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Резюме 
Введение. Атмосфера Новосибирска характеризуется повышенным содержанием в воздухе взвешенных веществ, 

заметную часть которых составляют биоаэрозоли. В состав биоаэрозолей входят бактерии и грибы, способные вы-
зывать инфекционные заболевания населения, аллергии и другие негативные реакции.  

Цель: определение концентрации и таксономической принадлежности микроорганизмов, изолированных из 
атмосферных аэрозолей г. Новосибирска и пригорода в весенне-летний период 2023 года, тестирование микробных 
изолятов на наличие свойств патогенности. 

Материалы и методы. Для выделения микроорганизмов из аэрозолей применяли фильтрацию воздуха  
с применением армированных тефлоновых мембран Sartorius и компрессоров Hopar. Десорбцию микроорганизмов  
с фильтров проводили встряхиванием в физиологическом растворе на качалке с последующим высевом полученной 
суспензии на питательные среды. Наличие патогенных признаков определяли по наличию ферментов агрессии, 
чувствительность микробных изолятов к антибиотикам определяли диско-диффузионным методом. Секвенирование 
гена 16S рРНК проводили методом Сэнгера, полногеномное секвенирование проводили на приборе NextSeq 550. 
Расчет числа культивируемых микроорганизмов в пробах проведен по методу Кербера, при этом количество ми-
кроорганизмов усреднялось по 3 параллелям высеянных проб.

Результаты. При исследовании микробиоты атмосферных аэрозолей г. Новосибирска и пригорода в весен-
не-летний период 2023 года обнаружены грибы, спорообразующие и неспороносные бактерии, как сапротрофные, 
так и патогенные, с концентрацией в аэрозоле от 100 до 8 × 103 КОЕ/м3, включая полирезистентные к антибиотикам. 
Грибы были наиболее представлены условно-патогенными и аллергенными видами родов Aspergillus, Alternaria, 
Cladosporium, Aureobasidium и Penicillium, бактерии – большим разнообразием видов спорообразующих и неспоро-
носных бактерий. По результатам анализа фенотипических признаков и анализа последовательностей гена 16S рРНК 
идентифицированы 119 бактериальных изолятов. Для 49 из них проведен полногеномный анализ и тестирование на 
признаки патогенности по наличию секреции каталазы, гемолизинов, лецитиназы, липазы, плазмокоагулазы, щелочной 
фосфатазы, желатиназы, проведен анализ на резистентность к антибиотикам. Выявлены 29 штаммов, относящихся  
к видам B. safensis, B. cereus, P. megaterium, B. mycoides, P. agglomerans, S. equorum, A. lwoffii и ряду других, имеющих 
5–7 положительных реакций из 9 при тестировании на патогенность, способных вызвать инфекционные заболевания. 
11 штаммов проявили устойчивость к 4–7 антибиотикам, что позволяет отнести их к полирезистентным. 

Заключение. Обнаружение грибов и бактерий, входящих в число наиболее опасных патогенов, полирезистентных 
к антибиотикам, свидетельствует о необходимости постоянного контроля состава биоаэрозолей городской среды.

Ключевые слова: Новосибирский регион, микроорганизмы атмосферных аэрозолей, концентрация, разнообра-
зие, патогенность, устойчивость к антибиотикам, полногеномное секвенирование.
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Summary 
Introduction: The atmosphere of Novosibirsk is characterized by increased levels of suspended particles, a significant 

part of which are bioaerosols. The latter include bacteria and fungi that can induce infectious diseases, allergies, and other 
negative responses in the population. Yet, the microbiota of ambient air of Novosibirsk and the region is poorly studied. 

Objective: To determine the concentration and composition of microorganisms in atmospheric aerosols of Novosibirsk 
and the region isolated in spring/summer 2023 and to test the microbial isolates for pathogenicity.

Materials and methods: To isolate microorganisms from ambient aerosols, air was filtered applying Sartorius 
reinforced Teflon membrane filters and Hopar compressors. Their desorption from the filters was carried out by shaking 
in a physiological solution on a rocker and vortex followed by sowing the resulting suspensions onto nutrient media. We 
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Введение. Биологическая компонента атмосферы 
способна влиять на климат, характер атмосферных 
процессов, оказывать влияние на здоровье населения 
[1, 2]. Общая характеристика качества атмосферы 
Новосибирска в 2023 г. по уровню загрязнения 
оценена как повышенная1, в число загрязнителей 
атмосферы входят аэрозоли, значительная часть 
которых контаминирована микроорганизмами раз-
личных таксономических групп, включая способные 
вызывать заболевания [3, 4]. В литературе имеются 
многочисленные данные о микробиоме атмос-
ферного воздуха городской среды и пригородов, 
сельскохозяйственных районов [5, 6], но биогенный 
состав аэрозолей атмосферы северных территорий 
России, включая Новосибирский регион, остается 
наименее изученным. 

