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Резюме: Введение. Изучение состава и антибиотикорезистентности бактериальных сообществ водоемов тре­
бует оперативной работы с большими объемами данных. Цель. Проводимые в Ростовском-на-Дону противо­
чумном институте Роспотребнадзора мониторинговые исследования чувствительности/устойчивости пато­
генных и условно-патогенных микроорганизмов, выделенных в водоемах г. Ростова-на-Дону и Ростовской 
области, систематизированы, и на их основе созданы базы данных (БД), которые включают эпидемиологичес
кую информацию о дате и источниках выделения изолятов, результаты видовой идентификации бактериаль
ных штаммов, оценку их чувствительности/устойчивости к антибактериальным препаратам (АБП). Мате­
риалы и методы. Выделение, идентификацию и интерпретацию результатов определения чувствительности/
устойчивости к антибактериальным препаратам проводили для разных групп микроорганизмов с помощью 
стандартных методов. Результаты. Зарегистрированы БД «Фенотипы антибиотикорезистентности холерных 
вибрионов различных серогрупп, выделенных на территории Ростовской области» (2017621303 от 14 ноября 
2017 г.) и БД «Спектр микрофлоры открытых водоемов г. Ростова-на-Дону, чувствительность/устойчивость к 
антибактериальным препаратам» (2017620158 от 28 февраля 2017 г.). Описан опыт формирования и использо­
вания БД для систематизации и анализа результатов исследований. Базы регулярно пополняются и обновля­
ются в рамках ежегодного мониторинга, что позволяет не только контролировать и анализировать большие 
объемы разнородной информации, но и оперативно сравнивать полученные данные, анализировать чувстви­
тельность/устойчивость микроорганизмов разных групп к широкому спектру АБП, а также наглядно демон­
стрировать результаты. Выводы. Разработанные базы данных предназначены, в первую очередь, для исследо­
ваний, направленных на многопрофильное изучение большого числа микроорганизмов. Создание и развитие 
специализированных интернет-ресурсов открывают новые возможности для организации комплексного опе­
ративного проведения мониторинга состояния антибиотикорезистентности в Российской Федерации.
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но-патогенные микроорганизмы, окружающая среда.
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Abstract. Introduction: The study of the composition and antibiotic resistance of bacterial communities of water bodies 
requires effective processing of numerous data. Our objective was to systematize studies of sensitivity/resistance of 
pathogenic and opportunistic microorganisms in water reservoirs of Rostov-on-Don and the Rostov Region conducted 
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Введение. Распространение резистентности 
к АБП является одной из самых острых про-
блем современности и несет биологические 
и экономические угрозы для всех стран. В 
последние годы в результате продолжающе-
гося интенсивного применения антибиотиков 
появляются микроорганизмы, устойчивые к 
различным группам АБП. Это является серьез-
ной проблемой, которая подрывает усилия по 
борьбе с инфекционными болезнями [1–3]. В 

2013 г. утверждены «Основы государственной 
политики в области обеспечения химической 
и биологической безопасности Российской 
Федерации на период до 2025 года и даль-
нейшую перспективу»1. В этом документе 
распространение устойчивости патогенных 
микроорганизмов к АБП отнесено к числу 
основных причин, обусловливающих негатив-
ное воздействие биологических факторов на 
территории РФ. 

1 «Основы государственной политики в области обеспечения химической и биологической безопасности Российской 
Федерации на период до 2025 года и дальнейшую перспективу». Утв. Президентом РФ 1 ноября 2013 г. № Пр-2573.
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Распоряжением Правительства РФ № 2045-р 
от 25 сентября 2017 г. принята Стратегия пред-
упреждения распространения антимикробной 
резистентности в Российской Федерации на 
период до 2030 года, определяющая множество 
задач. 

В отдельное направление выделено создание 
и развитие единой межведомственной базы 
данных распространения резистентности к 
антимикробным препаратам и включение ее в 
структуру баз данных формируемой в настоя-
щее время государственной информационной 
системы в области обеспечения химической и 
биологической безопасности. 

