДНК метициллинрезистентных штаммов выполняли с использованием 

набора реагентов «АмплиСенс®MRSA-скрин-титр-FL». Секвенирование проводилось на приборе Illumina HiSeq1500 с использова-

нием наборов IlluminaHiSeq PE RapidClusterKit v2 и IlluminaHiSeqRapid SBS Kit v2. Результаты. Методом ПЦР ДНК метициллинрези-

стентных стафилококков была выявлена в 6,3% образцов крови от пациентов с признаками инфекции и в 42,4% образцов смывов 

c объектов внутрибольничной среды. Результаты ПЦР-исследования образцов смывов показали, что ДНК метициллинрезистентных 

коагулазонегативных стафилококков обнаруживалась гораздо чаще, чем ДНК MRSA (p < 0,001). ДНК метициллинрезистентных ста-

филококков выявляли чаще в отделениях реанимации и интенсивной терапии по сравнению с отделением гематологии и хирургиче-

скими отделениями (p<0,001). Изученные изоляты Staphylococcus aureus относились к 6 различным сиквенс-типам (ST-5, ST-7, ST-8, 

ST-22, ST-30 и ST-5555) и 8 spa-типам (t008, t021, t091, t1062, t12437, t1544, t223, t4573). В результате мониторинга обнаружен 

изолят с новым аллельным профилем. На сегодня ему присвоен номер ST5555. Преобладающим типом стафилококковой кассеты 

mec была SCCmec-кассета IV типа. Заключение. В связи с широким распространением метициллинрезистентных штаммов и выяв-

лением эпидемиологически значимых генетических линий стафилококков важно проведение регулярного мониторинга с использова-

нием современных молекулярно-биологических методов для их для быстрой и точной идентификации.

Ключевые слова: метициллинрезистентный стафилококк, эпидемиологический мониторинг, секвенирование, MRSA, ПЦР
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Abstract

Relevance. Staphylococci are one of the most common pathogens in the etiological structure of nosocomial infections. Methicillin-

resistant staphylococci are resistant to the main groups of antibiotics and are one of bacteria that pose the greatest threat to human 

health according to the World Health Organization. The introduction of modern molecular biological methods in the monitoring 

of methicillin-resistant staphylococci is necessary for the rapid and accurate identification of microorganisms, monitoring 

the epidemiological situation and studying the need for anti-epidemic measures. Aims. Аnalysis of the results of monitoring methicillin-

resistant staphylococcus strains using molecular biological methods in a multidisciplinary hospital in Moscow for one year. Materials 

and methods. Single-center observational study with a one-year follow-up period (December 2016 to December 2017). The research 

included a molecular-biological analysis of biological material from 240 patients with signs of infection and washings samples (n=250) 

from the objects of the hospital environment. The whole genome sequencing was carried out for 24 samples, isolated from patients 

with different forms of staphylococcal infection and washings from a hospital environment. DNA detection of methicillin-resistant strains 

was performed using the «AmpliSens®MRSA-screen-titer-FL» reagent kit. Sequencing was performed on an Illumina HiSeq1500 

instrument using the IlluminaHiSeq PE RapidClusterKit v2 and IlluminaHiSeqRapid SBS Kit v2. Results. DNA of methicillin-resistant 

staphylococci were detected in 6.3% of blood samples from patients with signs of infection and in 42.4% of washings from the objects 

of the hospital environment. The results of PCR of washing samples showed that DNA of methicillin-resistant coagulase-negative 

staphylococci were detected much more often than MRSA (p <0.001). DNA of methicillin-resistant staphylococci were detected more 

often in the intensive care and intensive care units compared with the hematology and surgical departments (p <0.001). The examine 

samples of Staphylococcus aureus belonged to 6 different sequence types (ST-5, ST-7, ST-8, ST-22, ST-30 and ST-5555) and 8 spa-

types (t008, t021, t091, t1062, t12437, t1544, t223, t4573). As a result of monitoring, an isolate with a new allelic profile was 

found. Today it has been assigned the number ST5555. The predominant type of staphylococcal mec cassette was the type IV SCCmec 

cassette. Conclusion. Due to the widespread distribution of methicillin-resistant strains and the identification of epidemiologically 

significant genetic lines of staphylococci, it is necessary to conduct regular monitoring, take measures to limit the spread of such strains 

and introduce modern molecular biological methods for quick and accurate identification.
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Метициллинрезистентные стафилококки яв - 
ляются частой причиной госпитальных ин-
фекций и вызывают заболевания различ-

