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Staphylococci are capable of penetrating many hu
man tissues and organs, causing superficial and deep 
purulent infections, respiratory and urinary tract in
fections, food poisoning and intoxication. Last years, 
coagulasenegative staphylococci were the cause of 
infection in many cases. Infectious agents, namely 
Staphylococcus epidermidis, Staphylococcus haemolyti-
cus, and Staphylococcus hominis, were detected more 
often as nosocomial infections. A particular danger of 
these infections is a high virulence and  pathogenicity 
of bacterial strains and their resistance to various anti  
biotics. Methicillinresistant staphylococci are espe
cially difficult to treat. The correct identification of 
staphylococci and their sensitivity to antibiotics are 
important for clinical diagnosis and appointment of 
adequate drug therapy. Rapid and accurate identifica
tion of Staphylococcus species and detection of their 
sensitivity to antibiotics is quite important. The aim of 
this study was to study staphylococci isolated in Novo
sibirsk from human, animal and environmental sam
ples. A collection of 100 staphylococcus strains was 
analyzed. Staphylococcus species were identified by 
sequencing the 16S rRNA gene. Eleven staphylococcus 
species were identified. Among the strains obtained 
from hospitalized patients, Staphylococcus aure us do

Стафилококки способны поражать практически любые органы и 
ткани организма человека, вызывая поверхностные и глубокие 
гнойные инфекции, поражения дыхательных и мочевыводящих пу
тей, а также провоцировать пищевые отравления и интоксикации. 
В последние годы участились случаи заболеваний, возбудителями 
которых оказываются коагулазонегативные стафилококки. Такие 
виды, как Staphylococcus epidermidis, Staphylococcus haemolyticusb и 
Staphylococcus hominis значительно чаще выявляются при внутри
больничных инфекциях. Особая опасность этих патогенов заклю
чается в повышенной вирулентности и патогенности штаммов, а 
также в их частой устойчивости к различным антибиотикам. Осо
бенно трудно поддаются лечению заболевания, вызванные мети
циллинрезистентными стафилококками. Правильная идентифика
ция стафилококков и их чувствительности к антибиотикам важна 
для постановки клинического диагноза и назначения адекватной 
лекарственной терапии. В связи с этим востребованы методы бы
строго и точного определения видов стафилококков для оценки 
их патогенных свойств и наличия метициллинрезистентности. 
Цель данного исследования – характеризация стафилококков, в 
том числе и по устойчивости к антибиотикам, изолированных в 
г. Новосибирске из образцов, полученных от людей, животных и 
из окружающей среды. Проанализирована коллекция из 100 штам
мов стафилококков. Видовая идентификация стафилококков про
ведена по результатам секвенирования гена 16S рРНК. Выявлено 
11 видов стафилококков. Среди штаммов, полученных от больных 
из стационаров, доминировали Staphylococcus aureus (79.1 %), Sta-
phylococcus epidermidis составили около 12.5 %. Среди внебольнич
ных штаммов S. aureus и S. epidermidis выделены примерно в рав
ных соотношениях. Обнаружение коагулазоположительных видов 
проводили стандартным биохимическим методом и выявлением 
гена cоa методом ПЦР в реальном времени. Для штаммов S. aureus 
показано 100 % совпадение результатов между наличием гена cоa 
и присутствием коагулазной активности, что свидетельствует о 
том, что выявление гена cоa может служить точным методом иден
тификации S. aureus. Получен высокий уровень совпадения (99 %) 
между наличием в клетках стафилококков гена mесА и фенотипи  
ческой устойчивостью к оксациллину. Исследование стафилокок
ков на присутствие гена mесА может рассматриваться как альтер
натива фенотипическому методу обнаружения метициллинрезис
тентных штаммов стафилококков.
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minated (79.1 %), Staphylococcus  epidermidis amounted 
to about 12.5 %. However, S. aureus and S. epi dermidis 
strains were isolated in an approximately equal propor
tion from communityassociated samples. Identification 
of coagulase positive strains was performed using a 
standard biochemical method and by realtime PCR of 
the coa gene. 100 % coincidence between the presence 
of the gene and coagulase activity for S. aureus strains 
was recorded, which suggests that detection of the 
coa gene can be used as a correct method for S. aure us 
identification. A high coincidence rate (99 %) was re
veal ed between the phenotypic resistance to oxacillin 
and the presence of the staphylococcal mecA gene. The 
study of staphylococci for the presence of the mecA 
gene can be considered as an alternative to the pheno
typical method for identification of methicillinresistant 
strains of staphylococci.

