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Аннотация
В статье приведены данные по оценке распространен-
ности кислотоустойчивых актиномицет в составе конта-
минирующей микрофлоры, выделенной из клинического 
материала при обследовании на туберкулез. В исследова-
ние были включены посевы клинического материала, в 
которых были выявлены признаки контаминации при 
отсутствии представителей комплекса Mycobacterium 
tuberculosis. Материал был представлен 865 пробами, со-
бранными в период с января 2016 по январь 2019 года. 
Третьей по численности группой микроорганизмов 
оказались кислотоустойчивые представители порядка 
Actinomycetales. Наиболее широко она была представлена 
в контаминирующей микрофлоре, выделенной из мокро-
ты. При этом, если рассчитать долю кислотоустойчивых 
представителей порядка Actinomycetales, имеющих кли-
ническое значение, то она составит 4,6% (50 штаммов) от 
всех выделенных в исследовании микроорганизмов, а для 
всех кислотоустойчивых актиномицет вне зависимости 
от их потенциального клинического значения – 9,3% (102 
штамма).
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Summary
The article presents data on the prevalence of acid-resistant 
actinomycetes in the composition of contaminating microflora 
isolated from clinical material during examination for 
tuberculosis. The study included inoculation of clinical 
material in which signs of contamination were detected in the 
absence of representatives of the Mycobacterium tuberculosis 
complex. The material was presented by 865 samples collected 
from January 2016 to January 2019. The third-largest group 
of microorganisms was acid-resistant representatives of the 
Actinomycetales order. It was most widely represented in the 
contaminating microflora isolated from sputum. Moreover, if 
we calculate the proportion of acid-resistant representatives 
of the order of Actinomycetales of clinical importance, then it 
will be 4.6% (50 strains) of all microorganisms identified in 
the study, and for all acid-resistant actinomycetes, regardless 
of their potential clinical value, 9.3% (102 strains).
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Введение
Современная микробиология имеет воз-

можности по идентификации различных групп 
микроорганизмов, которые длительное время 

оставались малоизученными. Однако, часть 
новых методов лабораторных исследований 
ограничена применением их в научных целях, 
как например, секвенирование, в тоже время, 
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другие методы стали активно применяться в 
рутинной микробиологической практике, самым 
значимым из которых стал метод MALDI-ToF 
масс-спектрометрии. Параллельно с новыми 
методами идентификации микроорганизмов в 
клинической практике актуальным стоит вопрос 
об этиологической расшифровке инфекционных 
осложнений, которые все чаще регистрируются у 
иммунокомпрометированных пациентов. Новые 
патогены, имеющие клиническое значение у па-
циентов отдельных групп риска сегодня – край-
не разнообразная группа условно патогенных 
микроорганизмов, включающая все большее 
количество видов, ранее описанных в качестве 
сапрофитов и представителей нормальной ми-
крофлоры тела человека и животных. И если 
классические бактерии и грибы не вызывают 
никаких вопросов по выделению и идентифи-
кации, то в отношении некоторых из предста-
вителей прокариот есть серьезные нерешенные 
задачи, которые на данный момент, в первую 
очередь, связаны не с вопросами идентификации, 
а с трудностями по выделению данных групп 
микроорганизмов из клинического материала. 
Одной из наиболее разнообразной и сложной 
в этом смысле является группа кислотоустой-
чивых представителей порядка Actinomycetales, 
которая насчитывает значительное количество 
видов микроорганизмов [1-3.]. Часть из них пока 
не представляет серьезного интереса для кли-
ницистов, но некоторые из кислотоустойчивых 
актиномицет все больше привлекают внимание 
специалистов в отечественной и зарубежной 
медицине в качестве потенциальных патогенов 
у пациентов с иммуносупрессиями различной 
этиологии, а также пациентов из других групп 
риска [4, 5]. 

Основная сложность при работе с данной 
группой бактерий заключается в первую очередь 
в продленном времени инкубации первичных 
посевов, необходимом для появления видимого 
роста, что практически не применяется в рутин-
ной микробиологической практике. Однако в 
медицинской микробиологии имеется значитель-
ный раздел, который очень регламентировано 
проводит культивирование медленнорастущих 
микроорганизмов и посвящен он диагностике 
туберкулеза и микобактериозов. 