Цель: определение концентрации и таксономи-
ческой принадлежности микроорганизмов, изолиро-
ванных из атмосферных аэрозолей г. Новосибирска 
и пригорода в весенне-летний период 2023 года, 
тестирование полученных микробных изолятов на 
наличие свойств патогенности. 

Материалы и методы. Проведено изучение 
биоразнообразия и концентрации культивируе-
мых микроорганизмов в атмосферных аэрозолях 
Новосибирского региона в течение 09.2020–09.2023 гг. 
при выполнении комплексных работ, посвященных 
характеризации аэрозолей атмосферы Новосибирска 
с определением их метагеномного и химического 
состава. Параллельно с метагеномными исследовани-
ями микробиома воздуха, выполненными с помощью 
методов высокопроизводительного секвенирования 
[7, 8], c целью определения концентрации и состава 
культивируемых микроорганизмов исследовано 
232 образца атмосферного воздуха, отобранных 
фильтрацией, выделено в культуру 4197 штаммов 
бактерий и грибов. Образцы атмосферных аэрозо-
лей отбирали фильтрацией атмосферного воздуха 

с применением армированных тефлоновых мембран 
Sartorius и компрессоров Hopar, позволяющих за  
12 часов отобрать 21,6 м3 воздуха [9]. Координаты 
точек отбора образцов аэрозолей Новосибирска 
и области: А – Академгородок (Советский район 
г. Новосибирска, 54.50’40.20° × 83.07’07.02°); С – 
г. Новосибирск Калининский район, 55.04’24.44’’ 
× 82.57’08.68); N – с. Двуречье Новосибирской 
области (54.959118° × 83.210469°); V – р.п. 
Кольцово Новосибирской области, 54.935467° 
× 83.201531°). Для выделения микроорганиз-
мов фильтры с сорбированными на них ча-
стицами атмосферных аэрозолей помещали  
в пробирки с физиологическим раствором, содер-
жимое пробирок интенсивно перемешивали на 
качалке и вортексе. Полученные смывы с фильтров 
(рабочие суспензии) использовали для высева  
в жидкие и агаризованные питательные среды для 
выделения микроорганизмов разных физиологических 
групп, как описано ранее [7]. Емкости с высевами 
инкубировали при температуре 28–30 °С в течение 
3–14 суток. Колонии выросших микроорганиз-
мов использовали для получения чистых культур  
и дальнейшего их изучения. 

Сравнительная количественная оценка концен-
трации микроорганизмов в пробе дается как КОЕ/мл 
суспензии аэрозоля. Морфологию клеток микроор-
ганизмов исследовали методом фазово-контрастной 
микроскопии с помощью микроскопа Axioskop 40 
(Германия). Наличие патогенных признаков (про-
дукция щелочной фосфатазы, наличие каталазной, 
гемолитической, фосфолипазной, коагулазной, же-
латиназной, протеазной активностей) определяли 
косвенным методом при высеве микроорганизмов 
на диагностические среды с применением специ-
фических субстратов2.

Чувствительность исследуемых культур к ан-
тибиотикам определяли диско-диффузионным 

1 О состоянии и об охране окружающей среды Новосибирской области в 2022 году. Государственный доклад. Министерство при-
родных ресурсов и экологии новосибирской области. Новосибирск, 2023. 201 с. https://www.nso.ru/page/2624  (In Russ.). 
2 Лабинская А.С., Волина Е.Г., ред. Руководство по медицинской микробиологии. Общая и санитарная микробиология. Книга I.  
М.: Издательство БИНОМ, 2008. 1080 с.

determined pathogenic signs by the presence of aggression enzymes and sensitivity of microbial isolates to antibiotics by 
the disk diffusion method. Sequencing of the 16S rRNA gene was performed by Sanger method; full genome sequencing 
was performed using the NextSeq 550 system.

