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Изучено состояние антибиотикорезистентности на фенотипическом уровне, рассмотрены молекулярно-

генетические механизмы, обусловливающие устойчивость к антибиотикам бета-лактамного ряда в филогенети-
ческих группах штаммов Escherichia coli. Практическая часть исследования предполагала накопление музея 
культур, состоящего из 87 штаммов Escherichia coli. Эти штаммы были выделены из биоптатов слизистой обо-
лочки толстого кишечника 46 пациентов с язвенным колитом, находившихся на лечении или амбулаторном 
обследовании в 2016–2020 гг. в клиниках Самарского государственного медицинского университета. В соот-
ветствии с общепринятыми методиками была оценена активность спектра антибактериальных препаратов, 
представленных в Национальных клинических рекомендациях. С использованием методов полимеразной цеп-
ной реакции проведена индикация генов бета-лактамазы расширенного спектра, произведено разделение на 
филогенетические группы, описаны авторские программные и патентные решения. 

Ключевые слова: Escherichia coli, детерминанты патогенности, антибиотикорезистентность, гены 
бета-лактамазы расширенного спектра, филогенетические группы, язвенный колит. 
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The state of antibiotic resistance at the phenotypic level has been studied, molecular genetic mechanisms leading 

to resistance to beta-lactam antibiotics in phylogenetic groups of Escherichia coli strains have been considered. 
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The practical part of the study involved the accumulation of a culture museum consisting of 87 strains of Escherichia 
coli. These strains were isolated from biopsies of the large intestine mucosa of 46 patients with ulcerative colitis who 
were under treatment or outpatient examination in 2016–2020 at the clinics of Samara State Medical University. Ac-
cording to conventional techniques, the activity of the spectrum of antibacterial drugs presented in the National Clinical 
Guidelines was evaluated. Using polymerase chain reaction methods, extended-spectrum beta-lactamase genes were 
indicated, phylogenetic groups were separated, author's software and patent solutions were described. 

Key words: Escherichia coli, pathogenicity determinants, antibiotic resistance, extended-spectrum beta-
lactamase genes, phylogenetic groups, ulcerative colitis. 

 
 
Введение. Применение молекулярно-генетических методов при микробиологических исследо-

ваниях, расследовании эпидемических вспышек прочно вошло в практику лабораторной службы. Со-
гласно современным данным популяции штаммов Escherichia coli подразделяются не только по анти-
генному составу, но и по филогенетическому родству, анализ которого позволяет судить о фенотипи-
ческих свойствах. Анализ эволюционного сродства позволил подтвердить эпидемиологические гипо-
тезы о приверженности определенного филотипа к локусу выделения, что было доказано в исследо-
ваниях O. Clermont с соавторами (2015) [10]. Исследователи показали применимость классификации 
по филогенетическим группам с разделением на подгруппы при поиске источника инфекции [8], изу-
чении связи штаммов, циркулирующих в организме животных и человека [12], а также возможность 
прогноза биохимической активности штаммов [24, 25].  

Современные исследования, направленные на изучение бактериальных патогенов, все чаще ох-
ватывают сферу неинфекционных заболеваний с неуточненной этиологией. Воспалительные заболе-
вания кишечника (в частности их главные представители – язвенный колит и болезнь Крона) являют-
ся часто рецидивирующими заболеваниями, этиология и патогенез которых до конца не объяснены 
[7, 11, 14].  

Опираясь на данные систематических обзоров, учитывающих более 260 исследовательских ис-
точников по всему миру, можно условно представить диапазон распространенности язвенного коли-
та, который составляет от 2,4 до 298,5 случаев на 100 тысяч населения с тенденцией к росту заболе-
ваемости [19, 25]. Язвенный колит – хроническое воспалительное заболевание, поражающее дисталь-
ные отделы толстой кишки, возникающее в основном у молодых лиц в возрасте 15–30 лет, однако 
после 60 лет отмечается риск повышения уровня заболеваемости [19, 23]. Определенный интерес у 
ученых вызывает вопрос о роли микробиома человека в патогенезе данного заболевания. В литерату-
ре имеются противоречивые сведения об изменении качественного состава микробиоты, о чем свиде-
тельствуют результаты 16S рРНК – метагеномного секвенирования [15, 28].  