Большинство исследований резистентности к 
АБП сосредоточено на штаммах микроорганиз-
мов, полученных от клинических пациентов [4,  
5]. Однако новые формы антибиотикорезистент-
ных микроорганизмов широко представлены и 
в окружающей среде, включая воду и почву, и 
могут легко распространяться не только через 
международные границы, но и между конти-
нентами [6]. Можно считать доказанным тот 
факт, что водная среда является идеальной 
для передачи маркеров устойчивости к АБП 
среди микроорганизмов, где горизонтальный 
перенос генов между бактериями рассматри-
вается как ключевой механизм [7]. Санитарно-
гигиенический мониторинг, проводимый в 
разных регионах, показал наличие в водоемах 
большого спектра патогенных и условно-пато-
генных устойчивых к АБП микроорганизмов –  
аэромонад, вибрионов, псевдомонад, многих 
видов энтеробактерий, клостридий и др. [8–12]. 
Взаимодействие устойчивых к АБП бактерий 
с автохтонной микрофлорой способствует 
селекции резистентных штаммов и преобла-
данию устойчивых бактерий, приводящему к 
глобальному нарушению экосистемы [13–17].

Холерные вибрионы, являющиеся частью 
микрофлоры многих водоемов, продолжают 
оставаться приоритетной проблемой миро-
вого здравоохранения. Одним из механизмов 
формирования множественной устойчивости к 
антибактериальным соединениям у Vibrio cholerae 
являются приобретение и аккумуляция инди-
видуальных генов антибиотикорезистентности 
в интегронах, трансмиссибельных плазмидах 
и интегративных конъюгативных элементах 
(SXT/ICE) [18–20].

Предметом пристального внимания иссле-
дователей сегодня также являются холерные 
вибрионы nonO1/nonO139. Эти штаммы пред-
ставляют собой природные резервуары генов, 
способных передаваться штаммам V. cholerae О1 
и О139 серогрупп, одновременно расширяю
щих патогенный и эпидемический потенциал 
последних [21]. Обращает на себя внимание 
высокая встречаемость антибиотикорези-
стентных штаммов V. cholerae nonO1/nonO139 
в водных объектах Индии, Китая, Вьетнама, 
Индонезии, Марокко, бассейна Карибского 
моря, Мексики, России [22–28]. Среди выде-
ленных в 2011–2014 гг. в Ростовской области 
штаммов холерных вибрионов nonО1/nonО139 

серогрупп были как чувствительные штаммы, 
так и штаммы с множественной устойчивостью 
(от 1 до 6 маркеров) [29]. 

Изучение состава и антибиотикорезистентнос
ти бактериальных сообществ водоемов требует 
оперативной работы с большими объемами 
данных. На современном этапе в качестве стан-
дартного программного средства для анализа 
данных используются БД и геоинформационные 
системы, которые наилучшим образом подходят 
для сбора и обработки территориально-рас-
пределенной информации в целях комплекс-
ного мониторинга и позволяют «привязать» 
любое явление к определенной местности. 
В интернет-ресурсах существуют различные 
микробиологические базы данных, играющие 
все более важную роль в медицинских и био-
логических исследованиях. БД – это интегри-
рованная компьютерная структура, содержащая 
совокупность систематизированных данных, 
предоставляющая конечному пользователю 
возможность поиска, обработки и извлечения 
нужной информации. Такие системы архиви-
руют, хранят, поддерживают и используют с 
целью обмена информацией о генах, геномах, 
данных экспрессии, последовательностях и 
структурах белка, метаболитах и реакциях, 
антибиотикорезистентности, классифицируя 
данные по категориям: глобальные ресурсы, 
обширные базы данных и базы данных специ-
ального назначения [30–32].

Цель исследования. Систематизация результа-
тов многолетних мониторинговых исследований и 
создание пополняемых баз данных, позволяющих 
анализировать сведения об антибиотикорезис
тентности патогенных и условно-патогенных 
микроорганизмов, выделенных в водоемах 
г. Ростова-на-Дону и Ростовской области. 

Материалы и методы. Выделение и иден-
тификацию штаммов холерных вибрионов 
проводили в соответствии с МУК 4.2.2218–072. 
Чувствительность к АБП определяли методом 
серийных разведений на агаре Мюллера – 
Хинтона рН (7,3 ± 0,2) HiMEDIA, (Индия). 
Интерпретацию результатов определения чув-
ствительности вибрионов проводили в соот-
ветствии с МУК 4.2.2495–093, для семейства 
Enterobacteriaceae и НФМ в соответствии с МУК 
4.2.1890–044. Для семейства Aeromonadaceae 
следовали рекомендациям CLSI (2009 г.).