Results: During the study of the microbiota of atmospheric aerosols in Novosibirsk and the region in spring/summer 
2023, fungi, spore-forming and non-spore-forming bacteria, both saprotrophic and pathogenic, were isolated with 
concentrations in the aerosol ranging from 100 to 8×103 CFU/m3, including multiple drug resistant ones. Fungi were generally 
represented by opportunistic and allergenic species of the genera Aspergillus, Alternaria, Cladosporium, Aureobasidium, 
and Penicillium, while bacteria – by a large variety of spore-forming and non-spore-forming bacterial species. Based on 
the results of analyzing phenotypic traits and the 16S rRNA gene sequencing, 119 bacterial isolates were identified. Full 
genome sequencing analysis and pathogenicity testing by secretion of catalase, hemolysins, lecithinase, lipase, plasma 
coagulase, alkaline phosphatase, gelatinase were performed for 49 of them along with testing for antibiotic resistance. 
We identified twenty-nine strains belonging to B. safensis, B. cereus, P. megaterium, B. mycoides, P. agglomerans, 
S. equorum, A. lwoffii, and a number of others with 5 to 7 positive reactions out of 9 in pathogenicity testing, capable 
of causing infectious diseases. Eleven strains showed resistance to 4 to 7 antibiotics, enabling their classification as 
multidrug-resistant.

Conclusions: Detection of fungi and bacteria, which are among the most dangerous pathogens with multiple antimicrobial 
resistance, prove the necessity of constant control of the composition of bioaerosols in the urban environment.

Keywords: Novosibirsk Region, atmospheric aerosol microorganisms, concentration, diversity, pathogenicity, antibiotic 
resistance, genome-wide sequencing.

Cite as: Andreeva IS, Totmenina OD, Kabanov AS, Antonets ME, Bodnev SA, Tregubchak TV, Alikina TYu, Baturina OA, Bauer TV,  
Rebus ME, Safatov AS, Kabilov MR. Assessment of the pathogenic potential of microorganisms in atmospheric aerosols of Novosibirsk 
and its suburbs. Zdo rov’e Naseleniya i Sreda Obitaniya. 2024;32(4):27–36. (In Russ.) doi: 10.35627/2219-5238/2024-32-4-27-36
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методом с применением дисков производства НИЦФ 
(Россия) с концентрацией (мкг/диск): гентамицин 
(10), канамицин (30), ванкомицин (30), левофлокса-
цин (5), бензилпенициллин (10Е), оксациллин (10), 
ципрофлоксацин (30) тетрациклин (30), имипенем 
(10), стрептомицин (30).

Таксономическую принадлежность выделенных 
из аэрозолей микроорганизмов определяли по 
суммарным данным, полученным при исследо-
вании фенотипических признаков в соответствии  
с рекомендациями3. ДНК из бактериальных изолятов 
выделяли с помощью набора GeneJET Genomic DNA 
Purification Kit (Thermo Fisher). Далее, используя 
праймеры 27F (AGAGTTTGATCMTGGCTCAG) и 1492R 
(GGTTACCTTGTTACGACTT), получали ампликон, со-
ответствующий гену 16S рРНК4. В ПЦР использовали 
Phusion Hot Start II Polymerase (NEB) с программой: 
98 °C – 1 мин. [98 °C –10 сек., 62 °C – 15 сек., 72 °C –  
45 сек.] × 33 цикла, 72 °C – 7 мин. Определение 
нуклеотидных последовательностей проводилось 
на автоматическом секвенаторе ABI Prism 3130XL 
(Applied Biosystems, USA) с использованием набора 
реагентов BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing 
Kit (Applied Biosystems, USA) и праймеров 27F  
и 1492R. Прямое и обратное прочтение сшивали, 
получая контиг в CLC Main Workbench (Qiagen). 
Анализ контигов с целью определения таксоно-
мии ближайших гомологов выполняли с помощью 
nucleotide blast5 по базе Nucleotide collection (nt). 

Для проведения высокопроизводительного 
секвенирования бактериальную культуру с от-
дельных колоний на твердой питательной среде 
отбирали с помощью стерильной одноразовой 
микробиологической петли и суспендировали  
в 200 мкл фосфатно-солевого буфера. Из суспензии 
отбирали образец объемом 100 мкл, переносили  
в лизирующий раствор из комплекта реагентов 
для выделения тотальной РНК/ДНК РИБО-преп 
(Россия), прогревали при 65 °C в течение 20 минут 
в твердотельном термостате и далее проводили 
экстракцию нуклеиновых кислот согласно инструкции 
производителя. Растворение осадка нуклеиновых 
кислот проводили в 40 мкл деионизованной воды  
с прогреванием при 65 °C в течение 5 минут и резким 
охлаждением на льду. Концентрацию полученной 
геномной ДНК измеряли с помощью Qubit 3.0  
с использованием набора Qubit dsDNA HS Assay 
Kit. Секвенирование полногеномных последова-
тельностей проводили на приборе NextSeq 550 
(США). Подготовку ДНК-библиотек осуществляли 
при помощи наборов реагентов NEBNext Ultra II 
FS DNA Library Prep Kit for Illumina и NEBNext 
Multiplex Oligos for Illumina (Великобритания) 
согласно инструкции фирмы-производителя.  
В полученных в результате секвенирования фай-