Key words: Staphylococcus; coagulasenegative 
staphylococci; methicillinresistant staphylococcus 
strains (MRS); mecA; coa; diagnostics of staphylococcal 
infection.

Стафилококки – грамположительные факультативно-
анаэробные малоподвижные бактерии, не образу-
ющие спор. К настоящему времени описано более 

40 видов, входящих в род Staphylococcus (Ghebremedhin 
et al., 2008). Большинство бактерий из этого рода в норме 
обитают на коже и слизистых человека и животных, а 
также являются частью почвенных микробных сообществ 
(Madigan, Martinko, 2005). В зависимости от способности 
к продукции коагулазы, отвечающей за превращение фи-
бриногена в фибрин и вызывающей свертывание крови, 
стафилококки подразделяются на коагулазопозитивные 
и коагулазонегативные. К первым относятся пять видов 
стафилококков, из которых только Staphylococcus aureus 
играет важную роль в патологии человека. Коагулазопо-
зитивные стафилококки – Staphylococcus pseudintermedius 
и Staphylococcus intermedius – возбудители самых рас-
пространенных и опасных стафилококковых инфекций в 
ветеринарии, при тесном контакте с животными способны 
также передаваться человеку (Bond, Loeffler, 2012). Боль-
шинство представителей рода Staphylococcus являются 
коагулазонегативными и считаются менее вирулентными 
(Götz et al., 2006).

Стафилококки способны поражать практически любые 
органы и ткани организма человека, вызывая поверх-
ностные и глубокие гнойные абсцессы, инфекции дыха-
тельных и мочевыводящих путей, гнойно-некротические 
процессы в послеоперационных ранах, а также провоци-
ровать пищевые отравления и интоксикации. Считается, 
что более 85 % всех стафилококковых инфекций человека 
вызваны S. aureus (Карпов, Качанко, 2006; Sievert et al., 
2013). В последние годы участились случаи гнойно-сеп-
тических инфекций у людей, возбудителями которых яв-
ляются коагулазонегативные стафилококки Staphylococcus 

epidermidis, Staphylococcus saprophyticus, Staphylococcus 
haemolyticus и Staphylococcus hominis. Они значительно 
чаще стали регистрироваться при нозокомиальных ин-
фекциях, особенно у больных в отделениях интенсивной 
терапии и хирургических отделениях. Какое-то время 
эти инфекции могут протекать в виде бессимптомной 
бактериемии, не переходя в классические манифестные 
формы гнойной инфекции, в то же время резко истощая 
компенсаторные механизмы больного и повышая риск 
неблагоприятных исходов (Черний и др., 2010). Особая 
опасность внутрибольничных стафилококковых ин-
фекций заключается в повышенной вирулентности и 
патогенности таких штаммов, а также в их частой устой-
чивости к различным антибиотикам. Особенно трудно 
поддаются лечению заболевания, вызванные метициллин-
резистентными стафилококками (MRS), обладающими 
устойчивостью к бета-лактамам – группе антибиотиков, 
включающей метициллин, оксациллин, цефалоспорин 
и пр. Правильная идентификация стафилококков важна 
для постановки клинического диагноза и назначения 
адекватной лекарственной терапии, однако принятые 
процедуры лабораторного тестирования клинических изо-
лятов (исследование способности к ферментации маннита, 
коагулазной и гемолитической активностей и др.) в ряде 
случаев сопровождаются ошибками и нуждаются в пере-
проверке другими методами. В связи с этим востребована 
быстрая и точная идентификация видов стафилококков 
для оценки их патогенных свойств и наличия метицил-
лин-резистентности. 