ной степени тяжести – от инфекций кожи и мягких 
тканей до пневмонии и сепсиса [1–6]. По мате-
риалам онлайн-платформы анализа данных рези-
стентности к антимикробным препаратам в России 
«AMRmap», доля метициллинрезистентных стафи-
лококков среди 3679 изолятов, выделенных при 
нозокомиальных инфекциях, составляет 45% [7]. 
Выделениe стафилококка, устойчивого к метицилли-
ну (оксациллину), подразумевает его резистентность 
и к другим β-лактамам: пенициллинам, карбапе-
немам, цефалоспоринам (кроме цефалоспоринов 
5 поколения). Наблюдается также ассоциирован-
ная устойчивость к аминогликозидам, фторхиноло-
нам, макролидам, линкозамидам и тетрациклинам. 
Поэтому заболевания, вызванные подобными 
штаммами, могут развиваться на фоне терапии ан-
тибиотиками. Множественная лекарственная устой-
чивость значительно усложняет лечение инфекции 
и увеличивает риск летального исхода.

В настоящее время для идентификации ста-
филококков широко используются традицион-
ные микробиологические методы. Выделение, 
идентификация и определение лекарственной 
устойчивости с помощью бактериологических ме-
тодов требуют не менее 2–5 дней, в то время 

как полимеразная цепная реакция (ПЦР) позво-
ляет выявить ДНК метициллинрезистентных ста-
филококков в течение нескольких часов. В целях 
совершенствования системы эпидемиологиче-
ского мониторинга необходимо внедрение моле-
кулярно-биологических методов не только для 
выявления, но и для внутривидового типирования 
стафилококков. Полногеномное секвенирование 
позволяет получить наиболее полную информацию 
о генетических особенностях изучаемых штаммов, 
включая наличие отдельных генов и мобильных ге-
нетических элементов, определяющих патогенный 
и эпидемический потенциал изучаемого штамма. 
Необходимость слежения за клональной структу-
рой метициллинрезистентных стафилококков обу-
словлена необходимостью быстрого реагирования 
на эпидемические вспышки, обусловленные госпи-
тальными штаммами, которые сформировались 
в стационарах, и штаммами, заносимыми в ста-
ционары из других медицинских организаций. 
Применение методов молекулярно-биологическо-
го анализа позволит сократить время, затрачива-
емое на идентификацию эпидемически значимых 
штаммов микроорганизмов, и улучшить эпидемио-
логический мониторинг заболеваний, вызванных 
метициллинрезистентными стафилококками.

Целью работы был анализ результатов мо-
ниторинга метициллинрезистентных штаммов 
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стафилококка с помощью молекулярно-биологи-
ческих методов в многопрофильном стационаре 
Москвы в течение одного года.