лах в формате FastQ удаляли адаптеры, короткие  
и низкокачественные последовательности (каче-
ством менее 20 и длиной менее 30 нуклеотидов). 
Предобработанные прочтения собирали в контиги 
с использованием программы SPAdes v3.13.1  
с параметром carefu16. Таксономический анализ 
полученных контигов проводили при помощи 
BLASTn v2.9.0 +, используя базу данных Genbank7.

Расчет числа культивируемых микроорганиз-
мов в пробах проведен по методу Кербера, при 
этом количество микроорганизмов усреднялось по  
3 параллелям высеянных проб. Суммарные величины 
численности культивируемых микроорганизмов 
рассчитывались как средние по повторностям ± 
доверительный интервал на уровне значимости 
95 % (< 0,05)8.

Для дальнейшего изучения признаков и оценки 
патогенного и функционального потенциала созда-
на коллекционная база микробных аэроизолятов 
(6197 ед. хранения), отражающих биоразнообразие 
микробиоты атмосферы Новосибирского региона, 
хранящихся при низкотемпературном заморажива-
нии в коллекции бактерий, бактериофагов и грибов 
ФБУН «ГНЦ ВБ “Вектор”» Роспотребнадзора.

Результаты. Концентрация культивируемых 
микроорганизмов в отдельных образцах аэро-
золей значительно колебалась, составляла от 
единиц до (8–9) × 103 КОЕ/м3, что свидетельству-
ет о значительных ее контрастных изменениях, 
происходящих в атмосфере. Отмечено сезонное 
колебание численности с ее снижением в зим-
ние периоды, доходящей до нулевого значения  
в дни обильных снегопадов, аналогичную ситуа-
цию наблюдали в теплый период после ливней 
или затяжных дождей. Соотношение отдельных 
таксономических групп в исследуемых образцах 
аэрозолей было изменчивым, определенных зако-
номерностей не выявилось. Отмечены единичные 
резкие увеличения числен  ности как в городе, так 
и в пригородах представителей ряда таксонов, 
таких как Acinetobacter, Bacillus, Staphylococcus, 
Micrococcus, а также грибов под влиянием местных 
или привнесенных источников.

На рисунке представлены сезонные изменения 
концентрации микроорганизмов в 2023 г., показан-
ные для четырех точек отбора в течение дневного  
и ночного времени. Дневные концентрации не-
сколько выше ночных, те и другие для всех точек 
отбора наиболее выражены с июля по сентябрь. 
Осенью высокая численность микроорганизмов во 
многих образцах аэрозолей обеспечена преобла-
данием в пробах плесневых грибов. Наименьшие 
концентрации культивируемых микроорганизмов 
выявлены в образцах, отобранных в с. Двуречье 
(точка отбора N). 

3 Герхард Ф., Мюррэй Р., Костилоу Р. и др. ред. Методы общей бактериологии. Т. 3. М.: Мир, 1984. 264 с.
4 Weisburg WG, Barns SM, Pelletier DA, Lane DJ. 16S ribosomal DNA amplification for phylogenetic study. J Bacteriol. 1991;173(2):697–703. 
doi: 10.1128/jb.173.2.697-703.1991
5 Camacho C, Coulouris G, Avagyan V, et al. BLAST+: Architecture and applications. BMC Bioinformatics. 2009;10:421. doi: 10.1186/1471-
2105-10-421.
6 Bankevich A, Nurk S, Antipov D, et al. SPAdes: A new genome assembly algorithm and its applications to single-cell sequencing.  
J Comput Biol. 2012;19(5):455–477. doi: 10.1089/cmb.2012.0021
7 Benson DA, Cavanaugh M, Clark K, et al. GenBank. Nucleic Acids Res. 2013;41(Database issue):D36–42. doi: 10.1093/nar/gks1195.
8 Ашмарин И.П., Воробьев А.А. Статистические методы в микробиологических исследованиях. Л.: Гос. изд. мед. лит., 1962. 180 c.
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Наиболее высокие пики численности культи-
вируемых микроорганизмов ((8–9) × 103 КОЕ/м3) 
обнаружены во время летнего периода 2023 г.  
в пробах Новосибирска и р. п. Кольцово (точки 
отбора С и V соответственно), представленных 
грибами, спорообразующими и неспороносными 
бактериями, многие из которых способны к обра-
зованию защитных пигментов каратиноидного или 
меланинового ряда. Проведена идентификация 
бактерий и грибов, выделенных из атмосферных 
аэрозолей в период с мая по август 2023 г.