Расшифровка используемых сокращений в 
базе данных: ЦИП – ципрофлоксацин, ОФЛ –  
офлоксацин, ПЕФ – пефлоксацин, ЛОМ – ло-
мефлоксацин, ЛФЦ – левофлоксацин, НОР –  
норфлоксацин, МОК – моксифлоксацин, АМП –  
ампициллин, НК – налидиксовая кислота, 
ДОК – доксициклин, ТЕТ – тетрациклин, 
ЦРО – цефтриаксон, ЛЕВ –левомицетин, 
ФУР – фуразолидон, ТСУ – триметоприм/
сульфаметоксазол, ГЕН – гентамицин, КАН –  
канамицин, СТР – стрептомицин, ПОЛ – поли-
миксин, ЦФТ – цефотаксим, ЦФЗ – цефтазидим, 
РИФ – рифампицин, МПН – меропенем, ИМ –  
имипенем, S – чувствительный штамм, I – про-
межуточный, R – резистентный, «+» – наличие  

2 МУК 4.2.2218–07 «Лабораторная диагностика холеры». М.: Роспотребнадзор, 2007. 87 с.
3 МУК 4.2.2495–09 «Определение чувствительности возбудителей опасных бактериальных инфекций (чума, сибир-
ская язва, холера, туляремия, бруцеллез, сап, мелиоидоз) к антибактериальным препаратам». М.: Роспотребнадзор, 
2010. 59 с.
4 МУК 4.2.1890–04 «Определение чувствительности микроорганизмов к антибактериальным препаратам»
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гена ctx, tcp, «–» – отсутствие гена, 1 – наличие 
роста, 0 – отсутствие роста.

БД созданы в ОС: Windows 10 Pro Про
фессиональная, Microsoft Office Excel.

Результаты исследования. Для создания БД 
использованы результаты мониторинговых ис-
следований патогенных и условно-патогенных 
микроорганизмов, проводимых в Ростовском-на-
Дону противочумном институте Роспотребнадзора. 
Базы данных включают эпидемиологическую 
информацию о дате и источнике выделения 
изолятов, результаты видовой идентификации 
бактериальных штаммов, оценку их чувстви-
тельности/устойчивости к АБП. Клинические 
изоляты холерных вибрионов получены из музея 
живых культур с центром патогенных вибрионов 
ФКУЗ «Ростовский на-Дону противочумный 
институт» Роспотребнадзора. 

Результаты многолетнего изучения анти-
биотикорезистентности холерных вибрионов, 
выделенных от больных и из объектов окружа-
ющей среды, вошли в базу данных «Фенотипы 
антибиотикорезистентности холерных вибри-
онов различных серогрупп, выделенных на 
территории Ростовской области» (2017621303 
от 14 ноября 2017 г.). 

БД содержит информацию о времени и 
источнике выделения штаммов, принадлежности 
их к определенной серогруппе, наличии или 
отсутствии генов ctx и tcp, чувствительности/
устойчивости к АБП. База регулярно попол-
няется и обновляется в рамках ежегодного 
эпидемиологического мониторинга по холере, 
проводимого в ФКУЗ «Ростовский-на-Дону 
противочумный институт» Роспотребнадзора. 
В настоящее время база данных содержит ин-
формацию о 63 клинических штаммах холер-
ных вибрионов и 571 из окружающей среды, 
выделенных в Ростовской области. 

Фильтрация данных позволяет быстро про
анализировать ряд показателей, сортируя ин-
формацию о клинических изолятах и штаммах, 
выделенных из объектов окружающей среды. На 
рис. 1 представлен фрагмент БД, отражающий 
объективную форму представленных в таблице 
данных, который содержит информацию о 
фенотипах штаммов микроорганизмов, месте 
и годе выделения, информацию о чувстви-
тельности/устойчивости к антибактериальным 
препаратам. 

Клинические изоляты, выделенные в Рос
товской области в 1993 г. в г. Таганроге, отне-
сены к Vibrio cholerae O139 (ctx+ tcp+), имели 
фенотип антибиотикорезистентности фуразо-
лидон-стрептомицин-ко-тримоксазол; такой 
же фенотип имели штаммы V. cholerae El Tor 
(ctx- tcp+), выделенные в Ростовской области 
г. Каменске-Шахтинском в 2005 г. Изоляты 
V. cholerae nonO1/nonO139, выделенные от 
людей в городе Таганроге с 2005 по 2014 г., 
имели от 2 до 6 разнообразных маркеров 
устойчивости к АБП. 

Среди микроорганизмов, изолированных из 
окружающей среды, к V. cholerae El Tor отнесе-
ны 78 штаммов, из них 76 штаммов ctx- tcр- и 
2 штамма ctx+ tcp+; 493 штамма V. cholerae 
nonО1/nonО139 серотипированы как ctx- tcр-. 
Полирезистентные штаммы фиксировались в 
23,1 % случаев, монорезистентные – в 34,6 %; 
чувствительных не обнаружено. 