Материалы и методы
Мониторинг метициллинрезистентных штаммов 

стафилококка проводился в многопрофильном ста-
ционаре Москвы в течение одного года (с декабря 
2016 по декабрь 2017) в отделениях реанимации 
и интенсивной терапии, гематологии и хирургиче-
ских отделениях. Обследовано 240 пациентов с при-
знаками инфекции. Среди них женщин – 95 (40%), 
мужчин – 145 (60%). Возраст больных от 18 до 96 лет 
(медиана 56). Показаниями к ПЦР-исследованию 
крови были: катетер-ассоциированный тромбофле-
бит; фебрильная нейтропения (у больных онкологи-
ческими заболеваниями); наличие у пациента двух 
или более признаков из следующих: гипотермия 
или лихорадка, лейкоцитоз, тахикардия, гипотензия. 
Биологический материал для исследования – кровь 
из периферической вены, взятая в вакуумные 
пробирки с ЭДТА. Исследовались смывы (n = 250) 
с объектов внутрибольничной среды стационара 
(63 смыва из отделений гематологии, 99 смывов 
из отделений реанимации и интенсивной терапии, 
88 – из хирургических отделений). Экстракцию ДНК 
из образцов биоматериала и смывов с внутриболь-
ничной среды проводили с помощью комплекта ре-
агентов «РИБО-преп» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии). 
Количественное определение ДНК метициллинрези-
стентных штаммов выполняли с использованием на-
бора реагентов «АмплиСенс®MRSA-скрин-титр-FL» 
(№ ФСР 2012/13998) (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии). 
Амплификацию осуществляли на приборе с систе-
мой детекции флуоресцентного сигнала в режи-
ме реального времени «Rotor-Gene Q» («Qiagen», 
Германия). Сбор, транспортирование, хранение 
и подготовка образцов материала осуществля-
лись в строгом соответствии с требованиями СП 
1.2.036-95 «Порядок учета, хранения, передачи 
и транспортирования микроорганизмов I–IV групп 
патогенности» и методическими рекомендациями 
«Взятие, транспортировка, хранение клинического 
материала для ПЦР-диагностики» (Москва, 2012).

Проведено полногеномное секвенирование 
19 изолятов Staphylococcus aureus (из них 15 ме-
тициллинрезистентных и 4 метициллинчувстви-
тельных) и 5 метициллинрезистентных изолятов 
Staphylococcus epidermidis, выделенных от пациен-
тов стационара и из смыва с объекта внутриболь-
ничной среды. Изоляты были получены при посевах 
из различных очагов инфекции в бактериологиче-
ской лаборатории стационара. Выделение чистой 
культуры проводилось методом посева на твер-
дые питательные среды с последующей видовой 
идентификацией и определением чувствительности 
к антибиотикам в автоматических бактериологиче-
ских анализаторах с применением международных 
критериев EUCAST. Геномная ДНК бактерий полу-
ченных изолятов выделялась с использованием 

набора QiagenDNeasyBlood&TissueKits (Qiagen) со-
гласно протоколу производителя. Приготовление 
образцов ДНК для дальнейшего секвенирования 
осуществлялось с использованием IlluminaNextera 
DNA LibraryPrepKit и IlluminaNexteraIndexKit (Illumi-
na). Секвенирование проводилось на приборе 
IlluminaHiSeq1500 (Illumina) с использованием на-
боров IlluminaHiSeq PE RapidClusterKit v2(Illumi na) 
и IlluminaHiSeqRapid SBS Kit v2(Illumina).

Определение принадлежности штамма к сик-
вен с ти пу осуществлялось путем сравнения 
результатов секвенирования с последовательно-
стями, приведенными в международной базе дан-
ных (https://pubmlst.org/saureus; https://pubmlst.
org/sepidermidis). Метод MLST основан на сравне-
нии нуклеотидных последовательностей фрагмен-
тов 7 стафилококковых генов: arc, aro, glp, gmk, 
pta, tpi, yqi для Staphylococcus aureus и 7 генов: 
arc, aro, gtr, mut, pyr, tpi, yqi для Staphylococcus 
epidermidis.

Поиск детерминант антибиотикорезистентно-
сти проводили с помощью ресурса ResFinder 3.0 
[8]. Поиск плазмид выполняли с помощью ресурса 
PlasmidFinder 1.3 [9]. Поиск генов, ассоциирован-
ных с факторами патогенности стафилококков, осу-
ществляли с помощью ресурса VirulenceFinder 2.0 
(https://cge.cbs.dtu.dk/services/VirulenceFinder/). 
Анализ последовательностей вариабельного участ-
ка гена стафилококкового белка A (spa) проводи-
ли с использованием международной базы данных 
(http://spaServer.ridom.de) и ресурса spaTyper 1.0 
[10].

