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Стремительное распространение новой коронавирусной инфекции актуализирует потребность проведения бактери-
ологических исследований клинического материала, полученного из респираторного тракта пациентов с COVID-19. 
Проанализировано 230 образцов мокроты и 260 образцов аутопсийного материала лёгких от пациентов с COVID-19. 
Выделено 946 штаммов микроорганизмов, видовая идентификация которых проводилась с помощью MALDI-ToF масс-
спектрометрии на приборе Microflex LT (Bruker®). По результатам бактериологических посевов мокроты выявлено 
преобладание грамположительных микроорганизмов, составивших 50,5% (222 штамма) от общего числа выделенных 
патогенов. Доминирующими в данной группе оказались представители нормальной микрофлоры слизистых оболочек че-
ловека из родов Streptococcus, Rothia, Lactobacillus (всего 109 штаммов), что может являться следствием неправильного 
сбора мокроты, обусловленного загрязнением материала большим количеством слюны и носоглоточного отделяемого. 
«Классические» грамположительные возбудители пневмоний выявлялись значительно реже: S. aureus в 5 случаях, S. 
pneumoniae у 6 пациентов. Микроорганизмы из порядка Enterobacterales представлены 42 штаммами, среди которых 
лидировали K. pneumoniae (27 штаммов). В группе неферментирующих грамотрицательных бактерий преобладал A. bau-
manii (29 штаммов), в 2 случаях идентифицирована P. aeruginosa. По результатам микробиологического исследования 
аутопсийного материала (лёгкие) больных COVID-19 были выявлены значительные отличия видового и количественного 
состава микрофлоры, по сравнению с мокротой. В группе грамположительных бактерий идентифицировано 15 штам-
мов представителей нормальной микрофлоры слизистых оболочек, среди грамотрицательных бактерий доминирова-
ли клинически значимые виды: K. pneumoniae (102 штаммов), A. baumanii (75 штаммов), P. aeruginosa (11 штаммов). 
Микробиологический мониторинг необходим для коррекции антибактериальной терапии и предотвращения осложне-
ний в виде развития вторичной бактериальной инфекции. В случае летального исхода результаты микробиологического 
анализа аутопсийного материала могут быть использованы в качестве дополнительного критерия для установления 
причины смерти пациента.
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The rapid spread of a new coronavirus infection in the country actualizes the conduct of bacteriological studies of clinical material 
obtained from the respiratory tract of patients with COVID-19. During the experiments, 230 sputum samples and 260 autopsy 
lung samples from patients with COVID-19 were analyzed. 946 high-risk strains were isolated and identified by MALDI-ToF mass 
spectrometry on a Microflex LT instrument (Bruker®). According to the results of bacteriological cultures of sputum, a predominance 
of gram-positive ones was revealed, amounting to 50.5% (222 strains) of the total number of isolated pathogens. However, falling into 
this group is manifested by natural representatives of the microflora of the human mucous membranes from the genera Streptococcus, 
Rothia and Lactobacillus (109 strains in total), which can be manifested by the detection of improper sputum collection, causing 
contamination by the substance of intense salivation and nasopharyngeal discharge. In turn, the “classic” gram-positive causative 
agents of pneumonia were detected much less frequently: S. aureus in 5 cases, S. pneumoniae in 6 patients. The causative agents in 
the order Enterobacterales are represented by 42 strains, among which the most likely species are K.pneumoniae (27 strains). In the 
group of non-fermenting gram-negative bacteria, A. baumanii (29 strains) prevailed, and P. aeruginosa was also identified in 2 cases. 
When analyzing the results of a microbiological study of autopsy material (lungs) of patients with COVID-19, significant differences 
in the qualitative and quantitative composition of the microflora were revealed, compared with sputum. In the group of gram-positive 
bacteria, 15 strains of the natural microflora of the mucous membranes were identified, while sensitive species dominated among 
gram-negative pathogens: K. pneumoniae (102 strains), A. baumanii (75 strains), P. aeruginosa (11 strains). Regular microbiological 
monitoring is essential for antibiotic therapy and prevention of secondary bacterial infection. In the event of a fatal outcome, the 
results of microbiological analysis of autopsy material can determine the cause of death of the patient.
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Введение. Вторичная бактериальная инфекция является ча-
стым осложнением заболеваний вирусной этиологии и может 
стать причиной летального исхода. Присоединение бактериаль-
ной микрофлоры принято считать редким осложнением тече-
ния новой коронавирусной инфекции (COVID-19), но количе-
ство случаев выявления пневмоний бактериальной этиологии у 
пациентов с COVID-19 постоянно растёт [1, 2]. Видовое разно-
образие выделяемых при этом микроорганизмов, их значение в 
развитии осложнений и влияние на исход COVID-19 остаются 
недостаточно изученными. На территории Российской Феде-
рации антибактериальная терапия пациентам с COVID-19 на-
значается эмпирически, согласно временным методическим ре-
комендациям. Одним из критериев для обоснования антибакте-
риальной терапии является выявление лабораторных признаков 
инфекций бактериального генеза (лейкоцитоз, появление гной-
ной мокроты, повышение уровня прокальцитонина в крови), 
но без обязательного микробиологического обследования, что 
исключает этиологическую расшифровку вторичных инфекций 
бактериальной этиологии и может являться одним из факторов 
развития их антибиотикорезистентности1.