Исследователи говорят и о вероятной роли в поддержании воспалительного процесса при бо-
лезни Крона адгезивно-инвазивных штаммов Escherichia coli [13, 26]. Прослеживается взаимосвязь 
между активностью воспаления и преимущественным филогенетическим составом просветного мик-
робиома, заключающаяся в преобладании штаммов B1 и B2 подгрупп, изолированных из биоптатов 
пациентов [11, 14].  

Доля публикаций, отражающих этиологическую роль Escherichia сoli, представлена в сущест-
венно меньшем количестве [5, 19, 27], однако имеются сведения об улучшении состоянии пациентов 
при применении терапевтического воздействия, направленного на эрадикацию данных штаммов [20, 
21]. В исследованиях, посвященных изучению филогенетического состава штаммов Escherichia coli, 
отмечается преобладание штаммов B2 и D филогенетических подгрупп, которые выделяли у пациен-
тов с язвенным колитом [9, 12]. Отмечается, что штаммы A и B1 выделяются реже, однако именно 
они ответственны за носительство антибиотикорезистентных свойств [6, 16]. 

Указанные факты подтверждают необходимость подробного изучения свойств отдельных 
представителей микробиоты человека. Детальное исследование региональных особенностей микро-
биоты, поиск штаммов с новыми свойствами позволят существенно дополнить имеющийся пул дан-
ных, обогатить эпидемиологические сведения, оказать помощь клиницистам в решении лечебно-
профилактических задач.  

Предпринята попытка охарактеризовать некоторые генетические свойства представителя се-
мейства Enterobaсteriaceae – штамма Escherichia coli, выделенного из биоптатов дна язв слизистой 
оболочки толстой кишки у пациентов с язвенным колитом. Основные задачи, поставленные в иссле-
довании, были решены посредством накопления музея культур Escherichia coli, изолированных со 
дна язвенного дефекта у пациентов с язвенным колитом, группировки штаммов по филогенетическо-
му признаку, определения наличия фенотипической устойчивости к антибактериальным препаратам, 
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а также индикации генов, кодирующих ферменты – бета-лактамазы расширенного спектра (БЛРС, 
Extended-spectrum beta-lactamase (ESBL)). 

Цель: охарактеризовать филогенетический состав, представленность механизмов резистентно-
сти с учетом активности на фенотипическом уровне к антибактериальным химиопрепаратам штам-
мов Escherichia coli, изолированных от пациентов с язвенным колитом, проживающих в Самарской 
области. 

Материалы и методы исследования. Дизайн работы был утвержден на заседании комитета по 
биоэтике при ФГБОУ ВО «Самарский государственный медицинский университет» Минздрава России 
(протокол № 179 от 11.11.2016 г.). Исследование проводили на базе эндоскопического отделения, отде-
ления госпитальной хирургии, микробиологического отдела клинико-диагностической лаборатории 
клиник ФГБОУ ВО «Самарский государственный медицинский университет» Минздрава России, лабо-
ратории кишечных инфекций ФБУН «Санкт-Петербургский научно-исследовательский институт эпи-
демиологии и микробиологии им. Пастера» Федеральной службы по надзору в сфере защиты прав  
потребителей и благополучия человека. При выявлении пациентов с язвенным колитом для учета со-
стояния здоровья клинической группы использовали «Программу самоконтроля пациентов с наруше-
нием функции ЖКТ» (Свидетельство об официальной регистрации программы для ЭВМ № 2017663421 
от 09.02.2018 г. – далее ПрЭВМ).  

В проспективном исследовании приняли участие 46 пациентов с гистологически подтвержден-
ным диагнозом «язвенный колит», средний возраст которых составил 44,2 ± 12,6 года. Все участвовав-
шие в работе пациенты подписали информированное согласие. 