Материалы исследования были подвергнуты 
статистической обработке методами параметриче-
ского и непараметрического анализа. Накопление, 
корректировка, систематизация исходной инфор-
мации и визуализация полученных результатов 
осуществлялись в электронных таблицах Microsoft 
Office Excel 2010. Сравнение номинальных данных 
проводилось при помощи критерия χ2 Пирсона, по-
зволяющего оценить значимость различий между 
фактическим количеством исходов или качествен-
ных характеристик выборки, попадающих в каж-
дую категорию, и теоретическим количеством, 
которое можно ожидать в изучаемых группах при 
справедливости нулевой гипотезы. Значение кри-
терия χ2 сравнивалось с критическими значениями 
для (r – 1) × (c – 1) числа степеней свободы. В том 
случае, если полученное значение критерия χ2 
превышало критическое, делали вывод о наличии 
статистической взаимосвязи между изучаемым 
фактором риска и исходом при соответствующем 
уровне значимости.

Результаты и обсуждение
Обследование пациентов с признаками инфек-

ции было направлено на выявление инфекций 
кровотока, вызванных метициллинрезистентными 
штаммами стафилококка. Методом ПЦР ДНК ста-
филококков была выявлена в крови 30 пациентов 
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(12,5%) в возрасте от 18 до 89 лет (медиана 54,5). 
ДНК метициллинрезистентных штаммов была 
обнаружена в 15 образцах (6,25%) пациентов 
в возрасте от 18 до 89 лет (медиана 58). У 10 
из 15 пациентов были установлены внутрисосуди-
стые катетеры, четверо находились на искусствен-
ной вентиляции легких. Из 15 образцов, в которых 
были обнаружены метициллинрезистентные стафи-
лококки, только в четырех была обнаружена ДНК 
метициллинрезистентного Staphylococcus aureus 
(MRSA), в 11 образцах обнаружена ДНК метицил-
линрезистентных коагулазонегативных стафи-
лококков. Данные молекулярно-биологического 
исследования показали, что в половине (50%) вы-
явленных в образцах крови ДНК стафилококков 
был обнаружен ген mecA. Ген mecС ни в одном 
из образцов обнаружен не был.

Было проведено молекулярно-биологическое 
исследование смывов c медицинского оборудо-
вания, инструментария, инвентаря и объектов 
внутрибольничной среды отделений реанимации 
и интенсивной терапии, гематологии и хирурги-
ческих отделений. Результаты ПЦР-исследования 
показали, что ДНК метициллинрезистентных коа-
гулазонегативных стафилококков в образцах смы-
вов выявлялись гораздо чаще, чем ДНК MRSA 
(p < 0,001). ДНК метициллинрезистентных стафи-
лококков была выявлена в 106 (42,4 %) образ-
цах смывов из 250 (из них только в 9 – ДНК 
MRSA, в 97– ДНК метициллинрезистентных коа-
гулазонегативных стафилококков). ДНК мети-
циллинрезистентных стафилококков в смывах 
с объектов внутрибольничной среды выявляли 
чаще (p < 0,001) в отделениях реанимации и интен-
сивной терапии (в 57% образцов смывов) по срав-
нению с отделением гематологии (в 38% образцов 
смывов) и хирургическими отделениями (в 30% об-
разцов смывов). 

В рамках мониторинга было проведе-
но полногеномное секвенирование 18 изо-
лятов Staphylococcus aureus и 5 изолятов 
Staphylococcus epidermidis, выделенных от паци-
ента стационара и одного изолята Staphylococcus 
aureus из смыва с объекта внутрибольничной 
среды. Сопоставление аллельных профилей ис-
следуемых изолятов с известными профилями 
из международной базы данных показало, что 
штаммы Staphylococcus aureus относились к ше-
сти различным сиквенс-типам (ST-5, ST-7, ST-8, 
ST-22, ST-30 и ST-5555) (табл. 1). Один из штам-
мов имел новый аллельный профиль. На сегодня 
ему присвоен номер ST5555. Новый сиквенс-тип 
был выделен из раневого содержимого от па-
циента хирургического отделения с флегмоной 
и не содержал ген mecA. Изоляты Staphylococcus 
epidermidis относились к 4 сиквенс-типам (ST-2, 
ST-22; ST-59 и ST-786).