Разнообразие грибов представлено микро-
мицетами с преобладанием родов Aspergillus, 
Alternaria, Cladosporium, Aureobasidium и Penicillium. 
Наибольшую их суммарную концентрацию наблю-
дали в весенне-летних и ранне-осенних пробах, 
достигавшую от 150 до 6,7 × 103 КОЕ/м3 в отдельных 
образцах аэрозолей, с последующим снижением  
в аэрозолях позднеосеннего периода. Минимальная 
численность грибов наблюдается в зимний период. 

По фенотипическим признакам и резуль-
татам анализа последовательностей гена 16S 

рРНК (97,5–100 % сходства с данными GenBank) 
идентифицированы 119 изолятов, отнесенных к 
спорообразующими бактериями родов Bacillus, 
Paenibacillus, Priestia, Lysinibacillus, Peribacillus, 
Metabacillus, Solibacillus и др.; неспороносным 
бактериям родов Nocardiopsis, Planomicrobium, 
Pseudomonas, Artrobacter, Brevundimonas, 
Curtobacterium, Psychrobacter, Stutzerimonas,  
а также родов Kocuria, Planococcus, Mammaliicoccus, 
Macrococcus, Staphylococcus, Sporosarcina и ряду 
других.

С целью уточнения идентификации проведено 
полногеномное исследование для 49 выделенных 
штаммов (наименования видов приведены в таблице), 
а также их тестирование на признаки патогенности 
по наличию секреции таких ферментов, как каталаза, 
гемолизины, лецитиназа, липазы, плазмокоагулаза, 
щелочная фосфатаза, желатиназа, по способности 
к капсулообразованию. Исследована также их 
чувствительность к антибиотикам.

Выяснено, что продукцией каталазы и щелочной 
фосфатазы разной активности обладают все  штаммы 

Рисунок. Динамика сезонной концентрации культивируемых микроорганизмов в атмосферных аэрозолях  
г. Новосибирска и пригородов в 2023 г. 

Figure. Dynamics of the seasonal concentration of cultivated microorganisms in atmospheric aerosols  
of Novosibirsk and suburbs in 2023
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9 Elsharkawy MM, Nakatani M, Nishimura M, et al. Control of tomato bacterial and root-knot diseases by Bacillus thuringiensis CR-371 and 
Streptomyces avermectinius NBRC14893. Acta Agric Scand – B Soil Plant Sci. 2015;65(6):575–580. doi: 10.1080/09064710.2015.1031819 
10 Перечислены аэроизоляты, идентифицированные как относящиеся к данному виду, далее в тексте обозначения аналогичны. 
11 Wenzler E, Kamboj K, Balada-Llasat JM. Severe sepsis secondary to persistent Lysinibacillus sphaericus, Lysinibacillus fusiformis 
and Paenibacillus amylolyticus bacteremia. Int J Infect Dis. 2015;35:93–95. doi: 10.1016/j.ijid.2015.04.016
12 Nováková D, Sedláček I, Pantůček R, et al. Staphylococcus equorum and Staphylococcus succinus isolated from human clinical 
specimens. J Med Microbiol. 2006;55(Pt 5):523–528. doi: 10.1099/jmm.0.46246-0

исследуемой группы, наиболее выраженной –  
штаммы бацилл Bacillus safensis Kh-359, B. cereus 
Kh-363 и Ка-171, B. altitudins Ka-121, B. pumilis 
Ka-146, B. velezensis Ka-169, Priestia megaterium 
Kh-378, а также – неспороносные бактерии Kocuria 
rosea Kh-387 и Kh-436. Штаммы стафилококков 
S. pseudoxylosus Kh-407 и S. saprophyticus Kh-408 
показали высокую продукцию не только каталазы, 
но и щелочной фосфатазы (47,7 и 56,7 е. а. соот-
ветственно). Высокую активность этого фермента 
(50,4–65,7 е. а.) проявили также штаммы B. mycoides 
Ka-120, Pantoea agglomerans Ka-175, Lysinibacillus 
sphaericus Ka-167 и Ka-168. 

