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Резюме

Актуальность. Изучение этиологической структуры внебольничных пневмоний (ВП) на фоне широкой циркуляции SARS-CoV-2 

представляет практический интерес для оперативного выбора тактики лечения. Цель. Оценка возможного влияния новой 

коронавирусной инфекции на спектр возбудителей внебольничной пневмонии для эмпирического выбора антибактериальной 

терапии. Материалы и методы. Этиологию ВП оценивали по результатам бактериологических и молекулярно-генетических 

исследований проб мокроты и смывов с задней стенки глотки 142 детей и 190 взрослых пациентов в первые 2 дня от момен-

та госпитализированных в две медицинские организации г. Перми в 2021–2022 гг. с первичным диагнозом «внебольничная 

пневмония». У 131 ребенка SARS-CoV-2 не был обнаружен, у 11 – выявлен, у 84 взрослых отрицательный результат тестиро-

вания, у 106 – положительный. Результаты. У больных ВП при наличии COVID-19 по сравнению с SARS-CoV-2-негативными 

пациентами достоверно установлено более частое выделение K. pneumoniaе, S. aureus, S. haemolyticus и ДНК H. influenzaе, 

а также микробных ассоциаций бактериальной этиологии. Заключение. Результаты исследования могут быть использованы 

при выборе тактики лечения сочетанной инфекции.
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Abstract

Relevance. The etiological structure of community-acquired pneumonia (CAP) with the widespread COVID-19 as backdrop is 

poorly studied. Aim. Comparative study of community-acquired pneumonia etiological structure in patients with and without a new 

coronavirus infection. Materials and methods. The etiology of CAP was estimated on the base of the results of bacteriological and 

molecular genetic studies of sputum samples and swabs from the posterior pharyngeal wall in 142 children and 190 adults in 1- 

2 days from the moment they were hospitalized to two medical organizations of Perm in the period of 2021-2022 with a primary 

diagnosis of CAP. There were 131 negative and 11 positive for SARS-CoV-2 among pediatric patients. There were 84 negative 

and 106 – positive for SARS-CoV-2 among the adults. Results. It was found that in patients with CAP in the presence of COVID-

19, compared with SARS-CoV-2-negative patients, a more frequent isolation of K. pneumoniae, S. aureus, S. haemolyticus and 

H. influenzae DNA, as well as microbial associations of bacterial etiology. Conclusion. The results of the study can be used when 

choosing treatment tactics for combined infections.
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Введение
Внебольничные пневмонии (ВП) в пери

од эпидемии COVID19 были широко рас
пространены и характеризовались большой 
степенью осложненного и затяжного течения 
и значительной летальностью [1]. Результаты ла
бораторных исследований пациентов с ВП, ассо
циированной с COVID19, указывают на наличие 
в респираторном тракте сопутствующих основной 
инфекции патогенных микроорганизмов у 0,6–54% 
больных [2–4]. Копатогенами SARSCoV2 уста
новлены: S. pneumoniae, S. aureus, K. pneumoniae, 
Haemophilus influenzae, Mycoplasma pneumoniae, 
Acinetobacter baumannii, Legionella pneumophila, 
Clamydia pneumoniae, а также вирус гриппа, ри
новирус и др. [5–8]. Вместе с тем результаты ис
следований по оценке частоты коинфицирования 
у больных ВП при наличии и отсутствии COVID19 
разнятся.А. Ю. Попова и соавт. [1] указывают, 
что у больных с лабораторно подтвержденным 
COVID19 (COVID19 (+)), по сравнению с паци
ентами с SARSCoV2негативными (COVID19()) 
при ВП статистически значимо чаще выделяются 
Streptococcus viridans и грибы рода Candida. В то же 
время такие микроорганизмы как Streptococcus 
mitis, Streptococcus oralis, Streptococcus salivarius, 
Streptococcus parasanguinis, Neisseria spp. у боль
ных COVID19 обнаруживались реже. Не выявле
но статистически значимых различий и в частоте 
выделения респираторных вирусов у пациентов 
SARSCoV2 «+» и SARSCoV2 «». Об отсутствии раз
личий в частоте выделения условнопатогенных 
бактерий у больных ВП при наличии и отсутствии 
COVID19 сообщают С. А. Портенко и соавт. [5] 
и Chiara Di Mitri, et al. [6]. Наконец есть сообще
ния, что в микробиоте нижних дыхательных путей 
пациентов с ВП, ассоциированных с SARSCoV2, 
бактерии семейства Enterobacteriaceae и нефер
ментирующие грамотрицательные бактерии встре
чались реже, чем у пациентов без COVID19 [9].