Работа лабораторий противотуберкулезной 
службы направлена в первую очередь на вы-
деление и идентификацию представителей ту-
беркулезного комплекса (МТВс). При этом даже 
на уровне пробоподготовки имеется ряд осо-
бенностей, направленных на выделение кисло-

тоустойчивых микроорганизмов. В частности, 
значительная часть материала, за исключением 
собранного в асептических условиях, подверга-
ется процедуре деконтаминации, основной целью 
которой является подавление роста быстрора-
стущей сапрофитной, гнилостной и гноеродной 
микрофлоры. Важным является тот факт, что 
частота контаминации посевов в лабораториях 
противотуберкулезной службы является услов-
ным критерием качества организации работы 
лаборатории при показателях контаминирован-
ного материала в пределах 2-3%, при этом как 
снижение, так и увеличение данного показателя 
является недопустимым и требует пересмотра 
процедур обработки материала (Приказ Минз-
драва РФ от 21.03.2003 №109 «О совершенство-
вании противотуберкулезных мероприятий в 
Российской Федерации»). 

В отечественных и зарубежных источниках 
приводятся многочисленные методы деконта-
минации клинического материала: обработка 
10% раствором трехзамещенного фосфорно-
кислого натрия, обработка материла 3% серной 
кислотой, обработка материала 4% раствором 
едкого натра, комбинированный метод с исполь-
зованием N-ацетил-L-цистеина и гидроокиси 
натрия (NALC-NaOH), метод с использованием 
5% щавелевой кислоты. Каждый из них имеет 
определенные достоинства и недостатки, но 
наиболее приемлемый с точки зрения выделения 
МТВс является метод с NALC-NaOH (Приказ 
Минздрава РФ от 21.03.2003 №109 «О совершен-
ствовании противотуберкулезных мероприятий 
в Российской Федерации»). 

Контаминирующая микрофлора при выде-
лении МТВс чаще рассматривается как балласт, 
мешающий основному процессу – диагностике 
туберкулеза, но с увеличением числа иммуно-
компрометированных пациентов, пациентов из 
групп риска по развитию инфекций, вызванных 
другими кислотоустойчивыми микроорганизма-
ми, контамининаты могут стать дополнительным 
источником информации об этой группе прока-
риот в качестве потенциальных патогенов. Пред-
ставители родов Gordonia, Nocardia, Tsukamurella, 
Rhodococcus, а также клинически значимые не-
туберкулезные микобактерии (НТМ) все чаще 
описываются в качестве этиологических агентов 
при развитии патологических состояний раз-
личной локализации [6-9]. При этом клиниче-
ская картина заболеваний, вызванных данными 
микроорганизмами особенно при поражении 
легких имеет определенные сходства с туберку-
лезным процессом, а во многих бактериологи-
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ческих лабораториях не противотуберкулезной 
службы появились методы, позволяющие точно 
идентифицировать кислотоустойчивые актино-
мицеты [10-12].

Цель исследования – оценка распространен-
ности кислотоустойчивых актиномицет в составе 
контаминирующей микрофлоры, выделенной из 
клинического материала при обследовании на 
туберкулез. 

Материалы и методы
В исследование были включены посевы кли-

нического материала, в которых были выявлены 
признаки контаминации и отсутствовали пред-
ставители МТВс при проведении лабораторных 
исследований в соответствии с Приказом Минз-
драва РФ от 21.03.2003 №109 «О совершенство-
вании противотуберкулезных мероприятий в 
Российской Федерации». 

Материал был представлен 865 пробами, со-
бранными в период с января 2016 по январь 2019 
года. Пробоподготовку, первичный посев на 
плотные среды (Левенштейна-Йенсена и Финн 
II), в жидкую питательную среду Миддлбрук 7Н9 
и процедуры по подтверждению отсутствия в 
посевах представителей МТВс проводили на базе 
бактериологической лаборатории Самарского об-
ластного клинического противотуберкулезного 
диспансера им. Н.В. Постникова. 