Цель данного исследования – характеризация стафило-
кокков, в том числе и по устойчивости к антибиотикам, 
изолированных в г. Новосибирске из образцов, получен-
ных от людей, животных и из окружающей среды. 
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Материалы и методы
Бактериальные штаммы. Исследовали 100 штаммов 
бактерий рода Staphylococcus, выделенных из образцов, 
взятых от людей, животных и из окружающей среды. Забор 
материала производили стерильным ватным там поном. 
Бактериальные клетки смывали с тампона сте рильным 
0.9 % раствором NaCl, затем 10-кратные разведения полу-
ченной клеточной суспензии высевали на ман нит-солевой 
агар и агар CLED (Laboratorios Conda S.A., Испания). 
Чистые культуры бактерий получали пу тем трехкратного 
пересева; принадлежность к роду Staphylococcus опре-
деляли по культурально-морфологическим признакам. 
Чистые культуры стафилококков были депонированы в 
коллекции экстремофильных микроорганизмов и типовых 
культур (КЭМТК) Института химической биологии и 
фундаментальной медицины СО РАН (ИХБФМ СО РАН).

Определение вида бактерий. Видовую принадлеж-
ность стафилококков определяли путем секвенирования 
последовательностей гена 16S рРНК. В качестве матрицы 
для амплификации гена 16S рРНК использовали бакте-
риальные лизаты. ПЦР проводили с универсальных оли-
гонуклеотидов 16s-8-f-b 5ʹ-AGRGTTTGATCCTGGCTCA-
3ʹ и 16s-1350-r-B 5ʹ-ACGGGCGGTGTGTACAAG-3ʹ, 
описанных ранее (Wang, Qian, 2009). В результате ПЦР 
получали фрагменты ДНК длиной 1 342 н. п. Секвени-
рование полученных ПЦР-фрагментов осуществляли в 
обоих направлениях с применением тех же праймеров 
и набора BigDye™ Terminator v.3.1 (Applied Biosystems, 
США) по протоколам производителя. Капиллярный элект-
рофорез продуктов реакции проводили на анализаторе 
ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, США). 
Нуклеотидные последовательности верифицировали с 
помощью программы Sequencher v.4.0.5. и анализировали 
с использованием базы данных GenBank Database. Для 
определения вида сопоставляли полученную последова-
тельность с наиболее близкими последовательностями 
рода Staphylococcus, присутствующими в базе данных 
GenBank Database (при уровне сходства последователь-
ностей не менее 99 %). Видовую идентификацию в ряде 
случаев подтверждали на биохимическом анализаторе 
Gene III OmniLog System (BioLog, США).

Анализ биохимических свойств. Биохимические 
свойства выделенных бактерий проверяли стандартны-
ми методами: а) выявлением гемолитической активно сти 
на агаризованной среде с добавлением до 10 % кро ви 
кролика; б) выявлением наличия коагулазы пробироч-
ным методом с плазмой кролика (Лебедева, 1973). Чув-
ствительность к антибиотикам (бензилпенициллин, окса-

циллин, гентамицин, эритромицин, ципрофлоксацин, 
левофлоксацин, клиндамицин, ванкомицин) выделенных 
штаммов Staphylococcus spp. определяли диско-диффузи-
онным методом, согласно МУК 4.2.1890-04 «Определение 
чувствительности к антибактериальным препаратам», с 
использованием агара Мюллера – Хинтона. Штаммы MRS 
идентифицировали на основании чувствительности к 
оксациллину.