Цель – оценка возможного влияния новой ко
ронавирусной инфекции на спектр возбудителей 
внебольничной пневмонии для эмпирического вы
бора антибактериальной терапии.

Материалы и методы
Этиологию ВП оценивали по результатам бак

териологических и молекулярногенетических 
исследований проб мокроты, а в некоторых слу
чаях – смывов с задней стенки глотки (при от
сутствии мокроты в момент обследования). Всего 
обследовано 142 ребенка и 190 взрослых, госпи
тализированных в две медицинские организации 
г. Перми в 2021–2022 гг. с первичным диагно
зом «внебольничная пневмония» (коды по МКБ10: 

J13J18) или «COVID19» (код по МКБ10: U07.1). 
На наличие SARSCoV2 пациенты были обследо
ваны либо на догоспитальном этапе, либо при по
ступлении в приемное отделение стационара, 
выявление условнопатогенных бактерий, грибов 
и респираторных вирусов – в приемном отделении 
либо при поступлении в палату. У 131 больного 
ребенка результат анализа на SARSCoV2 был от
рицательным, у 11 – положительным, у 84 взрос
лых – отрицательный, у 106 – положительный. 
Средний возраст детей с COVID19 (+) был 3,5 ± 
0,2 года, COVID19 (+) – 3,4 ± 0,2 года, взрослых – 
66,0 ± 2,2 лет и 65,0 ± 2,3 года соответственно. 
Процедуру искусственной вентиляции легких паци
енты не получали.

Исследование смывов с ротоглотки на наличие 
SARSCoV2 проводили методом полимеразной 
цепной реакции (ПЦР) в лабораториях г. Перми 
(Центр гигиены и эпидемиологии в Пермском 
крае, Пермская станция переливания крови) с ис
пользованием наборов реагентов для выявления 
и количественного определения РНК SARSCoV2 
в биологическом материале следующих произво
дителей: «АмплиСенс® COVID19FL» (производство: 
ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора, 
г. Москва), «РеалБест РНК SARSCoV2» (производ
ство: АО Вектор Бест, г. Новосибирск), «ОТПЦР
РВSARSCoV2Д» (производство НПК «СИНТОЛ», 
г. Москва).

Бактериологическое исследование мокроты 
и мазков из носоглотки на наличие условнопато
генных бактерий и грибов осуществляли в лабора
ториях двух медицинских организаций, являющихся 
базами для госпитализации пациентов с ВП, в со
ответствии со стандартными методами и процеду
рами.

Молекулярногенетические исследования на на
личие ДНК/РНК ряда вирусов и трудно культивируе
мых возбудителей ВП осуществляли в лаборатории 
Центра гигиены и эпидемиологии в Пермском крае 
методом ПЦР в режиме реального времени 
с использованием наборов реагентов произ
водства ООО «ИнтерЛабСервис», позволяющих вы
явить: ДНК S. pneumoniaе; ДНК H. influenzaе; ДНК 
N. meningitidis; ДНК Chlamydophila pneumoniaе; 
ДНК M. pneumoniaе; ДНК Chlamydophila psittaci; 
ДНК L. pneumophila; РНК гриппа А; РНК гриппа 
В; РНК гриппа H1N1 pdm 2009; РНК парагриппа 
1,2,3,4; РНК РСвируса; РНК риновируса; ДНК аде
новируса. Использовали амплификатор «CFX96» 
«BioRad», США.Статистическую обработку мате
риалов проводили с использованием програм
мы «WinPepi», версия 11.65 (автор профессор Joe 
Abramson, Израиль). Статистическую значимость 
различий показателей определяли путем расчета 
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критерия согласия χ2, при малом числе наблюде
ний – точного критерия Фишера. Различия результа
тов считали статистически значимыми при p < 0,05.