Доля контаминированного материала при ис-
следовании составляла 2-3%, что соответствует 
рекомендациям при проведении исследований на 
МТВс. Вторая часть исследования проводилось на 
базе Самарского государственного медицинского 
университета. Из пробирок с контаминирующим 
ростом все культуры пересевались на плотные 
питательные среды: 5% кровяной агар (Bio-Rad), 
универсальную хромогенную среду (Bio-Rad), 
агар Сабуро (HiMedia). Посевы инкубировались 
при температуре 37°С в течение 7 суток с после-
дующим культивированием в течение 14 суток 
при температуре 28°С. Во время инкубации 
проводился ежедневный просмотр посевов. Все 
выросшие культуры идентифицировались с по-
мощью MALDI-ToF масс-спектрометра (Microflex 
LT, Bruker) методом прямого нанесения, методом 
расширенного прямого нанесения и методом экс-
тракции муравьиной кислотой в соответствии с 
рекомендациями производителя оборудования. 
Всего было выделено и идентифицировано 1093 
штамма микроорганизмов. 

Оценка структуры контаминирующей микро-
флоры включала в себя расчет частоты встречае-
мости рода/вида в отдельных видах клинического 

материала и относительного среднего для каждо-
го идентифицированного рода микроорганизмов 
(доля микроорганизма в исследуемой совокуп-
ности представителей родов, в зависимости от 
клинического материала).

Для оценки силы связи между видом клини-
ческого материла и микрофлорой, выделенной 
из него критерий Х2 и степень закономерности 
события (р), используемые при анализе сопря-
женности таблиц. Связь между признаками 
статистически расценивали как значимую при 
уровне значимости р<0,05. Статистическую об-
работку проводили с использованием Microsoft 
Excel 2013.

Результаты и их обсуждение

Структура контаминирующей микрофлоры 
в зависимости от клинического материала
Посевы, включенные в исследование, были 

представлены различным клиническим ма-
териалом, который был подвергнут процессу 
денконтаминации и материалом, собранным в 
асептических условиях, в посевах которого были 
выявлены признаки роста не характерного для 
МТВс (плевральная жидкость, спинномозговая 
жидкость, раневое отделяемое) (рис. 1).

Контаминирующая микрофлора, выделенная 
из аутопсийного материала, была представлена 
преимущественно классическими контаминан-
тами: Acinetobacter baumanii, Candida tropicalis, 
Citrobacter freundii, Citrobacter braakii, Klebsiella 
pneumoniae, Escherichia coli, Enterobacter cloacae, 
Enterococcus faecium, Pseudomonas aeruginosa, 
Pseudomonas lundensis, Serratia liquefaciens, 
Staphylococcus aureus – представленные по одно-
му штамму, Staphylococcus epidermidis – 2 штам-
ма, Enterococcus faecalis – 3 штамм. Общее число 
штаммов, выделенных из аутопсийного мате-
риала – 17, в 4 случаях была выделена микроб-
ная ассоциация, представленная двумя видами 
микроорганизмов. 

Контаминирующая микрофлора, выделенная 
из промывных вод желудка, была менее разноо-
бразной. В 3 пробах были выделены представи-
тели рода Aspergillus, в 2 грибы рода Candida, в 2 
– Staphylococcus epidermidis, в одном случае была 
выделен штамм Nocardia nova, и в одном случае 
не удалось получить рост микроорганизмов в 
условиях, применяемых в исследовании. 

Из плевральной жидкости были выделены 3 
штамма энтеробактерий (E.coli и K.pneumoniae, 
2 штамма грибов из рода Penicillium, 1 штамм 
Pseudomonas monteilii и один штамм Mycobacterium 
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Рис. 1. Структура клинического материала

Примечание: структура клинического материала посевы которого содержали признаки роста контаминирующей микрофлоры (БАЛЖ – жидкость, полученная при 
бронхоальеолярном лаваже, ПВЖ – промывные воды желудка, ПЖ – плевральная жидкость, СМЖ – спинномозговая жидкость). Количество посевов.

avium с атипичными ростовыми свойствами. 
Рост M.avium был выявлен на обеих средах Ле-
венштейна-Йенсена и Финн-II, и характеризо-
вался слизистыми колониями с ярко-желтым 
пигментом, больше соответствующий класси-
ческой контаминирующей микрофлоре, в част-
ности схожий рост был выявлен для некоторых 
штаммов S.aureus, в случае их роста на плотных 
яичных средах.