Период проведения исследования: с сентября 2016 г. по март 2020 г. Критерии включения: па-
циенты обоих полов в возрасте от 18 до 72 лет включительно, подписавшие добровольное информи-
рованное согласие; отсутствие в лечении антицитокиновой терапии. Критерии исключения: возраст 
меньше 18 лет или больше 79 лет; наличие системной аутоиммунной патологии или онкологических 
заболеваний; психосоматические заболевания, препятствующие проведению исследования, беремен-
ность или кормление грудью, хронические специфические инфекции – туберкулез, ВИЧ-инфекция и 
др., отказ от сотрудничества и несоблюдение медицинских назначений. 

Взятие биопсийного материала проводили в рамках стандартного эндоскопического исследова-
ния до начала лечения. Выделение микроорганизмов реализовали стандартными методами, иденти-
фикацию осуществляли с использованием MALDI-ToF масс-спектрометра («Bruker», Германия). Фе-
нотипические биохимические свойства изучали при помощи ENTEROtest 24N («MIKROLATEST», 
«Erba Lachema», Чехия). Было изолировано 87 штаммов Escherichia coli. Принадлежность к филоге-
нетическим группам определяли по генам: chuA, yjaA, TspE4.C2 в 2 % агарозном геле с добавлением 
6 мкл бромистого этидия с электрофоретической детекцией (использовались реагенты ЗАО «Евро-
ген», Россия), методический подход выбран согласно методике O. Cletmont и соавторов (2000, 2013) 
[8, 9]. Cпектр искомых генов, кодирующих наличие бета-лактамаз, определяли набором реагентов 
(ЗАО «Евроген», Россия). У штаммов определяли наличие генов, кодирующих бета-лактамазы клас-
сов: СTX-M1, СTX-M2, СTX-M8, СTX-M9, СTX-M25, TEM, OXA, SHV, а также плазмид-
опосредованные гены класса AmpC (FOX, MIR-1T, ACT-1, ACC, DHA, CIT, MOX). ДНК выделяли в 
соответствии с МУ 1.3.2569-09 «Организация работы лабораторий, использующих методы амплифи-
кации нуклеиновых кислот при работе с материалом, содержащим микроорганизмы I–IV групп пато-
генности», а также методике, описанной D. Iranpour с соавторами (2015) [17]. Полимеразную цепную 
реакцию проводили в мультиплексном формате с последующей электрофоретической детекцией [9].  

Чувствительность к антимикробным препаратам определяли диско-диффузионным методом на 
агаре Мюллера-Хинтона, инкубировали в термостате 24 часа при температуре +37° С в соответствии 
с клиническими рекомендациями «Определение чувствительности микроорганизмов к антимикроб-
ным препаратам» 2018 г., а также с руководством Европейского комитета по определению чувстви-
тельности к антимикробным препаратам «EUCAST 2018» (European Committee on Antimicrobial Sus-
ceptibility Testing (EUCAST)). 

Статистическую обработку результатов осуществляли с использованием пакета программ  
Microsoft Office Excel 2013 («Microsoft», США), а также Statistica 12.6 («StatSoft», Россия). Критиче-
ской величиной уровня значимости считали 0,001. При расчете возраста пациентов применяли сред-
неквадратичное отклонение.  