Генетический анализ. Наличие генов cоa и mecA в ге-
номах исследуемых штаммов стафилококков подтвержда-
ли методом ПЦР в реальном времени (ПЦР-рв). Для этого 
из 100 мкл бактериальной суспензии выделяли ДНК с ис-
пользованием набора реагентов «РеалБест ДНК-экспресс» 
(АО «Вектор-Бест», Россия). В качестве положительного 
контроля ПЦР использовали ДНК внутреннего контроль-
ного образца, входящего в состав набора для выделения. 
ПЦР-рв проводили с использованием соответствующих 
праймеров и зондов, представленных в табл. 1, на ампли-
фикаторе с детекцией в режиме реального времени CFX96 
Touch™ (Bio-Rad, США). Количественную оценку ДНК 
осуществляли по калибровочным кривым, построенным 
по результатам анализа серии разведений стандартного 
образца. Стандартным образцом являлась очищенная ДНК 
S. aureus, штамм КЭМТК 707, концентрация которой опре-
делена спектрофотометрически. В качестве контрольных 
штаммов для фенотипических тестов и генотипирования 
были взяты чувствительные к метициллину штаммы 
S.  aureus АТСС 25923 и  S.  aureus АТСС 29213 и рези-
стентный штамм S. aureus АТСС 43300. В ряде случаев 
полученные ПЦР-фрагменты секвенировали с примене-
нием тех же праймеров (см. табл. 1). Секвенирование и 
анализ последовательностей осуществляли аналогично 
описанному выше.

Результаты и обсуждение
Анализ видового разнообразия исследуемых штаммов 
стафилококков. В 2010–2014 гг. из различных образцов, 
взятых от людей, животных и из окружающей среды 
выделены 100 штаммов стафиллококков, которые были 
депонированы в КЭМТК ИХБФМ СО РАН. Из 100 штам-
мов 85 изолированы от здоровых и больных людей, 48 
штаммов – от пациентов, находившихся на стационарном 
лечении с торпидными трофическими язвами, парапротез-
ной инфекцией и инфекцией мягких тканей, в том числе 
на фоне сахарного диабета (образцы из стационаров по-
лучены из Дорожной клинической больницы на станции 
Новосибирск-Главный ОАО «РЖД»; Новосибирского 
научно-исследовательского института травматологии и 

table 1. Synthetic oligonucleotides for analysis of the mecA and coa genes

Gene Oligonucleotide Sequence

mecA Fmec 5’AGGGACTCGAAAAACTTTACGAT3’

Rmec 5’ATTAATGTATGTGCGATTGTATTGC3’

Zmec 5’(HEX)GCTCCAACATGAAGATGGCTATCGTGTCACAATCGT(BHQ1)3’

coa Fco 5’ACTCAAGGAGAATCAAGTGATATTGA3’

Rco 5’GAATCTTGGTCTCGCTTCATATC3’

Zco 5’(HEX)TCGTTGTATTCACGGATACCTGTACCAGCATCTC(TBHQ1)3’
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ортопедии им. Я.Л. Цивьяна Минздрава России; Научно-
исследовательского института клинической и эксперимен-
тальной лимфологии; Государственной Новосибирской 
областной клинической больницы Минздрава РФ), 37 – от 
условно здоровых лиц и амбулаторных больных. От жи-
вотных и из окружающей среды изолировано 15 штаммов  
(табл. 2).

По результатам секвенирования гена 16S pРНК опре-
делена видовая принадлежность выделенных штаммов 
стафилококков (см. табл. 2). Более половины штаммов 
составили штаммы S. aureus, около 1/3 – S. epidermidis 
(см. табл. 2). Видовое разнообразие внебольничных 
штаммов отличалось от такового у штаммов, выделен-
ных из стационаров (см. табл. 2). Так, среди штаммов, 
полученных от больных из стационаров, доминировали 
S. aureus (79.1 %), S. epidermidis составили около 12.5 %, 
а S.  haemolyticus, S.  simulans, S.  hominis и S. warneri 
встретились в единичных случаях. Среди внебольничных 
штаммов S. aureus и S. epidermidis выделены в примерно 
равных соотношениях, кроме того, у условно здоровых 
и амбулаторных больных спектр выявленных видов ста-
филококков шире, и, помимо вышеперечисленных видов, 
обнаружены S. capitis и S. equorum (см. табл. 2). S. lentus, 
S.  intermedius и S.  pseudintermedius были изолированы 
только из образцов от животных (см. табл. 2).

