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[IpencraBuTenbCTBO OAKTEpUATBLHON U TPUOKOBOM OMOTHI B MUKPOOHOJIOTHYECKUX 00pa3iiax

. 5 ] Pecniuparop PecniuparopH
kopoHaBupycHoil uHpekueir COVID-19. Mukpoopranuszm KpoBb Moua T Mukpoopranuszm KpoBb Moua -
OO0caen0BaHO YEIIOBEK 255 (81%) | 215 (68 %) | 137 (43 %) OO0caen0BaHO YEIIOBEK 255 (81%) @ 215 (68 %) | 137 (43 %)
MaTepI/Iaﬂ bl 1 MCTO/bI KonnuecTBO BBIZICTICHHBIX KYIBTY]P 159 (15,1 %) |327 (31,1 %) 566 (53,8 %) KonmnuecTBo BoIeaeHHBIX KyabTyp 159 (15,1 %) 327 (31,1 %) 566 (53,8 %)
. [TpoBeAEHO CIIONIHOE MPO- U PETPOCIEKTUBHOE UCCIICAOBAHUE PE3YJIBTAaTOB MUKPOOMOJIOTHYECKOTO MaTepurajia NalueHTOB. 15En IO O RENTHETD KOIRzI Il 67 (6,4%) 82 (7,8 %) 197 (18,7 %) FpaM(_)Tp b e daopa 86(8,2%) 1133 (12,6 %) 243 (23,1 %)
. . MAaJIOYKH Klebsiella pneumoniae ss.
. [Ipu nmogo3peHnu Ha MPUCOCIMHEHNE OaKTepUATbHOM W/WIM TpUOKOBOM MHMEKIMU 00cneaoBaHo 315 mamueHToB B KPUTHYECKOM Streptococcus viridans, alpha-hem 1(0,1 %) 1(0.1%) | 80 (7.6 %) oneumoniae 55 (5,2%) | 67 (6,4%) | 88 (8,4 %)
0 _ ] " ] ] ]
COCTOSIHUH, 4TO cocTaBmiio 61,4% ot o6miero konnuectsa nmauentoB ¢ HKM COVID (Z)L9 nony4daBmux tepanuto B OPUT. 0 Staphylococcus epidermidis 23(22%) | 8(0,8%) | 31 (2.9 %) Acinetobacter baumannii 13(12%) | 6(06%) | 57 (54 %)
. Bcero 60wuto B3sto 1478 obOpasma Ouonmormyeckoro marepuana. Ilomydero 679 (45,9%) monoxurensHbix mpod y 260 (82,5%) Staphylococcus haemolyticus 1 (0,1 %) 5(0,5%) | 23 (2,2 %) Escherichia coli 3(0,3%) | 25(2,4 %) | 20 (1,9 %)
R CHTOB. Enterococcus faecalis 7 (0,7 %) | 21(2,0%) | 21 (2,0 %) Pseudomonas aeruginosa - 13 (1,2 %) | 14 (1,3 %)
. 3a00p ¥ TpaHCIOPTUPOBKA OMoMarepuana rnmpousBoauiaach cornacHo "MY 4.2.2039-05. 4.2. Metoasl KoHTpoJIsl. bruonornueckue u Enterococcus faecium 5(0,5%) | 30(2,9%) | 17 (1,6 %) Haemophilus parainfluenzae i, - 9 (0,9 %)
MUKpoOuoJiorndyeckue (akropbl. TexHuKa cOopa U TPaHCIOPTUPOBAHUSI OMOMaTepraIoB B MUKPOOHMOJIOTHYECKUE J1a00paTOPHHU. Staphylococcus aureus ss. aureus 12 (1,1 %) | 3(0,3%) | 19 (1,8 %) Enterobacter cloacae 1 (0,1 %) 2 (0,2 %) 8 (0,8 %)
Meronuueckue yxasanus" (yr8. Pociorpe6Hansopom 23.12.2005 r) Streptococcus pneumoniae 2 2 2 (0,2 %) Haemophilus influenzae L 2 6 (0,6 %)
\ bruomarepuan mNan¥eHTOB MCCIEAOBAaH KIACCUYECKMM MHKPOOMOJIOIMYECKMM METOAOM M METOAOM IoceBa Ha cpeny BD Staphylococcus simulans - - 1 (0,1 %) Stenotrophomonas maltophilia - 2 (0,2%) 5 (0,5 %)
BACTEC™ Plus Aerobic/F u Plus Anaerobic/F, BacT/ALERT FN Plus ¢ wucnonp3oBanueM OaKTepHOIOTHYECKOTO Staphylococcus warneri 1 (0,1 %) - 1 (0,1 %) Acinetobacter sp. 12 (1,1 %) | 1 (0,1 %) 5 (0,5 %)
remananusaropa BD BACTEC™ 9050/FX u BacT/ALERT 3D 60. Streptococcus, Group D (non- ] ] 1 (0.1 %) Burkholderia cepacia complex - - 4 (0,4 %)
s W nenTudukanys BeIACICHHBIX MUKPOOPIaHU3MOB BBIITOIHSIIACH C IIOMOLIBIO  BPEMSIPOIETHON MACC-CIIEKTPOMETPHH C enterococcal) ’ Hafnia alvei - - 3 (0,3 %)
MaTpUYHO-aKTUBUPOBAHHOH JlazepHO# necopomueii/monmsanuert (MALDI-TOF -MS ) u xmaccnaeckumM MEUKpOOHOTIOTHYECKIM Staphylococcus auricularis - 1 (0,1 %) - Aggregatibacter segnis - - 3 (0,3 %)