Для хранения, агрегации, статистической обработки данных, полученных в ходе настоящего 
исследования, был создан ряд программных продуктов. Полученные компьютерные приложения яв-
ляются эргономичным инструментом при выполнении научно-исследовательской работы, а также 
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в повседневной практике врача-бактериолога в лаборатории. Программное обеспечение создано с 
учетом специфики комплексных исследований, в том числе использующих данные геномных разра-
боток. Простота использования, возможность работы через любой интернет-браузер дает возмож-
ность сопрягать различные персональные места, а также результаты, получаемые в разных лаборато-
риях, но относящихся к одному центру и требующих агрегации в одном месте. Приложения для пер-
сонального компьютера «Программа для сбора и хранения данных микробиологических анализов 
«Протеус 2016» (ПрЭВМ № 2016613887 от 11.04.2016 г.), Программа для сбора и обработки данных о 
результатах лабораторных анализов «Ауреус 2017» (ПрЭВМ № 2017662511 от 09.11.2017 г.), «Сбор-
но-аналитическая система «Энтерус» (ПрЭВМ № 2019611524 от 29.01.2019 г.) являются доступным 
продуктом, позволяющим оперативно изменять набор параметров при введении, а также адаптиро-
вать систему фильтров, структурирующих данные. 

Результаты исследования и их обсуждение. Выявлено, что 52,9 % штаммов Escherichia coli 
(46 из 87) обладали полирезистентными свойствами. Данное фенотипическое состояние микробиоты 
характеризуется отсутствием чувствительности к трем и более классам антимикробных химиопрепа-
ратов. Динамика устойчивости была охарактеризована к 6 группам препаратов и 4 отдельным пред-
ставителям, которые отмечены в таблице 1 под рубрикой «Другие антимикробные препараты».  

Таблица 1 
Чувствительность к антимикробным препаратам штаммов Escherichia coli, изолированных от пациентов 

с язвенным колитом, проживающих в Самарской области, n (%) 
Диаметр зоны ингибиции роста, мм 

Название 
антимикробного 

препарата 

Чувстви-
тельные 
штаммы 

(S ≥) 

Резистент-
ные 

штаммы 
(R <) 

Скри-
нинг 

Количе-
ство ан-
тибиоти-
ка в дис-
ке, мкг 

Чувстви-
тельные 
штаммы 

Резистентные 
штаммы 

Пенициллины 
Ампициллин 14 14 – 10 23 (26,44 %) 64 (73,56 %) 

Амоксициллин/ 
клавуланат 19 19 – 20–10 56 (64,37 %) 31 (35,63 %) 

Цефалоспорины 
Цефтазидим 22 19 – 30 63 (72,41 %) 24 (27,59 %) 
Цефотаксим 20 17 – 5 59 (67,82 %) 28 (32,18 %) 

Цефипим 27 24 – 30 59 (67,82 %) 28 (32,18 %) 
Карбапенемы 

Меропенем - – – 10 87 (100 %) – 
Фторхинолоны 

Ципрофлоксацин 25 22 – 5 63 (72,41 %) 24 (27,59 %) 
Пефлоксацин - – 24 5 58 (66,67 %) 29 (33,33 %) 

Тетрациклины 
Тетрациклин 19 19 – 30 17 (19,54 %) 70 (80,46 %) 

Другие антимикробные препараты 
Хлорамфеникол 17 17 – 30 56 (64,37 %) 31 (35,63 %) 
Нитрофурантоин 15 15 – 100 76 (87,36 %) 11 (12,64 %) 

Триметоприм/ 
сульфаметоксазол 14 11 – 25 44 (50,57 %) 43 (49,43 %) 

Фосфомицин 24 24 – 200 68 (78,16 %) 19 (21,84 %) 
Аминогликозиды 

Гентамицин 17 17 – 10 47 (54,02 %) 40 (45,98 %) 
Тобрамицин 17 17 – 10 47 (54,02 %) 40 (45,98 %) 
Амикацин 18 18 – 30 83 (95,40 %) 4 (4,60 %) 

Примечание: Перечень тестируемых препаратов, критерии задержки зон роста приведены в соответ-
ствии с EUCAST версия 10.0 от 20.01.2020 г.; чувствительность к амоксициллину/клавуланату интерпретиро-
вана согласно клиническим рекомендациям «Определение чувствительности микроорганизмов к антимикроб-
ным препаратам» (версия 2018-03) 

 
За исключением амикацина и меропенема, у которых доля резистентных штаммов была мини-

мальна (4,60 %) или отсутствовала вовсе, во всех других классах препаратов отмечали значительный 
уровень устойчивых штаммов, варьирующий от 12,64 до 78,16 %. В рамках исследования был прове-
ден скрининг на чувствительность к пефлоксацину – фенотипический тест, отражающий тенденции 
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к развитию резистентности в классе фторхинолоны, определяющий возможные предпосылки к закре-
плению устойчивости к другим препаратам класса. 