Перемещение пациентов между отделениями одного ста-
ционара, а также между различными лечебно-профилактиче-
скими учреждениями, циркуляция внутрибольничных штам-
мов, нерациональная антибиотикотерапия, коморбидные со-
стояния больных – это лишь часть факторов, определяющих 
формирование особого микробиологического пейзажа в стаци-
онарах и отделениях, перепрофилированных под лечение но-
вой коронавирусной инфекции. Спектр возбудителей пневмо-
ний у пациентов с COVID-19 разнообразен [3, 4]. Преимуще-
ственно из мокроты выделяют «классические» бактериальные 
возбудители инфекций респираторного тракта – Mycoplasma 
pneumoniae, Streptococcus pneumoniae, Haemophilus influenzae 
[5, 6]. Часто отмечают развитие пневмоний, вызванное пред-
ставителями порядка Enterobacterales (Klebsiella pneumoniae) 
и неферментирующих грамотрицательных бактерий (НГОБ), 
такими как Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa. 
Среди прочих регулярно выделяемых микроорганизмов описа-
ны Staphylococcus aureus, Legionella pneumophila, Enterococcus 
faecium. Растёт частота встречаемости осложнений в виде ин-
вазивных микозов, вызванных различными видами грибов ро-
да Candida (C. albicans, C. parapsilosis, C. auris, C. glabrata, 
C. krusei) и микромицет родов Aspergillus и Mucor [7-10]. В 
значительном числе случаев причиной ухудшения состояния 
и смертности пациентов при COVID-19 является присоедине-
ние вторичной микрофлоры с развитием различных осложне-
ний бактериальной этиологии, в частности пневмонии.

Цель исследования: проанализировать видовое разноо-
бразие микроорганизмов, выделенных из мокроты и аутоп-
сийного материала у больных COVID-19, сравнить резуль-
таты прижизненного микробиологического исследования 
мокроты и аутопсийного материала лёгких у лиц с новой 
коронавирусной инфекцией.

Материал и методы. В период с апреля 2020 г. по 
апрель 2021 г. в ходе бактериологического исследования на 

базе микробиологического отдела клинико-диагностиче-
ской лаборатории Клиник Самарского ГМУ проанализиро-
вано 230 образцов мокроты от пациентов, находящихся на 
стационарном лечении, 260 образцов аутопсийного матери-
ала лёгких. Исследуемый материал поступал от пациентов 
с диагнозом по международной классификации болезней 10 
пересмотра – U07.1 (коронавирусная инфекция COVID-19, 
вирус идентифицирован) и U07.2 (коронавирусная инфек-
ция COVID-19, вирус не идентифицирован). Постановка 
диагноза проводилась с помощью метода полимеразной 
цепной реакции (ПЦР), в ходе которого проводилась детек-
ция РНК вируса SARS-CoV-2 в образцах из носоглотки, по 
клинико-эпидемиологическим и рентгенологическим кри-
териям. Госпитализированные пациенты имели различную 
степень тяжести заболевания от среднетяжёлой до крайне 
тяжёлой с дыхательной недостаточностью.