Желатиназная активность присутствовала у 28 
из исследуемых 49 штаммов, 36 штаммов секрети-
ровали протеазы, развитые капсулы образовывали 
23 штамма. Фосфолипазная и липазная активности 
показаны для 10 и 11 культур соответственно. 
При высеве бактерий на кровяной агар α-гемолиз 
разной интенсивности обнаружен для 14 штаммов. 
Положительный ответ на реакцию плазмокоагуляции 
дали 13 штаммов.

Выявлены 29 штаммов, имеющих 5–7 положитель-
ных реакций из 9 при тестировании на патогенность 
в условиях опыта. К ним относятся такие штаммы, 
как Bacillus safensis Kh-359, Bacillus cereus Ка-171  
и Kh-363, Priestia megaterium Kh-378, Kh-395 и Kh-396, 
Bacillus mycoides Kh-412 и Ка-120, а также штаммы 
Pantoea agglomerans Ка-175, Staphylococcus equorum 
Kh-405 и Kh-434, Acinetobacter lwoffii Kh-457 и ряд 
других. Следует отметить, что вышеупомянутые 
виды бактерий способны вызвать инфекционные 
заболевания, а перечисленные бациллы имеют 
отношение к группе цереус.

Определение чувствительности к антибиоти-
ческим препаратам микроорганизмов, обладаю-
щих признаками патогенности, необходимо для 
определения возможности контролировать их рост  
и подавление вызываемого ими инфекционного 
процесса. Наименее эффективными относительно 
штаммов аэроизолятов оказались оксациллин  
и бензилпенициллин (табл. 1), к остальным анти-
биотикам большая часть исследуемых штаммов 
показала высокую чувствительность. Тем не менее 
11 штаммов, проявивших устойчивость к 4–7 пре-
паратам, можно отнести к полирезистентным. Это 
штаммы Bacillus cereus Kh-363 и Kh-171, Priestia 
megaterium Kh-371, Staphylococcus pseudoxylosus 
Kh-407, Staphylococcus saprophyticus Kh-408, 
Macrococcus caseolyticus Kh-431, Acinetobacter lwoffii 
Kh-457, Kh-457-1 и ряд других (табл. 1).

Обсуждение. Сапротрофные микроорганизмы 
окружающей среды, а также условно-патогенные 
микроорганизмы микробиоты человека потенци-
ально могут вызвать заболевания разной степени 
тяжести. У изолятов, образующих эндоспоры, вы-

деленных из атмосферы Новосибирска и области, 
преобладали бактерии рода Bacillus. Среди них 
обнаружены сапротрофные бациллы и способные 
вызывать инфекционные процессы. Так, изолят Kh-
352 отнесен к виду Bacillus toyonensis, известному 
широким спектром антимикробной активности [10], 
но и способностью вызвать острую инфекцию со 
смертностью [11]. Представители группы цереус, 
такие как B. cereus, B. mycoides, B. megaterium, 
B. thuringiensis, B. toyonensis, экспрессируют широ-
кий спектр белковых токсинов, способны проявлять 
патогенные свойства, быть причиной различных 
заболеваний9 [12, 13]. К этой группе отнесены 
бактериальные изоляты Kh-352, Kh-363, Kh-171, 
Kh-385, Ka-120, Ka-151, Kh-471, Kh-492. Бактерии 
видов Bacillus subtilis и Bacillus licheniformis, из-
вестные как сапротрофы, могут вызвать острые 
пищевые инфекции (49 эпизодов с более чем 175 
случаями в Австралии, Новой Зеландии и Канаде). 
Почвенные бактерии Lysinibacillus sphaericus  
(у нас это штаммы Ka-167, Ка-168) явились причиной 
урогенитальной инфекции; описан случай тяжелого 
сепсиса, вызванного Lysinibacillus и Paenibacillus 
(Kh-422, Kh-423, Kh-50310)11.

Выделены также неспороносные бактерии, 
относящиеся к виду Kocuria rosea (Kh-372, Kh-387, 
Kh-392, Kh-409, Kh-436, Kh-459, Kh-460), способные 
вызвать инфекции мочеполовых путей, холецистит, 
мастит, кератиты, прежде всего у людей с ослаблен-
ным иммунитетом [14, 15], бактерии вида Kocuria 
rhizophila (Ka-122), известные как возбудители 
инфекций у рыб [16]. Обнаружена бактерия Pantoea 
agglomerans (Ka-175), чаще всего ответственная за 
болезни растений, но способная вызвать инфекции 
систем органов у людей [17]. 