Наличие в эксперименте резистентности у трети исследованных штаммов к ципрофлоксацину 
свидетельствует о низкой эффективности данного антибиотика при назначении пациенту. Дейст-
вующие клинические рекомендации по ведению пациентов с язвенным колитом предписывают воз-
можность применения ципрофлоксацина для профилактики септических осложнений, что ставит во-
прос о необходимости применения теста на чувствительность при использовании препаратов данной 
группы. Вопрос о необходимости проведения фенотипического тестирования на определение актив-
ности антибактериальных средств поднят в исследовании О.Е. Давыдовой с соавторами (2018) [1]. 
Учитывая значительный уровень резистентности к препаратам цефалоспоринов II, III и IV поколе-
ний, представленный в таблице 1, следует провести молекулярно-генетическую индикацию механиз-
мов, циркулирующих в популяции штаммов Escherichia coli, находящихся в зоне язвенного дефекта. 

Препараты группы цефалоспоринов и фторхинолонов включены в клинические рекомендации 
по лечению пациентов с язвенным колитом [2] и рекомендованы для лечения группы пациентов с те-
чением средней и тяжелой степени. Возможность передачи генов, кодирующих факторы резистент-
ности внутри популяций Escherichia coli требует поиска антибактериальных препаратов, к которым 
бактерии чувствительны на фенотипическом уровне и к которым отсутствуют гены антибиотикоре-
зистентности в резистоме. Данная группа препаратов может быть включена в клинические формуля-
ры в конкретной медицинской организации. 

При анализе результатов молекулярно-генетического исследования генов, кодирующих белки, 
относящиеся к классу БЛРС, а также групп генов, определяющих филогенетическое происхождение 
была проведена группировка результатов, которая представлена в таблице 2. 

Таблица 2 
Характеристика филогенетических групп  

и потенциала бета-лактамазной активности штаммов Escherichia coli,  
изолированных от пациентов с язвенным колитом, проживающих в Самарской области, n (%) 

Гены, кодирующие классы БЛРС Филогенетические  
подгруппы OXA TEM SHV CTX-M1 CTX-M9 

Всего  
штаммов 

A0 1 (50 %) – 1 (50 %)  – – (2,29 %)2  
A1 4 (9,52 %)  15 (35,71 %) 14 (33,33 %)  1 (2,38 %)  – 42 (48,28 %) 
B1 1 (9,10 %)  5 (45,45 %)  7 (63,64 %)  (9) (81,82 %)  – 11 (12,64 %) 
B2,3 1 (12,5 %) – – – – 8 (9,19 %) 
D1 – 1 (33,33 %)  – 1 (33,33 %) – 3 (3,45 %) 
D2 6 (28,57 %)  4 (19,05 %)  (3) (14,29 %)  11 (52,38 %)  3 (14,29 %)  21 (24,14 %) 
Общая частота  
встречаемости генов 13 (14,94 %)  25 (28,74 %)  25 (28,74 %)  22 (25,29 %)  3 (3,45 %)  87 (100 %) 

 
Характеристика филогенетических групп включала в себя разделение пула штаммов на 4 основ-

ные группы, с выделением подгрупп. У штаммов Escherichia coli, изолированных от пациентов с язвен-
ным колитом, не отмечалось наличия генов, кодирующих БЛРС класса AmpC, которые часто характери-
зуются как ведущий фактор развития устойчивости к антибактериальным препаратам [18, 22, 28].  