Среди изученных нами MRSA-штаммов были 
обнаружено 8 spa-типов: t008, t021, t091, t1062, 
t1544, t223, t4573, t12437. Spa-типирование 

обладает большей разрешающей способностью 
по сравнению с MLST. На 22 марта 2020 г. между-
народная база MLST насчитывает 5964 сиквенс-
типов, а в базе spa-типов уже 19 316 вариантов. 
Внутри одного сиквенс-типа может быть несколь-
ко spa-типов. В нашей выборке из 19 изолятов 
Staphylococcus aureus, шесть относились к одному 
сиквенс-типу ST-22. Если ориентироваться только 
на MLST, то можно предположить наличие эпиде-
миологической связи между образцами. Однако 
эти шесть изолятов относились к трем различным 
spa-типам (t223, t4573 и t12437). Кроме того, они 
имели разный профиль генов, ассоциированных 
с факторами патогенности стафилококков, и раз-
ный плазмидный профиль. Таким образом, при из-
учении эпидемиологии стафилококков в пределах 
одного стационара ориентироваться только на дан-
ные MLST недостаточно. Необходимо использовать 
полногеномное секвенирование или комбинацию 
методов типирования. При этом MLST остается 
прекрасным инструментом для изучения эпидемио-
логии на глобальном уровне.

Наибольшее количество изученных изолятов 
Staphylococcus aureus относилось к восьмому сик-
венс-типу, spa типу t008 с SCCmec-кассетой IV типа. 
Определяющим признаком MRSA является стафи-
лококковая кассета mec (SCCmec), расположен-
ная на хромосоме. Это мобильный генетический 
элемент, содержащий детерминанту устойчивости 
к β-лактамам, – ген mecA. Появление устойчивых 
к метициллину стафилококковых линий происходит 
из-за приобретения и вставки элемента SCCmec 
в хромосому восприимчивых штаммов. Элементы 
SCCmec очень разнообразны по своей структур-
ной организации и генетическому содержанию 
и классифицированы по типам и подтипам. Для 
всех секвенированных MRSA-штаммов была опре-
делена SCCmec-кассета IV типа за исключением 
одного изолята, выделенного из содержимого аб-
сцесса кожи. В этом случае была идентифицирова-
на SCCmec-кассета V типа.

Важной мишенью для молекулярно-био-
логического мониторинга являются гены, ас-
социированные с факторами патогенности 
стафилококков. Появление штаммов возбуди-
теля, имеющих определенные острова пато-
генности, может быть ассоциировано с более 
тяжелыми эпидемиологическими последствия-
ми. Выявленный в нашем исследовании спектр 
генов, ассоциированных с факторами патоген-
ности стафилококков, представлен в таблице 
1. Обнаружены изоляты с различными генами 
токсинов, в том числе семь образцов с геном 
белка токсического шока (tst). Выявлено 2 изо-
лята с геном, кодирующим лейкоцидин Пантон-
Валентина (PVL). Оба обнаруженных изолята 
были метициллинрезистентными.

Таким образом, в результате мониторинга ме-
тициллинрезистентных штаммов стафилококка 
с помощью молекулярно-биологических методов 



Э
п

и
де

м
и

ол
ог

и
я 

и
 В

а
кц

и
н

оп
р

оф
и

ла
кт

и
ка

. Т
ом

 2
0

, №
 1

/E
p

id
em

io
lo

gy
 a

n
d

 V
a

cc
in

a
l P

re
ve

n
ti

on
. V

ol
. 2

0
, N

o 
1

48

Практические аспекты эпидемиологии и вакцинопрофилактики 

Practical Aspects of Epidemiology and Vaccine Prevention

Таблица 1. Характеристики изолятов Staphylococcus aureus
Table 1. Characteristics of Staphylococcus aureus isolates

Сиквенс-
тип

Sequence
type

№ об-
разца
Item 
No.