Особое внимание привлекают бактериальные 
изоляты, идентифицированные как относящиеся  
к родам Acinetobacter (Kh-454, Kh-455, Kh-457, Kh-
457-1) и Staphylococcus (Kh-373, Kh-405, Kh-407, 
Kh-408, Kh-411, Kh-434, Kh-437). Ацинетобактеры 
являются наиболее частыми возбудителями тяжелых 
инфекций, наряду с MRSA, синегнойной палочкой 
входят в число наиболее опасных внутрибольнич-
ных патогенов с множественной антимикробной 
резистентностью. Бактерии вида Acinetobacter 
lwoffii, к которому отнесены изоляты Kh-455, Kh-457,  
Kh-457-1, являются возбудителями пневмонии, 
сепсиса, уроинфекций, гастрита, инфекций мягких 
тканей [18]. 

Штаммы стафилококков способны продуцировать 
энтеротоксины, что приводит к необходимости кон-
тролировать контаминацию бактериями этого рода, 
включая Staphylococcus equorum (Kh-405, Kh-434), 
обычно выделяемый из клинического материала12; 
Staphylococcus saprophyticus (Kh-408), так как 
бактерии этого вида являются  распространенными 
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Таблица. Определение чувствительности штаммов аэроизолятов  
к антибиотикам диско-диффузионным методом

Table. Determination of sensitivity of aerosol strains to antibiotics by disc diffusion method

Наименование штамма / Strain

Антибиотик (мкг/диск) / зона угнетения роста в мм / Antibiotic (µg/disc) / zone of growth suppression in mm
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Bacillus toyonensis Kh-352 16 24 15 18 26 12 0 30 16 18
Peribacillus butanolivorans Kh-353 24 30 35 24 30 30 16 30 28 30
Bacillus safensis Kh-359 20 25 14 18 28 28 14 18 16 18
Bacillus cereus Kh-363 16 20 14 0 20 0 0 28 13 16
Priestia megaterium Kh-371 12 16 14 14 18 10 14 20 15 16
Priestia megaterium Kh-378 15 26 15 18 26 0 0 30 16 20
Bacillus thuringiensis Kh-385 14 18 14 18 18 0 0 20 12 18
Kocuria rosea Kh-387 16 20 14 22 20 35 24 33 20 30
Kocuria rosea Kh-392 12 25 15 18 22 36 0 34 20 18
Priestia megaterium Kh-395 16 18 18 16 20 10 10 30 14 20
Priestia megaterium Kh-396 16 20 18 16 22 10 12 30 12 20
Solibacillus silvestris Kh-399 16 24 15 17 24 30 26 28 0 22
Bacillus pumilis Kh-400 24 24 20 18 24 20 14 32 20 24
Staphylococcus equorum Kh-405 18 20 20 12 20 18 15 35 14 24
Staphylococcus pseudoxylosus Kh-407 10 0 0 13 0 0 20 22 10 0
Staphylococcus saprophyticus Kh-408 18 0 16 10 0 0 0 22 12 0
Bacillus mycoides Kh-412 16 32 16 20 34 30 0 30 20 28
Bacillus pumilus Kh-419 16 14 16 20 14 18 13 34 18 20
Bacillus pumilus Kh-421 22 34 15 16 30 24 14 30 18 20
Bacillus pumilus Kh-429 14 28 16 18 28 26 14 30 18 20
Bacillus licheniformis Kh-430 26 35 24 24 30 14 10 34 22 32
Macrococcus caseolyticus Kh-431 10 0 0 18 0 25 24 18 0 14
Staphylococcus equorum Kh-434 26 24 24 16 24 16 22 32 20 25
Kocuria rosea Kh-436 22 30 18 28 28 0 30 34 30 32
Corynebacterium ammoniagenes Kh-443 22 15 18 20 14 14 0 25 20 10
Acinetobacter lwoffii Kh-457 12 33 12 20 34 0 0 12 28 12
Acinetobacter lwoffii Kh-457-1 18 22 12 24 18 0 0 12 24 10
Bacillus altitudinis Kh-465 20 30 18 20 30 25 20 32 20 20
Priestia megaterium Kh-471 15 25 15 20 25 17 20 30 16 23
Bacillus amyloliquefaciens Kh-489-3 22 30 24 24 34 26 14 33 15 17
Bacillus amyloliquefaciens Kh-489-4 20 34 24 24 30 30 16 30 14 18
Bacillus pumilus Kh-491 16 32 16 16 30 30 16 32 15 34
Bacillus velezensis Kh-493 14 20 14 16 22 0 22 26 12 26
Bacillus mycoides Ка-120 26 32 20 30 34 12 0 24 32 30
Kocuria rhizophila Ка-122 14 34 15 20 32 34 18 30 20 24
Bacillus altitudinis Ка-121 26 30 18 18 30 32 20 30 18 24
Microbacterium hominis Ка-125 15 0 10 28 12 34 30 32 16 30
Bacillus megaterium Ка-151 14 18 15 16 18 10 15 30 12 20
Bacillus pumilus Ка-146 16 30 12 24 32 30 25 26 18 28
Priestia megaterium Ка-147 14 14 14 18 15 13 15 30 12 20
Priestia megaterium Ка-162 20 24 0 24 22 14 0 30 0 10
Pantoea agglomerans Ка-175 14 25 16 0 28 0 0 20 20 14
Lysinibacillus sphaericus Ка-167 18 20 13 0 24 30 12 18 15 20
Lysinibacillus sphaericus Ка-168 20 18 12 16 20 30 10 20 20 20
Bacillus cereus Ка-171 15 18 0 16 20 0 0 22 24 14
Bacillus velezensis Ка-169 20 34 0 26 30 30 20 32 20 24
Pantoea agglomerans Ка-176 22 15 15 18 20 0 0 24 12 22