Результаты и их обсуждение
По результатам бактериологических исследова

ний биоматериала, взятого при обследовании де
тей (табл. 1), потенциальные возбудители ВП были 
выявлены у 28,2% детей COVID19 () и у 63,6% 
детей COVID19 (+) (р > 0,05). У больных ВП детей 
COVID19() бактериологически идентифицирова
ны: S. pneumoniaе, K. pneumoniae, Pseudomonas 
auruginosa, S. аureus, Escherichia coli, Candida 
albiсans. Доминирующее положение занимали 
S. aureus и C. albicans, частота выделения каждого 
из которых составила 12,2 на 100 обследован
ных пациентов, тогда как других микроорганизмов 
лишь 2,3–3,0 (р < 0,05 во всех случаях). У больных 
детей COVID19 (+) были выделены S. рneumoniae, 
K. pneumoniae и S. aureus (соответственно 18,2, 
27,3 и 27,2 на 100 обследованных) практически 
на одном уровне (р > 0,05). При этом частота вы
деления K. рneumoniaе у пациентов с COVID19 (+) 
(27,3 на 100), по сравнению с COVID19 () больны
ми (3,0 на 100), оказался статистически значимо 
выше (р < 0,05), что указывает на то, что корона
вирусная инфекция способствует инфицированию 
клебсиеллами. 

По данным бактериологических исследований 
биоматериала, взятого при обследовании взрослых 

(табл. 2), предполагаемый возбудитель ВП был вы
явлен у 76,2% с отрицательным и у 93,4% больных 
с положительным результатом ПЦР на SARSCoV2 
(р < 0,05). У пациентов с COVID19 () ведущее ме
сто занимали S. pneumoniae и C. albicans, частота 
выделения которых (соответственно 26,1 и 29,7 
на 100 обследованных) была выше, чем других 
возбудителей (р < 0,05 во всех случаях). У паци
ентов COVID19 (+) приоритетное место занимали 
C. albicans (33,0 на 100 обследованных). Вместе 
с тем достаточно часто выделялись K. pneumoniae 
(18,8 на 100 обследованных) и S. pneumoniae (15,1 
на 100 обследованных). При этом K. pneumoniaе, 
S. aureus и Staphylococcus haemolyticus достоверно 
чаще выделялись у больных COVID19 (+) (р < 0,05 
во всех случаях).

По результатам молекулярногенетических 
исследований биоматериала, взятого при об
следовании детей (табл. 3), возбудитель ВП был 
выявлен у 87,8% больных с COVID19 () и у 90,9% 
пациентов COVID19 (+) (р > 0,05). У больных ВП 
детей с COVID19 () были идентифицированы ДНК 
S. pneumoniae, ДНК H. influenzaе, РНК RSвируса, 
РНК вируса гриппа A, РНК риновируса, ДНК аде
новируса. Доминировал S. pneumoniaе, частота 
выделения которого составила 83,9 на 100 обсле
дованных против 1,5–16,0 других патогенов (р < 
0,05 во всех случаях). У детей с COVID19 (+) были 
выделены ДНК S. pneumoniae, ДНК H. influenzaе, 
РНК RSвируса, РНК риновируса. Частота 

Таблица 1. Частота выявления возбудителей внебольничных пневмоний у больных детей по данным 
бактериологических исследований в 2021–2022 гг.
Table 1. The frequency of detection of pathogens of community-acquired pneumonia in sick children according to bac-
teriological studies in 2021–2022