На средах с посевами ликвора, не смотря на 
признаки контаминации первичных посевов в 
3 случаях не удалось получить рост в услови-
ях исследования. В одном случае был выделен 
гриб рода Sporothrix, в одном – Pseudomonas 
aeruginosa. 

В структуре контаминирующей микрофлоры, 
выделенной из раневого отделяемого, был полу-
чен рост монокультур E. faecalis, Enterococcus 
raffinosus, Staphylococcus haemolyticus, а также 
одна ассоциация из Mycobacterium chelonae и 
Micrococcus luteus. Из одной пробы рост микро-
флоры в условиях исследования получить не 
удалось. 

Структура контаминирующей микрофлоры, 
выделенной из БАЛЖ была представлена в ос-
новном в монокультурах, только в одном случае 
была выделена ассоциация двух микроорганиз-
мов: S.aureus и Ralstonia pickettii. Среди моно-
культур были идентифицированы по 1 штамму 
A. baumanii, Aspergillus versicolor, E.coli, E. cloacae, 
E. faecalis, K. pneumoniae, Moraxella osloensis, Mucor 
spp., Sporotrix spp. По 2 штамма были выделены 

M. avium и P. aeruginosa. Для обоих штаммов M. 
avium также, как и в предыдущих случаях была с 
атипичными ростовыми свойствами: ускоренный 
рост на плотных яичных средах, выраженная 
пигментация, мукоидный тип колоний. В отли-
чие от других видов описанного выше материала, 
оба штамма микобактерий были изолированы со 
среды Левенштейна-Йенсена. Из одного образца 
с признаками контаминирующего роста не было 
выделено микроорганизмов при пересеве на сре-
ды, применяемые в исследовании.  

Безусловно делать какие-либо значимые 
выводы по результатам, приведенным выше 
не совсем корректно, в связи с небольшой вы-
боркой. Тем не менее, в плевральной жидкости, 
жидкости бронхоальвеолярного лаважа, про-
мывных водах желудка и раневом отделяемом 
были выделены кислотоустойчивые актиноми-
цеты, представленные преимущественно НТМ, 
рост которых на плотных питательных средах 
был идентичен признакам, характерным для 
классической контаминирующей микрофлоры: 
слизистые колонии, изменение цвета среды, бы-
стрый рост, атипичная пигментация. Выделение 
единственного штамм N. nova из промывных 
вод желудка можно расценивать как случайную 
находку. 

В связи с тем, что описанный выше клини-
ческий материал, при посеве которого были 
выявлены признаки роста контаминирующей 
микрофлоры, представлен единичными образ-
цами вышеописанные результаты не были под-
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вергнуты сравненною с данными, полученными 
при анализе посевов мокроты и мочи.

Контаминирующая микрофлора, выделенная 
при исследовании мочи и мокроты. Особенности 
сбора мокроты, как клинического материала под-
разумевают контаминацию сапрофитной микро-
флорой со слизистых оболочек верхних дыха-
тельных путей. И если в отношении мочи, можно 
условно стандартизировать данную процедуру и 
минимизировать риск контаминации материала, 
то при сборе мокроты, даже в случае тщательного 
соблюдения всех правил есть высокая вероят-
ность попадания микроорганизмов-комменсалов 
в образец. В тоже время следует учитывать, что 
заболевания бронхолегочной системы микроб-
ной этиологии являются одними из наиболее 
разнообразных по структуре возбудителей и 
выделение кислотоустойчивых представителей 
порядка Actinomycetales в ряде случаев должно 
рассматриваться как элемент диагностического 
поиска. В рутинной микробиологической прак-
тике выделение данных микроорганизмов при 
этом практически невозможно, а в лаборатори-
ях противотуберкулезной службы отсутствуют 
возможности для их идентификации. Особенно 
с учетом того, что среди кислотоустойчивых ак-
тиномицет есть как клинически значимые, так и 
сапрофитные представители. 