Примечание: оценка чувствительности штаммов к антибиотическим препаратам проведена в соответствии с рекомендациями производителя дисков с антибиотиками НИЦФ (Россия).
Notes: Strain sensitivity to antibiotics was assessed in accordance with recommendations of the Research Center for Pharmacotherapy, St. Petersburg, Russian Federation, manufacturing 
antibiotic discs.
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возбудителями мочеполовых путей, продуцируют 
гемолизины13. Вид Staphylococcus pseudoxylosus 
(Kh-407, Kh-437), выделенный из мастита круп-
ного рогатого скота, генетически тесно связан 
с коагулазоотрицательными видами стафило-
кокков S. xylosus, S. saprophyticus [19]. Бактерии 
вида Staphylococcus borealis (Kh-373) отнесены  
к новому виду, первоначально были определены 
как Staphylococcus haemolyticus, выделены из 
кожи и крови человека [20]. Представители вида 
Staphylococcus pasteuri (Kh-411) все чаще стано-
вится возбудителем нозокомиальных инфекций 
и контаминантом производных крови, проявляют 
устойчивость к нескольким классам антибиотиков14.  
Таким образом, литературные [10–20] и клинические 
данные свидетельствуют о расширении списка ми-
кроорганизмов, способных вызвать инфекционные 
заболевания разной степени тяжести.

Среди исследуемых микроорганизмов обна-
ружены виды, применяемые в качестве проду-
центов различных соединений, включая антибио-
тики (Peribacillus butanolivorans Kh-353, Bacillus 
thuringiensis Kh-385, Bacillus altitudinis Kh-465, 
Bacillus amyloliquefaciens Kh-489, Bacillus velezensis 
Kh-493 и др.) [21–24], соединения, обладающие 
противоопухолевой активностью (Solibacillus 
silvestris Kh-399)15, способностью к деструкции 
нефти (Bacillus safensis Kh-359) [25], проявляющие 
другие полезные свойства, используемые для 
производства препаратов различного назначе-
ния, что позволяет рассматривать выделенные 
из аэрозолей штаммы этих видов как ресурс для 
биотехнологических исследований. 

Заключение. Исследована микробиота атмос-
ферных аэрозолей г. Новосибирска и пригорода 
в весенне-летний период 2023 года, характери-
зующийся наиболее высокой загрязненностью 
взвешенными частицами. Изолировано большое 
разнообразие культивируемых микроорганизмов, 
представленных сапротрофными и патогенными 
бактериями и грибами. Полученные данные имеют 
значение для оценки функционального и патогенного 
потенциала микробиома атмосферных аэрозолей 
Новосибирского региона, его опасности для здо-
ровья населения, являются важным дополнением  
в характеристику биогенной компоненты атмосферы 
городской среды.

Исследование проведено при частичном фи-
нансировании проекта РФФИ № 19-05-50032  
и Государственного задания Роспотребнадзора 
№ 11/21, а также при поддержке федерального 
проекта «Санитарный щит страны – безопасность 
для здоровья (предупреждение, выявление, ре-
агирование)» в рамках проекта «Создание наци-
онального интерактивного каталога патогенных 
микроорганизмов и биотоксинов».

13 Kuroda M, Yamashita A, Hirakawa H, et al. Whole genome sequence of Staphylococcus saprophyticus reveals the pathogenesis of 
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