Взятие материала с дальнейшей транспортировкой в бак-
териологическую лабораторию проводились в соответствии 
с МУ 4.2.2039-05 «Техника сбора и транспортирования био-
материалов в микробиологические лаборатории» (2005 г.). 
После стандартной пробоподготовки исследуемые пробы за-
севали на плотные питательные среды: универсальную хро-
могенную среду (Bio-Rad, США), 5% кровяной агар (HiMe-
dia, Индия), шоколадный агар (HiMedia, Индия), агар Сабуро 
(HiMedia, Индия). В течение 48 ч проводилось культивирова-
ние с соблюдением аэробных условий при температуре 37° 
С, чашки с шоколадным агаром инкубировали в микроаэро-
фильных условиях с использованием CO2-инкубатора. Иден-
тификация выросших микроорганизмов осуществлялась с 
помощью MALDI-ToF масс-спектрометрии на приборе Mi-
croflex LT (Bruker Daltonik GmbH, Германия).

Результаты. Выделено и идентифицировано 946 штам-
мов микроорганизмов, из них 440 выявлено при исследова-
нии мокроты и 506 в аутопсийном материале. В 24 образцах 
мокроты и в 8 образцах аутопсийного материала роста ми-
крофлоры не выявлено.

Анализируя видовое разнообразие микрофлоры, выде-
ленной из мокроты, принято решение разделить микроорга-
низмы на группы: грамположительные бактерии (222 штам-
мов, 50,5% от общего числа выявленных в мокроте патоге-
нов); 42 штамма микроорганизмов порядка Enterobacterales 
(9,6%); 41 штамм НГОБ (9,3%); 8 штаммов прочих грамо-
трицательных бактерии (1,8%); 127 штаммов грибов (28,8%). 
Видовое разнообразие микроорганизмов, выделенных из мо-
кроты от пациентов с COVID-19, представлено на рис. 1.

Среди грамположительных микроорганизмов преоблада-
ли представители рода Streptococcus, выделенные в количе-
стве 97 штаммов, что составило 43,7% от всей доли грампо-
ложительных бактерий. Преимущественно идентифицирова-
ны виды, относящиеся к нормальной микрофлоре слизистых 
оболочек: Streptococcus parasanguinis, Streptococcus oralis, 
Streptococcus mitis, Streptococcus vestibularis, Streptococcus 
salivarius. Из клинически значимых микроорганизмов выяв-
лен только S. pneumoniae, идентифицированный в 6 случаях, 
что составило 6,2% от числа стрептококков и 1,4% от общего 
числа выделенных из мокроты микроорганизмов.

Стафилококки выявлены в количестве 65 штаммов 
(29,3% от общего числа грамположительных микроорганиз-

1Временные методические рекомендации «Профилактика, диагно-
стика и лечение новой коронавирусной инфекции (COVID-19)» вер-
сия 14 (27.12.2021 г.).
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мов). Большинство Staphylococcus spp. (92,3%) представлено 
коагулазонегативными видами: S. epidermidis, S. hominis, S. 
haemolyticus. S. aureus выделен в 5 случаях (7,7% от общего 
количества стафилококков).

Род Enterococcus представлен 42 штаммами, что соста-
вило 18,9% от всех грамположительных микроорганизмов. 
На сегодняшний день недостаточно информации о значении 
данных микроорганизмов в развитии инфекционно-воспали-
тельного процесса в лёгких [11].

Среди грамположительных микроорганизмов выделены 
представители нормальной микрофлоры: 15 штаммов Rothia 
spp., 3 штамма Lactobacillus spp., которые в совокупности со-
ставили долю в 8,1% в группе.