Естественным является наличие контамини-
рующей микрофлоры и в моче. Данный вид кли-
нического материала считается условно стериль-
ным, однако в случае сбора мочи естественным 
путем неизбежна контаминации ее микрофлорой 
кожи и слизистых оболочек даже в случае тща-
тельной подготовки пациента. С точки зрения 
клинической значимости контаминирующей 
микрофлоры на плотные яичные и в жидкие 
среды становится мало осуществимой в связи с 
отсутствием критериев интерпретации. 

Структура контаминирующей микрофлоры, 
выделенной из мокроты представлена значитель-
но большим количеством видов и родов микро-
организмов – 793 штамма. Ассоциации из трех 
микроорганизмов были выделены в 10 случаях 
(1,4%), из двух – в 103 (14,0%). Из 59 образцов 
(8,0%) с признаками контаминации микрофлору 
выделить не удалось. При анализе структуры 
контаминирующей микрофлоры в моче было вы-
явлено без роста 7 образцов (9,6%), ассоциации, 
состоящие из 2 культур, были выявлены в 10 
случаях (13,7%), трехкомпонентных ассоциаций 
выявлено не было. Общее количество культур, 
выделенных в составе контаминирующей микро-
флоры из мочи составило 76 штаммов. 

Микроорганизмы, выделенные из мо-
кроты в единичных случаях, были представ-
лены следующими видами: Achromobacter 
xylosoxidans, Acremonium striptum, Actinocorallia 
libanotica, Agromyces mediolanus, Bordetella 
petrii, Clostridium interstinale, Cohnella fontinalis, 
Erwinia persicina, Ewingella americana, Filifactor 
vilosus, Fusarium proliferatum, Lactococcus lactis, 
Morganella morganii, Ohrobactrum anthropi, 
Pediococcus pentosaceus, Rhisopus spp., Rhodotorula 
mucilaginosa, Sphingobacterium mizutaii. Из мочи в 
качестве единичного представителя был выделен 
Pseudochrobactrum asaccharolyticum.

Преобладающими группами микроорганиз-
мов-контаминантов в мокроте оказались раз-
личные виды стафилококков и грибы, количество 
которых оказалось 232 (29,3%) и 223 (28,1%) 
штаммов соответственно. При этом грибы ста-
тистически достоверно встречались чаще в кон-
таминирующей микрофлоре, выделенной из 
мокроты, в сравнении с мочой (p<0,001). В моче 
было выделено всего 20 штаммов стафилококков 
и 5 штаммов грибов, что составило соответствен-
но 26,3% и 6,6%.

Третьей по численности группой микроорга-
низмов оказались кислотоустойчивые представи-
тели порядка Actinomycetales, всего было выделе-
но и идентифицировано 94 штамма (11,9%). Для 
данной группы микроорганизмов в целом также 
были получены статистически достоверные раз-
личия в сравнении с частотой выделения их из 
мочи (р=0,037). По отдельным родам статистиче-
ски достоверных результатов не было получено 
по причине незначительной выборки микроор-
ганизмов, выделенных из мочи. В целом из мочи 
было выделено всего 3 штамма кислотоустойчи-
вых актиномицет – 3,9%. Подробная структура 
кислотоустойчивых актиномицет, выделенных из 
мокроты и мочи представлена в (табл. 1).

Среди представителей порядка Entero-
bacteriales, выделенных в структуре контами-
нирующей микрофлоры мокроты преоблада-
ли Klebsiella spp., Escherichia spp., Serratia spp., 
Enterobacter spp., Proteus spp. Общее количество 
штаммов энтеробактерий составило 52 (6,6%). В 
моче было выделено 14 штаммов энтеробактерий 
(18,4%), что статистически достоверно больше, 
чем в мокроте (p<0,001). 