Идентификация стафилококков с использованием 
биохимических маркеров. Наличие у стафилококков 
ряда биохимических свойств, в частности гемолитической 
и коагулазной активности, во многом обусловливает их 
патогенность и клиническую значимость. Исследуемые 
штаммы стафилококков протестированы на наличие 
некоторых биохимических свойств методами классиче-
ской микробиологии. Анализ выявленных штаммов на 
наличие гемолитической активности показал, что 72 % 
проанализированных штаммов стафилококков обладали 
этой активностью, причем гемолитические свойства при-
сутствовали как у штаммов S. aureus, так и у других видов 
стафилококков (табл. 3).

Считается, что одна из основных биохимических ха-
рактеристик S.  aureus – способность разлагать маннит 
до кислоты в маннит-солевом агаре, поэтому тест на 
ферментацию маннита используется для идентификации 
штаммов S. aureus (Нетрусов и др., 2005). В ходе исследо-
вания выявлено, что расщеплять маннит могут не только 
S.  aureus, но и бактерии других видов стафилококков: 
S. haemolyticus, S. warneri, S сapitis, S. lentus, S. equorum, 
S.  hominis и S.  intermedius  (см. табл. 3). Полученные 
результаты подтвердили, что тест на способность к фер-
ментации маннита не позволяет точно выявлять S. aureus 
и требуется дополнительная идентификация.

Тесты на наличие коагулазы также используются для 
межвидовой диагностики стафилококков и выявления 
S. aureus (Нетрусов и др., 2005). Сравнение результатов 
выявления этого маркера у стафилококков фенотипи-
ческим и генетическим методами продемонстрировало 
100 % совпадение только для штаммов S. aureus, включая 
тест-штаммы (см. табл. 3). У других коагулазопозитивных 
стафилококков (S. intermedius и S. pseudintermedius) соот-
ветствующий ПЦР-фрагмент не обнаружен (см. табл. 3). 
Таким образом, разработанная система детекции гена cоa 
является высокоспецифичной в отношении штаммов 
S. aureus и может быть использована для идентификации 
бактерий этого вида.

Детекция резистентных к антибиотикам стафило-
кокков, включая MRS. Исследование чувствительности 
штаммов стафилококков к антибиотикам показало, что 
большинство исследованных штаммов устойчиво к эри-
тромицину (более 75 % штаммов) и бензилпенициллину 
(86 % резистентных штаммов среди S. aureus, 96 % – сре-
ди S.  epidermidis). Вместе с тем все протестированные 
штаммы чувствительны к ванкомицину и более 65 % – к 
оксациллину и гентамицину (табл. 4). 

Маркером чувствительности стафилококков к β-лак- 
тамным антибиотикам считается оксациллин. Если ста-
филококк обладает резистентностью к оксациллину, то и 
другие β-лактамные антибиотики (метициллин, пеницил-

table 2. Identification of Staphylococcus strains 

No Species Number of strains

overall from indoor 
patients

from the 
community

from healthy persons 
and outpatients

from animals and  
the environment

1 S. aureus 56 38 18 15 3

2 S. capitis 2 0 2 2 0

3 S. epidermidis 24 6 18 13 5

4 S. equorum 1 0 1 1 0

5 S. haemolyticus 2 1 1 1 0

6 S. hominis 4 1 3 3 0

7 S. intermedius 1 0 1 0 1

8 S. lentus 1 0 1 0 1

9 S. pseudintermedius 4 0 4 0 4

10 S. simulans 2 1 1 1 0

11 S. warneri 3 1 2 1 1

Total 100 48 52 37 15
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table 3. Analysis of Staphylococcus strain features by biochemical and genetic methods 