Микро- 
организмы

Microorganisms

Больные с отрицательным анализом 
на SARS-CoV-2

Patients with a negative test for SARS-
CoV-2 (n = 131)

Больные с положительным анализом 
на SARS-CoV-2

Patients with a positive test for SARS-
CoV-2 (n = 11)

Критерий 
Фишера; р

Fischer›s criterion; 
p

Кол-во 
пациентов, 
у которых 
выделен 

микроорганизм
Number of 

patients with 
identified 

microorganism

На 100 
обследованных

Per 100 examined

Кол-во 
пациентов, 
у которых 
выделен 

микроорганизм
Number of 

patients with 
identified 

microorganism

На 100 
обследованных

Per 100 examined

Streptococcus 
рneumoniae 3 2,3

[0,5–6,5] 2
18,2

[2,3–51,7]
1,0;

> 0,05

Klebsiella 
pneumoniae 4

3,0
[0,8–7,6]

3 27,3
[6,0–61,0]

0,01;
< 0,05

Pseudomonas 
auruginosa 4

3,0
[0,8–7,6] 0 0

1,0;
> 0,05

Staphylococcus
 aureus 16 12,2

[7,1–19,0]
3

27,2
[6,0–60,9]

0,2;
> 0,05

Candida albicans 16
12,2

[7,1–19,0] 0 0 0,7;
> 0,05

Escherichia coli 1 0,8
[0,02–5,5]

0 0 0,09;
> 0,05
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выделения преобладала и составила соответствен
но 90,9 и 45,5 на 100 обследованных, что было 
статистически значимо выше частоты выделения 
ДНК/РНК других возбудителей (р < 0,05 во всех 
случаях). При этом частота выделения H. influenzaе 
у пациентов COVID19 (+) (45,5 на 100 обследован
ных), по сравнению с больными COVID19 () (12,9 
на 100 обследованных), оказалась статистически 
значимо выше (р < 0,05).

По данным молекулярногенетических ис
следований биоматериала, взятого при обсле
довании взрослых (табл. 4), возбудитель ВП был 

обнаружен у 23,8% у пациентов с COVID19 () 
и у 26,4% пациентов с COVID19 (+) (р = 0,05). 
У взрослых больных COVID19 () COVID19 (+) были 
выделены лишь ДНК S. pneumoniae и H. influenzaе 
и РНК риновируса. У пациентов с COVID19 () 
значительно чаще выделялся ДНК S. pneumoniae 
(20,2 на 100 обследованных), чем другие мар
керы (2,3–4,7 на 100 обследованных). У паци
ентов COVID19 (+) чаще обнаруживали ДНК 
S. pneumoniaе (15,0 на 100 обследованных) и H. 
influenzaе (9,4 на 100 обследованных), чем маркер 
риновируса (2,3 на 100 обследованных) (р < 0,05 

Таблица 2. Частота выявления возбудителей внебольничных пневмоний у больных взрослых по данным 
бактериологических исследований в 2021–2022 гг. 
Table 2. The frequency of detection of pathogens of community-acquired pneumonia in adult patients according  
to bacteriological studies in 2021–2022

Микроорганизмы 
Microorganisms

Больные с ВП с COVID-19 (-)
Patients with a negative test for 

SARS-CoV-2 (n = 84)

Больные с ВП с COVID-19 (+) 
Patients with a positive test for SARS-

CoV-2 (n = 106)

χ2; р
Fischer›s 

criterion; p

Кол-во пациентов, у которых 
выделен микроорганизм

Number of patients with identified 
microorganism

Кол-во пациентов, у которых 
выделен микроорганизм

Number of patients with identified 
microorganism

Абс.
Abs.

На 100 
обследованных

Per 100 examined

Абс.
Abs.