Биологический материал/
источник

Biological material/
source

Spa-типи-
рование

Spa-types

Гены, ассоциированные с фак-
торами патогенности стафило-

кокков
Genes associated with 
pathogenic factors of 

staphylococci

Ти
п 

ст
аф

ил
ок

ок
ко

во
й 

ка
сс

ет
ы

 m
ec

Ty
pe

s 
of

 
S

ta
ph

yl
oc

oc
ca

l 
ca

ss
et

te
 m

ec

ST-8

1 Раневое отделяемое
Wound fluid

t008 aur,hlgA,hlgB,hlgC,lukD,lukE,sak,sc
n,sea,splA, splB,splE

S
C

C
m

ec
 ty

pe
 IV

2

3 Содержимое абсцесса мягких тканей
Soft tissue abscess content

4 Кровь из периферической вены
Peripheral vein blood

5

6 Центральный венозный катетер
Central venous catheter

7
Смыв с дверцы шкафа с расходным 

материалом
Cabinet door swab sample

8
Мазок с эндопротеза тазобедренного 

сустава
Hip implant swab sample

ST22

9 Кровь из периферической вены
Peripheral vein blood t223 aur,hlgA,hlgB,hlgC,sak, scn, seg,sei, 

sem,sen,seo,seu,tst

10 Содержимое абсцесса мягких тканей
Soft tissue abscess contents t4573

aur,hlgA,hlgB,hlgC, 
lukF-PV,lukS-PV, 

sak,scn,seg,sei,sem,sen,seo,seu

11 Кровь
Blood t12437

aur,hlgA,hlgB,hlgC,sak, scn, seg,sei, 
sem,sen,seo,seu,tst

12
Отделяемое послеоперационной раны 

мягких тканей
Postoperative soft tissue abscess

t12437

13 Мазок из носа
Nasal swab t223

aur,hlgA,hlgB,hlgC,lukD,lukE,sak,sc
n,sea,seg,sei,sem,sen,seo,seu,splA, 

splB,splE,tst14 Мазок из зева
Throat swab t223

ST-30

15 Содержимое абсцесса мягких тканей
Soft tissue abscess contents t021

aur, hlgA, hlgB, hlgC, lukF-PV, lukS-
PV, sak, scn, seg, sei, sem, sen, seo, 

seu, splE S
C

C
m

ec
 

ty
pe

 V

16 Кал
Feces t021 aur,hlgA,hlgB,hlgC,sak,scn, sea,seg, 

sei, sem,sen,seo,seu,splE,tst

—

ST-5 17
Отделяемое послеоперационной раны 

мягких тканей
Postoperative soft tissue abscess content

t1062
aur,hlgA,hlgB,hlgC,lukD,lukE,
sak,scn,seg,sei,sem sen,seo, 

sep,seu,splA,splB,tst

ST7 18 Протез клапана митральный
Mitral valve prosthesis t091 aur,hlgA,hlgB,hlgC,lukD,lukE,sak,s

cn, sep,splA, splB, splE

ST-5555 19 Содержимое флегмоны
Cellulitis content t1544

aur, hlgA, hlgB, hlgC, lukD, lukE, sak, 
scn, seb, seg, sei, sem, sen, seo, 

seu, splA, splE
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в многопрофильном стационаре Москвы в течение 
одного года получены следующие результаты:
1. ДНК метициллинрезистентных стафилококков 

выявлена в 6,3% образцов крови от пациентов 
с признаками инфекции и в 42,4% образцов 
смывов c объектов внутрибольничной среды. 
Из них ДНК MRSA только в 1,7% образцов крови 
от пациентов с признаками инфекции и в 3,6% 
образцов смывов.

2. Результаты ПЦР-исследования образцов 
смывов показали, что ДНК метициллинрези-
стентных стафилококков выявляли чаще в от-
делениях реанимации и интенсивной терапии 
по сравнению с отделением гематологии и хи-
рургическими отделениями (p < 0,001).

3. Изученные изоляты Staphylococcus aureus отно-
сились к шести различным сиквенс-типам (ST-5, 
ST-7, ST-8, ST-22, ST-30 и ST-5555) и восьми 
spa-типам (t008, t021, t091, t1062, t12437, 
t1544, t223, t4573). В результате мониторинга 
обнаружен изолят с новым аллельным профи-
лем. На сегодня ему присвоен номер ST5555. 
Изученные изоляты Staphylococcus epidermidis 
относились к 4 сиквенс-типам (ST-2, ST-22; ST-
59 и ST-786).