Некислотоустойчивые представители порядка 
Actinomycetales были представлены в основном 
коринебактериями – 19 штаммов (2,4%), а также 
единичным представителями родов Arthrobacter 
и Microbacterium (по 2 штамма). В моче было 
выделено 11 штаммов (14,5%) коринебактерий 
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и 2 штамма (2,6%) микробактерий. Данные 
различия в составе контаминирующей микро-
флоры по распространенности представителей 
рода Corynebacterium были также достоверны 
(p<0,001).

Схожий результат был получен в отношении 
распространенности энтерококков в контамини-
рующей микрофлоре мочи и мокроты. В мокроте 
было выделено 36 штаммов (4,5%), в моче – 9 
штаммов (11,8%). Степень закономерности та-
кого распределения статистически достоверна и 
составила р=0,007. 

 Различия в других группах микроорганиз-
мов, выделенных из мокроты и мочи оказались 
статистически незначимыми. Из мокроты и мочи 
были выделены бациллы – 28 штаммов (3,5%) и 4 
штамма (5,2%), а также лактобациллы – 28 штам-
мов (3,5%) и 1 штамм (1,3%) соответственно. 
Представители остальных родов были выделены 
только из мокроты: Paenibacillus spp. – 9 штам-
мов (1,1%), Streptococcus spp. – 7 штаммов (0,9%), 
Lysinibacillus spp. и Micrococcus spp. – по 3 штамм 
(0,4%), Methylobacterium spp. – 2 штамм (0,3%).

Кислотоустойчивые актиномицеты в структуре 
контаминирующей микрофлоры
Анализируя полученные данные по всем ви-

дам клинического материала в целом, на наш 
взгляд, наибольший интерес из выделенных 
групп микроорганизмов представляют кислото-
устойчивые актиномицеты, т.к. среди них есть 
виды с доказанным клиническим значением 
для человека, а клиническая картина процессов, 
которые они вызывают характеризуется хрони-
ческим течением и определенным сходством с 

туберкулезным процессом. В частности, к ним 
можно отнести представителей рода Gordonia, 
среди которого в исследовании были выделены 
представители одного вида G. sputi; Nocardia – N. 
brevicatena, N. carnea, N. cyriacigeorgica, N. farcinica, 
N. nova; род Rhodococcus был представлен одним 
видом R. equi; также, как и род Tsukamurella – T. 
paurometabola.

Отдельно следует выделить нетуберкулезные 
микобактерии, среди которых есть отдельное 
разделение на группы видов по клинической зна-
чимости. В нашем исследовании было выделено 
36 штаммов НТМ. У всех были отмечены культу-
ральные свойства, характерные для классической 
контаминирующей микрофлоры. Структура 
НТМ представлена на (рис. 2).

Из выделенных НТМ доказанное клиническое 
значение имеют M.avium, M.fortuitum, M.chelonae, 
M.senegalense, M.porcinum, M.abscessus, M.selatum, 
M.malmoensae, M.marseillense; в качестве этиоло-
гического агента описана в единичных случаях 
M.septicum; не имеющими клинического значения 
являются M.chitae и M.gordonae [5, 13].

Часть выделенных представителей группы 
кислотоустойчивых актиномицет являются ком-
менсалами кожи и слизистых оболочек человека, 
а также сапрофитами окружающей среды. К 
ним можно отнести в частности Brevibacterium 
spp. (Brevibacterium borstelensis, Brevibacterium 
casei), Cellulosimicrobium spp. (Cellulosimicrobium 
cellulans) [14, 15]. 

В отношении представителей рода Streptomyces 
в литературе нет данных о их клиническом зна-
чении для человека. В нашем исследовании были 
выделены S. phaeochromogenes, S. albus, S. avidinii, 

Таблица 1. Частота выделения и структура кислотоустойчивых представителей порядка Actinomycetales выде-
ленной из мокроты и мочи

Микроорганизм Мокрота Моча Р*
Абс %** Абс %**

Gordonia spp. 5 5,3 0 0,0 р>0,05
Mycobacterium spp. 32 34,0 0 0,0 0,071
Brevibacterium spp. 5 5,3 2 66,7 р>0,05
Nocardia spp. 9 9,6 0 0,0 р>0,05
Cellulosimicrobium spp. 2 2,1 1 33,3 р>0,05
Rhodococcus spp. 2 2,1 0 0,0 р>0,05
Streptomyces spp. 36 38,3 0 0,0 р>0,05
Tsukamurella spp. 3 3,3 0 0,0 р>0,05
Итого: 94 100,0 3 100,0 0,037