На 100 обследованных
Per 100 examined

Streptococcus pneumoniae 22 26,1
[17,2–36,9] 16 15,1

[8,9–23,3]
3,6;
0,06

Klebsiella pneumoniae 5 5,9
[1,9–13,3] 20 18,8

[11,9–27,6] 6,8; 0,009

Pseudomonas auruginosa 2 2,3
[0,3–8,3] 9 8,4

[3,9–15,5] 3,2; 0,07

Escherichia coli 3 3,5
[0,7–10,0] 10 9,4

[4,6–16,6] 2,5; 0,1

Haemophillus influenzae 1 1,2
[0,03–6,4] 4 3,7

[1,0–9,3] 1,2; 0,3

Staphylococcus aureus 2 2,3
[0,03–6,4] 12 11,3

[5,9–18,9] 5,5; 0,02

Candida  albicans 25 29,7 [20,3–40,7] 35 33,0
[24,6–42,3] 0,2; 0,6

Enterococcus  faecalis 1 1,2
[0,03–6,4] 7 6,6

[2,7–13,1] 3,3; 0,06

Streptococcus viridans 1 1,2
[0,03–6,4] 5 4,7

[1,6–10,6] 1,9; 0,2

Klebsiella oxytoca 0 0 3 2,8
[0,6–8,0] 2,4; 0,1

Staphylococcus epidermidis 3 3,5
[0,7–10,0]

3 2,8
[0,6–8,0] 0,08; 0,8

Staphylococcus haemolyticus 0 0 6
5,6

[2,1–11,9] 4,9; 0,03

Acinetobacter baumannii 4
4,7

[1,3–11,7] 4 3,7
[1,0–9,3]

0,1; 0,7

Neisseria spp. 3 3,5
[0,7–10,0]

2
1,8

[0,2–6,6] 0,5; 0,5

Streptococcus oralis 4
4,7

[1,3–11,7] 8 7,5
[3,3–14,3]

0,6; 0,4
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Таблица 3. Частота выявления возбудителей внебольничный пневмоний у больных детей по данным 
молекулярно-генетических исследований в 2021–2022 гг.
Table 3. The frequency of detection of pathogens of community-acquired pneumonia in sick children according to 
molecular genetic studies in 2021–2022

Таблица 4. Частота выявления возбудителей внебольничных пневмоний у больных взрослых по данным 
молекулярно-генетических исследований в 2021–2022 гг.
Table 4. The frequency of detection of pathogens of community-acquired pneumonia in adult patients according to 
molecular genetic studies in 2021–2022

Микроорганизмы
Microorganisms

Больные с COVID-19 (-) 
Patients with a negative test for SARS-

CoV-2 (n = 131)

Больные COVID-19 (+)
Patients with a positive test for SARS-

CoV-2 (n = 11)

Критерий 
Фишера; р

Fischer›s 
criterion; p

Кол-во пациентов, у которых выделен 
микроорганизм

Number of patients with identified 
microorganism

Кол-во пациентов, у которых 
выделен микроорганизм

Number of patients with identified 
microorganism

Абс.
Abs.

На 100 обследованных
Per 100 examined

Абс.
Abs.

На 100 обследованных
Per 100 examined

ДНК Streptococcus 
pneumoniaе 110 83,9

[76,5–9,7] 10 90,9 
[58,7–99,7]

1,0;
>0,05

ДНК Hemophilus 
influenzaе 17

12,9
[7,7–19,9]

Можно – 18,7
5 

45,5 
[16,8–76,6]
Можно – 40

 0,01, 
<0,05

РНК RS-вируса 4 3,0 
[0,8–7,6] 1  9,0

 [0,2–41,2]
0,3; 

>0,05

РНК вируса гриппа A 2 1,5 [0,2–5,4] 0 0 1,0;
>0,05

РНК риновируса 21 16,0
[10,2–23,4] 1 9,0 

[0,2–41,2]
1,0;

>0,05

ДНК аденовируса 4 3,0
[0,8–7,6] 0 0 1,0;

>0,05

Микроорганизмы
Microorganisms

Больные с ВП с COVID-19 (-) 
Patients with a negative test 

for SARS-CoV-2 (n=84)

Больные с ВП с COVID-19 (+)
Patients with a positive test 

for SARS-CoV-2 (n =106)

χ2, р

Fischer›s 
criterion; 

p

Кол-во пациентов, у которых выде-
лен микроорганизм

Number of patients with identified 
microorganism

Кол-во пациентов, у которых вы-
делен микроорганизм

Number of patients with identified 
microorganism

Абс.
Abs.