Среди возбудителей из порядка Enterobacterales доминиру-
ющим родом оказался Klebsiella spp., выявленный в количестве 
30 штаммов, что составило 71,4% от общего числа энтеробакте-
рий. Приоритетный патоген Klebsiella pneumoniae идентифици-
рован в количестве 27 штаммов. Виды Klebsiella oxytoca, Kleb-
siella variicola представлены 2 и 1 штаммами соответственно.

Прочие представители порядка Enterobacterales пред-
ставлены 10 штаммами Escherichia coli и 2 штаммами рода 
Enterobacter, что в совокупности составило долю 28,6% в 
своей группе.

Анализируя группу НГОБ, выявлено, что на первом ме-
сте по частоте встречаемости определялся род Acinetobacter, 
представленный 30 штаммами, 29 из которых идентифици-
рованы как Acinetobacter baumanii – клинически и эпидеми-
ологически значимый вид. 1 штамм идентифицирован как 
Acinetobacter pittii. Другие микроорганизмы из группы НГОБ 
были представлены 2 штаммами Pseudomonas aeruginosa, 
7 штаммами Pseudomonas putida, единичными штаммами 
Pseudomonas fluorescens и Pseudomonas gessardii.

К прочим грамотрицательным бактериям отнесены пред-
ставители нормальной микрофлоры рода Neisseria: 6 штам-
мов Neisseria subflava и 2 штамма Neisseria flavencens.

Большую часть идентифицированных грибов составили 
Candida spp. – выделено 124 штамма, (97,6% в группе). Видо-
вой спектр представлен C. albicans (112 штаммов), C. lusitaniae 
(6 штаммов), C. kefyr (4 штаммов), C. tropicalis (2 штаммов). 
Представитель другого рода грибов – Magnusiomyces capitatus 
выделен в 3 случаях (2,4% в группе грибов).

По аналогии с исследованием мокроты микроорганизмы, 
выделенные из аутопсийного материала (лёгкие) были разде-
лены на группы: 174 штамма грамположительных бактерий 
(34,4% от общего числа выделенных из аутопсийного мате-
риала микроорганизмов); 132 штамма представителей по-
рядка Enterobacterales (26,1%); 120 штаммов НГОБ (23,7%); 
80 штаммов грибов (15,8%). Видовой спектр микроорганиз-
мов, выделенных из аутопсийного материала от пациентов с 
COVID-19, представлен на рис. 2.

Среди грамположительных бактерий доминирующими 
оказались микроорганизмы из Enterococcus spp., выделен-
ные в количестве 149 штаммов, что составило долю в 85,6% 
в группе. Преобладающим видом Enterococcus faecalis, 
идентифицированным в 142 случаях (81,6% от общего чис-
ла грамположительных бактерий), 7 штаммов – Enterococ-
cus faecium. Среди прочих грамположительных микроор-
ганизмов выделены 9 штаммов S. haemolyticus, 1 штамм S. 
pneumonia. Выделено незначительное количество представи-
телей нормальной орофарингеальной микрофлоры, по срав-
нению с результатом исследования мокроты: 11 штаммов 
рода Streptococcus и 4 штамма из Rothia spp.

В группе патогенов порядка Enterobacterales, выделенных 
из аутопсийного материала наибольшее количество составил 
род Klebsiella: идентифицировано 105 штаммов, 102 из ко-
торых являлись клинически значимым видом K. pneumoniae 
(77,3% от всех выделенных представителей порядка Entero-
bacterales). 3 штамма относились к виду Klebsiella variicola. 
Среди прочих родов микроорганизмов в данной группе выяв-
лены Enterobacter spp.: 14 штаммов E. cloacae, по 2 штамма 
E. aerogenes и E. kobei. В группе Enterobacterales идентифи-
цировано 3 штамма E. coli, по 1 штамму: Proteus mirabilis, 
Serratia marcescens, Morganella morganii, Citrobacter freundii, 
Leclercia adecarboxylata, Raoultella ornithinolytica.

Среди НГОБ преобладал род Acinetobacter – 84 штамма 
(70% от общего числа НГОБ). Наиболее часто обнаруживался 
A. baumanii – 75 штаммов, имеющий важное клиническое и 
эпидемиологическое значение. 9 штаммов рода Acinetobacter 
идентифицированы как A. ursingii, A. lwoffii, A. townerii, A. 
johnsonii.