Примечание: 
* Связь между признаками статистически значима при уровне p <0,05 при расчете связи между видом клинического материла и микрофлорой, выделенной из него 
по отношению к общему количеству штаммов, выделенных из мокроты и мочи.
** Доля от общего числа выделенных кислотоустойчивых актиномицет из соответствующего вида материала.
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Рис. 2. Структура нетуберкулезных микобактерий, выделенных при анализе костюмирующей микрофлоры (аб-
солютные значения)

S. badius, S. chartreusis, S. violaceoruber. Для 5 
штаммов не удалось провести видовую иденти-
фикацию.  Наряду с НТМ данная группа микро-
организмов была доминирующей среди кислото-
устойчивых актиномицет и безусловно требует 
более тщательного изучения. 

Заключение
Контаминирующая микрофлора при иссле-

довании клинического материала представляет 
собой разнородную группу микроорганизмов. 
Среди выделенных в исследовании бактерий и 
грибов значительную группу составляют сапро-
фитные представители слизистых и кожных по-
кровов, а также микроорганизмы естественные 
обитатели окружающей среды. 

Целью нашей работы не было доказать клини-
ческое значение определенного микроорганизма 
у конкретного пациента. Для этого необходимы 
результаты нескольких посевов, информация 
об анамнезе заболевания, результаты инстру-
ментальных и лабораторных исследований. Тем 
не менее, на наш взгляд, анализ выделенной 
контаминирующей микрофлоры и ее структуры 
дает четкую картину возможности выделения 
клинически значимых (с высоким уровнем до-
казательности) микроорганизмов из группы 
кислотоустойчивых актиномицет из клиниче-
ского материала при обследовании на туберкулез 
при отрицательных результатах по выделению 
МТВс. Наиболее широко она была представлена 

в контаминирующей микрофлоре, выделенной 
из мокроты. При этом, если рассчитать долю 
кислотоустойчивых представителей порядка 
Actinomycetales имеющих клиническое значение, 
то она составит 4,6% (50 штаммов) от всех вы-
деленных в исследовании микроорганизмов, а 
для всех кислотоустойчивых актиномицет вне 
зависимости от их потенциального клинического 
значения – 9,3% (102 штамма).

С учетом того, что в научной литературе на 
данный период наблюдения за пациентами, у 
которых патологический процесс вызван бакте-
риями из родов Gordonia, Nocardia, Tsukamurella, 
Rhodococcus представлен, как правило, единичны-
ми случаями, полученные в нашем исследовании 
данные являются важными с точки зрения ор-
ганизации работы по выделению кислотоустой-
чивых актиномицет из клинического материала, 
что безусловно позволит значительно повысить 
качество диагностики инфекционных осложне-
ний, связанных с ними [6-9, 16].

Рост числа иммунокомпрометированных 
пациентов неизбежно вносит свои правила 
не только в работу врачей клинических спе-
циальностей. Врачи лабораторной службы, 
безусловно, должны принимать во внимание 
изменения в структуре превалирующих воз-
будителей инфекционных процессов у данной 
когорты пациентов. Точная диагностика инфек-
ций, вызванных редкими и атипичными условно 
патогенными микроорганизмами невозможна 
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при использовании классических подходов по 
выделению и идентификации патогенов. В скла-
дывающихся условиях необходимо разрабаты-
вать и внедрять в рутинную практику новые или 
оптимизировать уже известные методы посева 
и культивирования клинического материала 
с целью выделения потенциальных патогенов 
не только среди иммунокомпрометированных 

пациентов, но и среди здорового населения. 
Благодаря накоплению данных о их распростра-
ненности в популяции можно разрабатывать 
критерии по оценки их клинического значения, 
алгоритмы диагностики и терапии, а также 
профилактики перекрестного инфицирования, 
случаи которого все чаще стали описываться в 
научной литературе.
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