Создавая фильтр по нескольким значениям, 
вводя в таблицу условий сразу несколько кри-
териев отбора данных, можно быстро провести 
анализ уровня антибиотикорезистентности в 
динамике. Так, до 2015 года регистрировались 
изоляты, чувствительные ко всем взятым в 
исследование АБП. С 2016 г. такие штаммы не 
фиксировались. Монорезистентные штаммы 

Рис. 1. Фрагмент базы данных «Фенотипы антибиотикорезистентности холерных вибрионов  
различных серогрупп, выделенных на территории Ростовской области»

Fig. 1. A fragment of the database “Phenotypes of antibiotic resistance of Vibrio cholerae of various serogroups  
isolated in the Rostov Region”
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Fig. 2. Distribution of sensitive, mono- and multiresistant strains of Vibrio cholerae isolated from the environment
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выделялись на уровне 43,9 %. Полирезистент
ные НАГ-вибрионы обнаруживались в 17,1 % 
случаев и имели от трех до четырех маркеров 
резистентности (рис. 2).

Для оценки масштаба биологической угро-
зы распространения антибиотикорезистент-
ных штаммов параллельно с мониторингом 
холерных вибрионов проводилось изучение 
распространенности в водоемах г. Ростова-на-
Дону резистентных к АБП условно-патоген-
ных и патогенных микроорганизмов семейств 
Enterobacteriaceae, Aeromonadaceae, нефермен-
тирующих микроорганизмов. По результатам 
этих исследований зарегистрирована БД «Спектр 
микрофлоры открытых водоемов г. Ростова-
на-Дону, чувствительность/устойчивость к 
антибактериальным препаратам» (2017620158 
от 28 февраля 2017 г.). 

Сведения, содержащиеся в базе данных, 
предназначены для хранения и систематизации 
результатов микробиологического мониторинга, 
оценки антибиотикорезистентности выделенных 
микроорганизмов. На момент регистрации база 
данных содержала информацию о 750 видах 
микроорганизмов, выделенных в 2016 г. из во-
доемов г. Ростова-на-Дону, в 2017 г. дополнена 
новыми сведениями о 1013 штаммах. 

БД содержит информацию о дате, геогра-
фических данных места обнаружения, видовой 
принадлежности выделенных штаммов микро-
организмов и чувствительности/устойчивости 

к антибактериальным препаратам. Фрагмент 
БД показан на рис. 3. 

Разработанная БД позволила проанализи-
ровать большой объем информации (рис. 4) и 
сделать вывод о циркуляции полирезистентных 
штаммов в водоемах Ростовского региона. 
Проведен анализ частоты выделения различ-
ных микроорганизмов, проанализирована 
устойчивость к широкому спектру АБП [33]. 
Эти данные свидетельствуют, что в регионе 
складывается серьезная ситуация, связанная с 
распространением устойчивых микроорганизмов 
в окружающей среде.

Заключение. Таким образом, разработанные 
базы данных предназначены, в первую очередь, 
для анализа исследований, направленных на 
многопрофильное изучение антибиотикорези-
стентности большого числа микроорганизмов. 
Базы данных позволяют не только контро-
лировать и анализировать большие объемы 
разнородной информации, но и оперативно 
сравнивать данные, полученные на основании 
исследований разных водоемов, а также демон-
стрировать результаты в динамике в разные 
годы наблюдения, анализировать данные о 
чувствительности/устойчивости к АБП разных 
групп микроорганизмов, ставших предметом 
настоящего исследования, а также наглядно 
демонстрировать результаты. 

Создание и развитие специализированных 
интернет-ресурсов открывает новые возможности 

Рис. 3. Фрагмент базы данных. Структура таблицы, содержащей данные о штаммах микроорганизмов,  
включенных в базу данных 

Fig. 3. A database fragment. The structure of the spreadsheet containing data on strains  
of the microorganisms included in the database

Рис. 4. Доли чувствительных, моно- и полирезистентных микроорганизмов в 2016 и 2017 гг.:  
1 – НФМ; 2 – Энтеробактерии; 3 – Аэромонады

Fig. 4. The percentage of sensitive, mono- and multiresistant microorganisms in 2016 and 2017:  
1 – Nonfermenting microorganisms; 2 – Enterobacteriaceae; 3 – Aeromonas
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для организации комплексного оперативного 
проведения мониторинга состояния антибио-
тикорезистентности в Российской Федерации.
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