На 100 обследованных
Per 100 examined Абс. Abs.

На 1000 
обследованных

Per 100 examined 

ДНК Streptococcus 
pneumoniaе

17 20,2
[12,2–30,4] 16

15,0
[8,8–23,3]

0,8;
0,4

ДНК Hemophilus influenzaе 4
4,7

[1,3–11,7]
10 9,4

[4,6–16,6]
1,5:
0,2

РНК риновируса 2 2,3
[0,3–8,3] 3

2,8
[0,6–8,0]

0,03;
0,8

в обоих случаях). Значимых различий между часто
той обнаружения маркеров вирусов у всех пациен
тов не отмечено.

Оценка частоты выделения ассоциаций ми
кроорганизмов показала, что по данным бак
териологических исследований у 5,3% детей 
COVID19() было обнаружено одновременное со
четание двух и более возбудителей и у 9,1% детей 
с COVID19 (+) (р > 0,05). У пациентов COVID19 
() преимущественно выявляли микробную ассо
циацию е S. aureus + C. albicans, COVID19 (+) – 
S. aureus + K. pneumoniae. У взрослых COVID19 

() и COVID19 (+) ассоциации возбудителей обна
ружены соответственно у 14,3 и 42,4%, (р < 0,05), 
чаще всего S. pneumonia + C. albicans. 

По результатам молекулярногенетических ис
следований, микробные ассоциации выявлены 
у 32,0% детей COVID19 () и у 27,3% детей COVID19 
(+) (р > 0,05). У детей COVID19 () чаще обнаружива
ли ассоциации нуклеиновых кислот S. pneumoniaе 
+ риновируса и S. pneumoniaе + H. influenzaе, у де
тей с COVID19 (+) – S. pneumoniaе + H. influenzaе. 
У взрослых COVID19 () и COVID19 (+), по данным 
молекулярногенетических исследований, частота 
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выделения ассоциаций составила лишь 3,6 и 1,8% 
соответственно (р > 0,05).

Заключение
Таким образом, с помощью бактериологиче

ского и молекулярногенетического методов в про
бах респираторного тракта больных ВП выделены 
культуры и маркеры микроорганизмов, из которых 
часть являются потенциальными возбудителями ВП. 
Ведущими патогенами оказались S. pneumoniaе, 
K. рneumoniaе, S. aureus и H. influenzaе. В ряде 
случаев обнаружены микроорганизмы, являющие
ся представителями резидентной микрофлоры че
ловека, а именно S. viridans, Enterococcus faecalis, 
Neisseria spp., S. haemolyticus, Candida albicans, ко
торые, как известно, могут иметь этиологическое 

значение в развитии ВП только при их неконтроли
руемом размножении на фоне резкого снижения 
иммунного статуса организма. У COVID19 (+) боль
ных, по сравнению с больными ВП COVID19 (), уста
новлено более частое выделение K. pneumoniaе, 
S. aureus, S. haemolyticus и ДНК H. influenzaе, а так
же микробных ассоциаций бактериальной этиоло
гии. Известно, что респираторные вирусы, включая 
SARSCoV2, вызывают нарушения функционирова
ния иммунной системы, что снижает восприимчи
вость к бактериальной инфекции [10–12]. Таким 
образом, есть основания считать, что COVID19 
может способствовать присоединению ВП бакте
риальной этиологии, что следует учитывать при опе
ративном выборе тактики лечения сочетанной 
инфекции.
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