Согласно сведениям таблицы 2, в реализации устойчивости к антибактериальным препаратам, 
содержащим в химической структуре β-лактамное кольцо, доминируют гены blaTEM и blaSHV-лактамаз, 
продукты которых имеют предпосылки к ингибированию защищенных пенициллинов (амоксицил-
лин/клавуланат) и фактически выражаются в фенотип у 35,63 % штаммов. 

Резистом популяции дополнялся генами blaCTX-M1, а также генами оксациллиназ – blaOXA, в еди-
ничных экземплярах имелись детерминанты лактамаз класса blaCTX-M9. Штаммы Escherichia coli, вы-
деляемые из биоптатов слизистой оболочки толстой кишки, характеризуются как представители 
комменсального микробиома, однако распространенность механизмов устойчивости в некоторых 
подгруппах отмечена более чем у 50 % штаммов, что продемонстрировано в таблице 2. 

Сопряжение филогенетической группы (подгруппы) и распространенности генов, регулирую-
щих выработку ферментов БЛРС, показывает, что В-группа имела низкую представленность в попу-
ляции, однако наличие практически полного спектра изученных механизмов устойчивости было вы-
явлено в B1-подгруппе, наряду с отсутствием в В2,3-подгруппе значимого содержания механизмов 
устойчивости. Опираясь на литературные сведения [17, 19], можно охарактеризовать данную группу 
как экстраинтестинальную. C характерным единичным случаем встречаемости механизма резистент-
ности в В2,3-подгруппе может совпадать и высокий уровень содержания факторов патогенности 
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в отношении мочевыделительной системы, что требует дополнительного исследования. 
Самая многочисленная А-группа была представлена в основном штаммами A1-подгруппы, ко-

торую можно описать как генетически полиморфную, содержащую эволюционно более ранние меха-
низмы развития устойчивости – TEM, OXA, SHV на фоне отсутствия ферментов класса CTX-M. Это 
может характеризовать популяцию как комменсальную, а также часто встречающуюся с мобильным 
резистомом пищевого происхождения (мясные продукты) и госпитальной среды [3, 4, 12]. 

Реализация экспрессии генов устойчивости к антибактериальным препаратам в D-группе про-
исходит в большей степени за счет D2-подгруппы, которая преимущественно обладает внекишечны-
ми свойствами, однако и по отношению к тканям кишечника может проявлять метаболическую ак-
тивность. Содержание более чем у половины штаммов Escherichia coli бета-лактамазы класса  
CTX-M1 может свидетельствовать об активном нарастании в популяции механизмов резистентности 
и выходе штаммов данной подгруппы на лидирующие позиции в своей микроэкологической группе. 

Индикация механизмов развития устойчивости к антибиотикам бета-лактамного ряда по фило-
генетическим группам (подгруппам), наряду с оценкой фенотипической активности, выявляет груп-
повые особенности штаммов, позволяет прогнозировать активность по отношению к антибиотикам 
даже при наличии чувствительности in vitro. Совместное использование молекулярно-генетических и 
фенотипических тестов дает возможность доказательно корректировать эмпирическую терапию. 
Подтверждение потенциальных внекишечных свойств штаммов D2, B2,3-подгрупп, а также сродство 
штаммов A1-подгруппы штаммов Escherichia coli к кишечному эпителию требует описания носитель-
ства генов, ответственных за утилизацию Fe2+-ионов. Выявление молекулярно-генетических детер-
минант, кодирующих белки адгезины и инвазины, предопределяет потенциал микроорганизма к по-
ражению клеток мочевыделительной системы. 

При использовании биопсийного материала для микробиологических исследований встает во-
прос о необходимости доставки, сохранения и пробоподготовки согласно требованиям нормативной 
документации. Для удовлетворения всех необходимых параметров авторским коллективом была 
предложена полезная модель, выполненная в виде пластикового двухконтурного контейнера с завин-
чивающейся крышкой, позволяющего проводить этап гомогенизации непосредственно в транспорти-
ровочной таре, а также повышающего уровень условий сохранности материала и биологической 
безопасности при транспортировке и хранении (получен патент на полезную модель «Контейнер для 
транспортировки в изотермических условиях и гомогенизации биопсийного материала для микро-
биологических исследований» № 176704 RU от 25.01.2018 г.).  