METOJIOM. Tadanna 1. Staphylococcus saprophyticus ss. . Neisseria sp. - : 3 (0,3 %)
KonmnuecTBo 00CiIeIOBaHHBIX MMAITUCHTOB M PACIpPEASICHIE MUKPOOHOIOITMYECKHUX IIPOO Saprophytic i (0,1 %) i Serratia marcescens i 1 (0,1 %) 2 (0,2 %)
Lactobacillus sp. - 4 (0,4 %) - Acinetobacter Iwoffii - - 2 (0,2 %)
KOIMuecTRO Corynebacterium sp. (diphtheroids) 1 (0,1 %) 8(0,8%) | 1(0,1%) Enterobacter aerogenes - 2 (0,2%) 2 (0,2 %)
O06cnenoBaHo KonunuecTtBo e ——— KonnuecTBo nonoKUTEIbHBIX Gram positive cocci 16 (1,5 %) - - Moraxella sp. 1 (0,1 %) 1 (0,1 %) 2 (0,2 %)
Tum o0pasia HarL]IKISIIEOB MHKpO6HOJIOFrI]/I:I]C-Z$(8)FO e YN B— MI%KpO6I/IOJIOFI/III€CKI/IX Ipo0 ¢ pOCTOM e e— Mo_rgan_ella morganii ss. morganii _ 1 (0,1 %) 2 (0,2 %)
(n=315) Marepuaina (nN= ) 1pOG OJIBIIIE OJTHOI'O MUKPOOPIraHUu3Ma MHUKpOOPraHu3M KpoBb Moua . TI;)aK Tp N:alzser:? flavescens - : - ) 2 EO,Z %;
Klebsiella oxytoca - 1(0,1% 1(0,1 %
pons 255 (80,9%) 812 (54,9%) 138 (16,9%) 8 (5,79%) OberenioBano Henosex 1;25 1(2110@ 322175 ;(3?81(@ 516367 2338‘)@) Enterobacter sp. : : 1(0,1 %)
. KoiruecTBO BBIJIEIEHHBIX KYJIBTYD ( £ 0) (31, 0o) (53, : 0) Aggregatibacter aphrophilus - - 1(0.1 %)
e patop! N P 137 (43,4%) 253 (17,1%) 249 (98,4%) 215 (86,3%) I'pubrosas dpropa 0(0.6%) 1112 (105%)} 126 (12 %) Citrobacter sp. i 1(0.1%) | 1(0,1%)
poTa, Cand!da alblca_ms 4 (0,4 %) 56 (5,30A)) 92 (8,70 ) Haemophilus influenzae (type b) i i 1(0,1 %)
Moua 215 (68,2%) 413 (27,9%) 292 (70,7%) 42 (14,3%) Candida krusei - 5(0,5 OA’) 10 (1 f) Ochrobactrum anthropi i : 1(0,1 %)
Cand!da tropicalis - 2 (0,2 %) 7 (0,7 %) Raoultella terrigena i 2 (0,2%) i
Pe3y.]II)TaTI)I I/I OﬁcyMHeHHe Candida glabrata 1 (011 %) 12 (1’1 %) / (017 %) Serratia gnmeS“ - 1 (O’l 0/0) -
Candida kefyr . 3 (0,3 %) 4 (0,4 %) - - i 0 i
. : Serratia odorifera 1 (0,1 %)
[TonoxxuTenpHbIe MPOOBI M3 KpOBHU IoaydeHbl B 16,9% caydaeB, 3 pecnupaTopHbIX OMOCYOCTpaToB (MOKpPOTa, TpaxeoOpOHXHAIbHBII Candida sp. 1 (0,1 %) 4 (0,4 %) 2 (0,2 %) Serrati 1(01%
actiupat) — B 98,4% cmydaeB, u3 obpasnoB moun — B 70,0% ciyuaeB. Camoe OOJBIIOE KOJIMYECTBO COYCTAHUH MHKPOOPTraHHW3MOB Candida dubliniensis i 3 (0,3 %) 2 (0,2 %) erratia sp. _ - ©, 5 0) -
MOJIY4€HO M3 00pa3lloB pecnupaTopHoro tpakta — 86,3%, Torga kak B oOpasinax Moud BbisiBieHO 14,3%, a B oOpasiax kpoBu — 5,79% Candida paransilosis - 4 0’4 %) 1 (O,l %) Pseudomonas mend0C|rTa - 2 (0,2%) -
COOTBETCTBEHHO. aparap R S Achromobacter xylosoxidans ss. 1011 %
Aspergillus sp. - - 1 (0,1 %) xylosoxidans - (0,1 %) -
Juarpamma 1. CTpyKTypa BBIIEICHHBIX MUKPOOPTaHH3MOB Trichosporon sp. - 21 (2,0 %) - Citrobacter freundii 1(0,1 %) _ _
Candida famata - 2 (0,2 %) - Proteus mirabilis - 2 (0,2%) -
B cTpykType BBIJICICHHBIX MHKPOOPTaHW3MOB IpeodianaeT rpamorpunarenbibie Oaktepun (43,9%). B pecnmpatopHoM Tpakte U B moue Klebsiella
MUKpOMHUIIETHI pneumoniae ss. pneumoniae (8,4% u 6,4% coorBercTBeHHO0), Acinetobacter baumannii (5,4% wu 0,6%), Escherichia coli (1,9% u 2,4%), Pseudomonas