Species Overall number  
of strains

Number of strains with activities Detection  
of the coa gene2

hemolytic1 mannitol
metabolizing

coagulase

S. aureus    56 44 56 56 56

S. capitis      2   1   2   0   0

S. epidermidis    24 14   0   0   0

S. equorum      1   1   1   0   0

S. haemolyticus      2   2   2   0   0

S. hominis      4   1   1   0   0

S. intermedius      1   1   1   1   0

S. lentus      1   1   1   0   0

S. pseudintermedius      4   3   0   3   0

S. simulans      2   2   0   0   0

S. warneri      3   2   3   0   0

Total 100 72 67 60 56

1 The hemolytic activity was assayed after 20 h incubation of strains on agar medium with up to 10 % rabbit blood; 2 The coagulase activity and the coa gene were 
also found in control S. aureus test strains АТСС 25923, АТСС 29213 and АТСС 43300.

table 4. Antibiotic sensitivity in Staphylococcus strains 

Antibiotic Number of strains, % of the overall number of strains 

Class Concentration S. aureus S. epidermidis Other species

Suscep 
tible

Inter 
mediate

Resis 
tant

Suscep 
tible

Inter 
mediate

Resis 
tant

Suscep 
tible

Inter 
mediate

Resis 
tant

Penicillins Benzylpenicillin, 10 U 8 (14) 0 48 (86) 1 (4) 0 23 (96) 10 (50) 0 10 (50)

Semisynthetic 
penicillins

Oxacillin, 1 μg 45 (81) 0 11 (19) 17 (71) 1 (4) 6 (25) 19 (95) 0 1 (5)

Generation II 
aminoglycoside

Gentamicin, 10 μg 37 (67) 7 (12) 12 (21) 19 (79) 1 (4) 4 (17) 18 (90) 0 2 (10)

Macrolide Erythromycin, 15 μg 8 (14) 35 (63) 13 (23) 5 (21) 9 (38) 10 (42) 3 (15) 10 (50) 7 (35)

Generation I 
fluoroquinolone 

Ciprofloxacin, 5 μg 13 (22) 21 (39) 22 (39) 14 (58) 2 (8) 8 (34) 16 (80) 1 (5) 3 (15)

Generation III 
fluoroquinolone

Levofloxacin, 5 μg 39 (70) 7 (12) 10 (18) 14 (58) 7 (29) 3 (13) 14 (70) 2 (10) 4 (20)

Semisynthetic 
lincosamide

Clindamycin, 2 μg 28 (49) 12 (23) 16 (28) 13 (54) 2 (8) 9 (38) 14 (70) 4 (20) 2 (10)

Glycopeptide Vancomycin, 30 μg 56 (100) 0 0 24 (100) 0 0 18 (90) 0 0

Note. Resistant to two or more antibiotic classes: S. aureus, 33 strains; S. epidermidis, 13 strains; and other Staphylococcus species, 6 strains. 

лины, ингибитор-защищенные аминопенициллины, цефа-
лоспорины всех поколений, карбапенемы) будут неэффек-
тивны (Сидоренко, Тишков, 2004; Карпов, Качанко, 2006; 
Черний и др., 2010). Чувствительность стафилококков к 
β-лактамным антибиотикам обусловлена способностью 
β-лактамов необратимо связываться с серин-содержащим 
активным центром так называемых пенициллин-связыва-
ющих белков (ПСБ), необходимых для построения клеточ-
ной стенки стафилококка, что приводит к гибели бактерии. 