Результаты исследования штаммов, полученных непосредственно из участка, прилежащего к 
воспалительному дефекту – дну язвы, выделенных в рамках стандартного эндоскопического исследо-
вания, позволяют точнее охарактеризовать локус патологического процесса. Такое исследование на 
биоматериале и микробиоте пациентов, проживающих в Самарской области, проведено впервые. Оно 
позволяет наметить основные методические точки отсчета для дальнейшей работы по выявлению де-
терминант патогенности и слежению за геномными особенностями микробиоты по поводу развития 
лекарственной устойчивости. 

Выводы.  
1. Накопленная коллекция штаммов Escherichia coli, выделенных из язвенных дефектов сли-

зистой оболочки толстого кишечника у пациентов с язвенным колитом, позволяет охарактеризовать 
филогенетический состав, фенотипическую активность по отношению к рекомендуемому спектру 
антибактериальных препаратов. 

2. Генетический состав бета-лактамаз расширенного спектра, наблюдаемый у штаммов  
Escherichia coli, изолированных от пациентов с язвенным колитом, проживающих в Самарской области, 
характеризуется полиморфизмом и представлен преимущественно TEM, SHV и CTX-M1 классами. 

3. Устойчивость к антибактериальным препаратам у штаммов Escherichia coli в основном 
представлена в классах пенициллинов (амоксициллин/клавуланат – 35,63 %), цефалоспоринов – III 
(цефотаксим – 32,18 %, цефтазидим – 27,59 %) и IV (цефипим – 32,18 %) поколений, фторхинолонов 
(ципрофлоксацин – 27,59 %, пефлоксацин – 33,33 %).  

4. Филогенетический состав имеет полиморфную картину и преимущественно представлен 
штаммами А1-подгруппы, имеющей набор генов бета-лактамаз расширенного спектра и занимающей 
в структуре лидирующее место – 48,28 % штаммов. Определенного внимания требует D2-подгруппа 
(24,14 % штаммов), имеющая полный набор изучаемых генов, кодирующих ферменты БЛРС классов 
OXA, TEM, SHV, а также подклассов CTX-M1 и CTX-M9. 
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5. При проведении лечебно-диагностических мероприятий у пациентов с язвенным колитом 
биопсийный материал язвенного дефекта следует направлять в микробиологическую лабораторию 
для идентификации микроорганизмов, находящихся в зоне изъязвления, определения антибиотико-
чувствительности облигатной микробиоты, имеющей возможность вовлечения в инфекционный про-
цесс, а также для сохранения штаммов в случае необходимости индикации их механизмов резистент-
ности. 
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Обследовано 100 пациентов детского возраста от 2 до 9 лет с диагнозом «оксалатная нефропатия» (ос-

новная группа пациентов). Контрольную группу составили 100 детей указанного возраста с нормальной моче-
вой экскрецией оксалатов. У всех пациентов проанализированы фенотипические признаки недифференциро-
ванной дисплазии соединительной ткани с целью определения характера и частоты ее проявлений в сравнивае-
мых группах. 

В результате исследования выявлено, что внешние признаки недифференцированной дисплазии соеди-
нительной ткани достоверно чаще встречаются у детей с гипероксалурией (р = 0,002). Установлены прямые 
корреляционные связи балла тяжести недифференцированной дисплазии соединительной ткани с уровнем ок-
салурии (rxy = 0,545; p < 0,001). Исходя из этого выявление фенотипических признаков недифференцированной 
дисплазии соединительной ткани у детей должно способствовать ранней диагностике нарушения оксалатного 
обмена и тем самым предотвращать прогрессирование обменных нарушений. 

Ключевые слова: оксалатная нефропатия, гипероксалурия, недифференцированная дисплазия  
соединительной ткани, дети. 
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