23,2% aeruginosa (1,3% u 1,2%); B xpoBu: Klebsiella pneumoniae ss. pneumoniae (5,2%), Acinetobacter baumannii (1,2%), Acinetobacter sp. (1,1%), Escherichia
coli (0,3%).

Cpenu rpamMmoioKuTeNbHbIX 0akTepuil (32,9%) B 00pa3iiax, MoayuyeHHBIX U3 PECIUPATOPHOrO TPAKTA U MOYH, BBIAEICHBI SHTEPOKOKKH. ENnterococcus
faecium u Enterococcus faecalis moixyuensr u3 remokyasTypsl 0,5 % u 0,7 % cooTBeTcTBeHHO, M3 00pa3mnoB Moun 2,0% u 2,9%, Torma Kak U3 pecruparopHOro

tpakra 1,6% u 2,0%, COOTBETCTBEHHO.

* 33 Buja rpam «-» OakTepui
* 14 BunoB rpam «+» 0akrepui
* 11 BumoB rpuboB

MukpomMuIieTsl BbIIeIcHB B 23,2% monoxuTenbHbIX mpo0. ['puodsl poga Candida seiceBaiin B 15% mnpo6 (mpeodiamanu C. albicans - 14,4%). 8,7%
u3osaroB C. albicans BeijenieHo W3 pecnuparopHoro tpakra (Mokpora), 5,3 % - npu moceBe moum. M3 remokynsTypsl Beiensiss C. albicans (0,4%), C.
glabrata (0,1%), Candida sp. (0,1%). B nepuon «Bropoii Boaasl COVID-19» (oceHb - 3uMa) BBISBICHO M3MEHEHHE BHIOBOIO Pa3HOOOpa3usi MUKPOMUIIETOB:
kpome C. albicans, C. krusei, C. tropicalis C. glabrata u3 6uocyocrparos Beimensiin C. kefyr, C. dubliniensis, C. parapsilosis, C. famata, Aspergillus sp.,
Trichosporon sp.
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OCHOBHBIMH BO30YAMTEIISIMH TSKEIIBIX OaKTepUaIbHBIX HH(MEKIIMH y TAIMEHTOB HHTCHCHBHOM Teparuu ¢ HoBOI kopoHaBupycHoi nHpeknueir COVID -19 sBnstorcst rpamoTpuIiaTelIbHbIe MUKPOOPTraHu3Mbl, B YacTHOCTH Acinetobacter baumannii u Klebsiella pneumoniae ss. pneumoniae.
HauGosbIiee KOJIMIeCcTBO COYETaHNH MUKPOOPTaHU3MOB BBIJICIICHO M3 00Pa3IloB PECITUPATOPHOTO TpakTa. MUKPOMUIIETHI BBIACISIIN B 23 % ciiydaeB IMOJIOKHUTEIBHBIX 00pa3IioB.