Различают, по крайней мере, пять различных ПСБ, из 
которых ПСБ2а, кодируемый геном mecA, обладает почти 
в 1000 раз меньшим аффинитетом к β-лактамам. Поэтому 
стафилококк, носитель гена mecA, способен выдержать 
воздействие этих антибиотиков (Сидоренко, Тишков, 
2004). Ген mecA располагается в крупном мобильном ге-
нетическом элементе SCCmec. Метициллин-резистентные  
штаммы S. aureus (MRSA) часто обладают устойчивостью 
и ко многим другим антибиотикам, поскольку SCCmec 
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table 5. Test of MRS strains for antibiotic resistance

No Strain Detection  
of the mecA 
gene by qPCR

Resistance detected  
by the diskdiffusion test 

Strain origin

to oxacillin1 to other antibiotics2

S. aureus

1 КEМТК 675 + R PEN, GEN, ERY, CLI, CIP, 
LEV

Discharge from a postoperative fistula

2 КEМТК 707 + R PEN, ERY, CLI, CIP, LEV Biopsy sample from the tissue necrosis area after surgery 

3 КEМТК 1639 + R PEN, GEN, ERY, CLI, CIP, 
LEV

Discharge from a septic wound in diabetic foot infections

4 КEМТК 1695 + R PEN, GEN, CIP, LEV »

5 КEМТК 1732 + R PEN, GEN, CIP »

6 КEМТК 1733 + R PEN, CIP, LEV Discharge from a postoperative fistula

7 КEМТК 1850 + R PEN, GEN, ERY, CLI, CIP, 
LEV

Discharge from a septic wound in diabetic foot infections

8 КEМТК 2077 + R PEN, GEN, ERY, CLI, CIP, 
LEV

»

9 КEМТК 2078 + R PEN, GEN, ERY, CLI, CIP, 
LEV

»

10 КEМТК 2105 + R PEN, GEN, ERY, CLI, CIP »

11 КEМТК 2125 + R PEN, GEN, CIP Biopsy sample and discharge from a surgical site

12 AТSS 43300 + R PEN, GEN, ERY, CLI Test strain

13 АТSS 25923 – S S »

14 АТSS29213 – S PEN »

S. epidermidis

1 КEМТК 1547 + R PEN, ERY, CIP, LEV Discharge from a septic wound in diabetic foot infections

2 КEМТК 1548 + R PEN, ERY »

3 КEМТК 1734 + R PEN, GEN Discharge from a postoperative fistula

4 КEМТК 1827 + R PEN, GEN, ERY, CLI Discharge from a septic wound in diabetic foot infections

5 КEМТК 1833 + R PEN, GEN, ERY, CLI, CIP Discharge from a postoperative fistula

6 КEМТК 2034 + I PEN, CIP Nasal smear in chronic sinusitis

7 KEMTK 2079 + R PEN, ERY Discharge from a septic wound in diabetic foot infections

S. haemolyticus

1 KEMTK 1700 + R PEN, GEN, ERY, CIP, LEV Discharge from a septic wound in diabetic foot infections

Designations: 1 R, resistant; S, susceptible; I, intermediate. 2 PEN, benzylpenicillin; GEN, gentamicin; ERY, erythromycin; CLI, clindamycin; CIP, ciprofloxacin; LEV, 
levofloxacin. All strains except for KEMTK 2034 were obtained from indoor patients.

может содержать множественные локусы устойчивости 
(Сидоренко, Тишков, 2004), что существенно осложняет 
лечение. В связи с этим необходима идентификация MRSA 
и других MRS.

Фенотипическое тестирование штаммов стафилокок-
ков из Новосибирска на устойчивость к оксациллину 
выявило 18 штаммов MRS, 11 из которых – S.  aureus, 
6 – S. epi dermidis, 1 – S. haemolyticus (табл. 5). Доля MRSA 
составила 19.6 % (11 из 56), метициллин-резистентных 
S. epidermidis (MRSE) – 25.0 % (6 из 24), а доля MRS среди 
остальных стафилококков – 5.0 % (1 из 20). 

Штаммы MRS составили 38 % (18 из 48) из всех штам-
мов стафилококков, выделенных в условиях стационара, 
при этом половина штаммов MRS была устойчива к пяти 
и более антибиотикам (см. табл. 5). В то же время среди 
52 внебольничных штаммов выявлен лишь один штамм 
S. epidermidis, КЭМТК 2034, обладающий промежуточной 

устойчивостью к метициллину из образца от пациента, 
находящегося на амбулаторном лечении.