Следующим по частоте встречаемости среди НГОБ ока-
зался род Pseudomonas, представленный 28 штаммами, среди 
которых P. aeruginosa была выделена в 11 случаях (9,2% от 
общего числа НГОБ). Выделены другие Pseudomonas spp.: P. 
putida (11 штаммов), P. fulva (6 штаммов).

В числе прочих НГОБ идентифицированы 5 штаммов Ste-
notrophomonas maltophilia, по 1 штамму Delftia acidovorans, 
Paracoccus yeei, Chryseobacterium indologenes.

Среди грибов выявлены только представители рода Can-
dida в количестве 80 штаммов. Преобладал вид C. albicans, 
выделенный в количестве 69 штаммов (86,2% грибов).  
С. kefyr выявлена в количестве 5 штаммов, идентифицирова-
но по 2 штамма C. tropicalis, C. lusitaniae, C. glabrata.

Обсуждение. Выявлено достоверное различие при срав-
нении микрофлоры, выделенной из мокроты и аутопсийного 
материала от пациентов с COVID-19 (р<0,005) (см. таблицу).

При анализе видового разнообразия выделенных ми-
кроорганизмов обращает на себя внимание выявление 
большого количества представителей нормальной микро-
флоры верхних дыхательных путей и полости рта в мо-
кроте, что на наш взгляд, связано с нарушением правил 
преаналитического этапа микробиологического исследо-
вания. Для больных новой коронавирусной инфекцией 
характерен редкий, малопродуктивный кашель с вязкой 
мокротой, что вызывает большие трудности у медперсона-
ла и пациентов при сборе материала. Развитие гипоксии и 
вследствие этого необходимость постоянной кислородной 
поддержки через лицевую маску или посредством неинва-
зивной вентиляции лёгких затрудняют проведение гибкой 
бронхоскопии, при которой возможно выполнение брон-Рис. 1. Видовое разнообразие микроорганизмов, выделен-

ных из мокроты пациентов с COVID-19 (в %).

Грамположительные бактерии

Порядок Enterobacterales

НГОБ

Прочие грамотрицательные
бактерии

Дрожжеподобные грибы

50,5%

9,6%

28,8%

9,3%

1,8%
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хоальвеолярного лаважа и его микробиологическое иссле-
дование [12].

В бактериологической службе перед микробиологическим 
исследованием мокроты рекомендуется проводить оценку по-
ступившего материала в соответствии с руководством по ла-
бораторным методам диагностики по следующей схеме: мазок 
мокроты, предварительно окрашенный по Граму, анализируют 
методом микроскопии под малым увеличением микроскопа. 
Признаками качественно собранной мокроты являются пре-
обладание в ней лейкоцитов над эпителиальными клетками, 
присутствие бактерий одного вида внутри лейкоцитов либо 
вокруг них [13]. В условиях работы с биоматериалом от паци-
ентов с COVID-19, в лабораториях отсутствует возможность 
проведения микроскопии всех образцов поступившей мокро-
ты, в связи с чем, необходим альтернативный способ оценки 
качества преаналитического этапа.

Следствием сложности в оценке качества поступившего 
материала является проведение бактериологических исследова-
ний биологического материала, собранного с нарушением пре-
аналитического этапа. Данный факт является определяющим 
этиологическую диагностику и не позволяет вовремя выявить 
возникновение осложнений бактериального генеза и скоррек-
тировать антибактериальную терапию. При оценке результатов 
микробиологических исследований появляется значительное 
расхождение в спектре микрофлоры, когда при исследовании 
мокроты доминирующими являются представители нормаль-
ной орофарингеальной микробиоты, а при исследовании аутоп-
сийного материала, клинически и эпидемиологически значи-
мые штаммы, с приобретенными механизмами резистентности 
к целым группам противомикробных препаратов.