4. Преобладающим типом стафилококковой кассе-
ты mec была SCCmec-кассета IV типа. 

5. Обнаружены изоляты с различным профилем 
генов стафилококковых энтеротоксинов, в том 
числе с генами белков, ассоциированных с син-
дромом токсического шока и некротизирующей 
пневмонией. 
Изучение эпидемиологии стафилококков 

необходимо не только для эффективного ин-
фекционного контроля, но и для наблюдения 
за эволюцией вида. Молекулярное типирование 
незаменимо в контроле распространения потен-
циально высокопатогенных и устойчивых клонов. 
С появлением секвенирования нового поколения 
повышенный интерес в клинической микробиоло-
гии вызывает типирование на основе полногеном-
ного секвенирования.

В нашем исследовании наибольшее количе-
ство изученных изолятов Staphylococcus aureus от-
носилось к восьмому сиквенс-типу, spa типу t008 
с SCCmec-кассетой IV типа. Это согласуется с ли-
тературными данными. Staphylococcus aureus ST-
8, spa тип t008 широко распространен в России 
и во всем мире [11]. Исследование 62 MRSA-
изолятов в 2002–2006 гг., выделенных от хирур-
гических больных клиник Москвы, показало, что 
более 80% изолятов относились к ST-8 с IV ти-
пом SCCmec кассеты [12]. Зарегистрирован случай 
смерти от внебольничного метициллинрезистент-
ного S. aureus ST8/SCCmecIV [13].

Особое внимание вызывает анализ течения 
инфекционных осложнений, связанных с опреде-
ленными сиквенс-типами, или наличием того или 
иного гена, ассоциированного с факторами пато-
генности. Известно, что PVL способен вызывать 
тканевый некроз и тяжелую некротизирующую 
пневмонию [14,15]. В нашем исследовании были 
обнаружены 2 изолята с геном, кодирующим PVL. 
Особое опасение вызывает тот факт, что эти штам-
мы являлись метициллинрезистентными. Учитывая 
данные об ассоциации штаммов PVL с некроти-
зирующей пневмонией, необходимо проведение 
мероприятий, направленных на ограничение рас-
пространения подобных форм метициллинрези-
стентных стафилококков. Данных, полученных 
в результате наших экспериментов на сегодня, 
недостаточно для связи определенных сиквенс-ти-
пов метициллинрезистентных штаммов стафило-
кокков или наличия определенных генов факторов 
патогенности с тяжестью течения инфекционных 
осложнений. Однако созданная база с данными 
по молекулярно-биологическим характеристикам 
выделенных штаммов может служить вспомога-
тельным инструментом для проведения дальней-
ших эпидемиологических исследований.

Выводы
1. В исследуемый период мониторинга ДНК мети-

циллинрезистентных коагулазонегативных ста-
филококков выявлялась чаще, чем ДНК MRSA.

2. В течение года в стационаре циркулировали как 
минимум 6 различных сиквенс-типов и 8 spa-
типов Staphylococcus aureus и 4 сиквенс-типа 
Staphylococcus epidermidis, что говорит об от-
сутствии гомогенной эпидемиологической 
картины.

3. Обнаружены метициллинрезистентные золоти-
стые стафилококки с генетическими детерми-
нантами, являющимися маркером патогенности 
клинических изолятов.

4. При изучении эпидемиологии стафилокок-
ков в пределах одного стационара ориентиро-
ваться только на данные MLST недостаточно. 
Необходимо использовать полногеномное сек-
венирование или комбинацию методов для 
типирования.

5. В связи с высокой частотой обнаружения 
ДНК метициллинрезистентных штаммов и вы-
явлением эпидемиологически значимых 
генетических линий стафилококков необхо-
димо проведение регулярного мониторинга 
и внедрение современных молекулярно-био-
логических методов для быстрой и точной иден-
тификации микроорганизмов в биологическом 
материале и смывах.
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