Одним из методов выявления MRS, включая MRSA, 
может быть генетический анализ на присутствие гена 
mесА. Все штаммы стафилококков были протестированы 
на присутствие гена mесА методом ПЦР-рв. Данные по 
встречаемости гена mecA у фенотипически выявленных 
штаммов MRS представлены в табл. 5. Оба вида анализа 
показали высокую степень соответствия (99 %). Только 
один из штаммов S.  epidermidis КЭМТК 2034 обладал 
промежуточной устойчивостью к оксациллину, при этом 
выявление гена mecA подтвердило его принадлежность к 
MRSЕ. Среди штаммов, фенотипически чувствительных 
к оксациллину, ген mecA не выявлен.

Таким образом, детекция гена mесА методом ПЦР в 
реальном времени является специфичным методом, пре-
восходит фенотипический метод по чувствительности и 



Genetic and biochemical characterization 
of staphylococci occurring in Novosibirsk, Russia

Y.N. Kozlova, N.V. Fomenko, V.V. Morozova … 
V.V. Nimaev, V.V. Klimontov, N.V. Tikunova

958 Ecological and population geneticsVavilov Journal of Genetics and Breeding • 2017 • 21 • 8

быстроте анализа. Выявление гена mecA у стафилококков 
может рассматриваться как альтернатива фенотипическо-
му выявлению штаммов MRS.

Распространение штаммов MRS в Российской Феде-
рации существенно различается в зависимости от года, 
профиля учреждения и региона, при этом данные собра-
ны преимущественно в европейской части страны (Сидо-
ренко и др., 1998; Мурашкин и др., 2012; Бо и др., 2014). 
Опубликованы результаты двух многоцентровых иссле-
дований по эпидемиологии нозокомиальных штаммов S. 
aureus в Российской Федерации, включивших в том числе 
и штаммы, выделенные в стационарах Новосибирска 
и других городов Сибири (Дехнич и др., 2002, 2008). 
Результаты исследования 2002 г. показали, что штаммы 
MRSA составили 33.5 % от общего количества S. aureus, 
выявленных в стационарах России. При этом доля MRSA 
варьировала в различных отделениях стационаров от 0 
до 89.5 % и в основном зависела от профиля отделения 
(Дехнич и др., 2002). В работе (Дехнич и др., 2008) иссле-
дована антибиотикорезистентность штаммов S. aureus в 
отделениях реанимации и интенсивной терапии: в среднем 
по России встречаемость MRSA составила 49.9 %, в Но-
восибирске – 72.1 %. В нашем исследовании доля MRSA 
составила 29 % от общего количества штаммов S. aureus, 
выделенных от госпитализированных пациентов, что при-
близительно соответствует ранее полученным данным для 
стационаров России (Дехнич и др., 2002).

Заключение 
Определена видовая принадлежность 100 штаммов ста-
филококков, выделенных в Новосибирске от больных и 
здоровых людей, от животных и из окружающей среды, и 
показано, что среди штаммов, полученных от больных из 
стационаров, доминировали S. aureus (79.1 %), S. epider-
midis составили около 12.5 %, стафилококки других видов 
обнаружены в единичных случаях. Среди внебольничных 
штаммов спектр видов шире, а S. aureus и S. epidermidis 
встречаются примерно в равных соотношениях. Анализ 
наличия гена coa в отличие от биохимического теста на 
коагулазную активность позволил точно идентифици-
ровать S. aureus. Выявлен высокий уровень совпадения 
между наличием в клетках стафилококков гена mесА и 
фенотипической устойчивостью к оксациллину. Иссле-
дование стафилококков на присутствие гена mесА можно 
использовать как альтернативу фенотипическому методу 
идентификации метициллин-резистентных штаммов ста-
филококков.
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