Различия в спектре микрофлоры могут быть обусловлены 
степенью тяжести заболевания. Дыхательные пути пациентов 
отделения реанимации и интенсивной терапии (ОРИТ), на-
ходящихся на искусственной вентиляции лёгких, быстро ко-
лонизируются как индигенной микрофлорой слизистых обо-
лочек верхних дыхательных путей, так и микрофлорой окру-
жающей среды ОРИТ. Более частое статистически значимое 
обнаружение таких микроорганизмов, как K. pneumoniae и A. 
baumanii в аутопсийном материале, может быть связано с вну-
трибольничным инфицированием в ОРИТ [6, 14-18].

Приоритетными патогенами пневмонии у больных CO-
VID-19 являются K. pneumoniae, A. baumannii, P. aeruginosa, 
S. pneumoniae, H. influenza, грибы рода Candida, что, в целом, 
сопоставимо с полученными нами результатами [19-22]. Ряд 

патогенов, например, пневмококк, отмечены как приоритет-
ные для вторичных пневмоний при вирусных инфекциях, 
однако в нашем исследовании данный патоген выявлен в 
единичных случаях [5,23-25]. Можно отметить возросшую 
роль грамотрицательной микрофлоры как доминирующего 
возбудителя вторичной инфекции у пациентов с COVID-19, 
что требует коррекции стартовой антибиотикотерапии в ус-
ловиях ковид-госпиталей.

Заключение. Различия в спектре микрофлоры мокроты 
и аутопсийного материала лёгочной ткани подтверждают 
особую сложность в работе микробиологической лаборато-
рии в условиях пандемии новой коронавирусной инфекции. 
Немаловажным становится постаналитический этап микро-
биологических исследований и консультативная помощь 
врача-бактериолога, что позволяет определить клиническое 
значение выделенных микроорганизмов и оценить качество 
взятия анализируемого материала в случае выявления боль-

Рис. 2. Видовое разнообразие микроорганизмов, выделен-
ных из аутопсийного материала (лёгкие) пациентов с CO-
VID-19 (в %).

Грамположительные бактерии

Порядок Enterobacterales

НГОБ

34,4%

21,6%

23,7%

15,8%

Дрожжеподобные грибы

Микрофлора мокроты и аутопсийного материала (лёгких) у пациентов с COVID-19

Вид

Количество  
штаммов,  

выделенных  
из мокроты

Доля  
пациентов 

(%)

Количество  
штаммов выделенных 

из аутопсийного  
материала

Доля  
пациентов 

(%)
χ2 Пирсона Уровень  

значимости

Staphylococcus haemolyticus 34 15,0 9 3,5 19,539 <0,001
Staphylococcus epidermidis 16 7,0 2 0,80 13,203 <0,001
Streptococcus oralis 35 15,0 2 0,80 36,494 <0,001
Streptococcus salivarius 13 10,0 1 0,40 12,201 <0,001
Streptococcus vestibularis 21 9,0 1 0,40 21,769 <0,001
Rothia mucilaginosa 15 7,0 1 0,40 14,552 <0,001
Streptococcus pneumonia 6 2,6 1 0,40 4,287 0,039
Enterobacter cloacae 1 0,2 14 5,30 10,076 0,002
Klebsiella pneumoniae 27 12,0 102 39,20 47,556 <0,001
Escherichia coli 10 4,0 3 1,15 4,821 0,029
Acinetobacter baumanii 29 12,6 75 28,80 19,245 <0,001
Pseudomonas aeruginosa 2 1,0 11 4,20 5,339 0,021
Candida albicans 69 26,5 112 49,0 25,721 <0,001
Enterococcus faecalis 21 9,0 142 54,60 113,736 <0,001
Enterococcus faecium 21 9,1 7 0,80 19,072 <0,001
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шого количества представителей нормальной микрофлоры 
слизистых оболочек. Необходим микробиологический мони-
торинг клинического материала от пациентов в динамике для 
своевременного выявления возбудителей и коррекции анти-
бактериальной терапии. В случае отсутствия бактериального 
патогена не рекомендуется назначение антибактериальных 
препаратов без клинических и диагностических признаков 
бактериальной пневмонии для профилактики.
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