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Оболенск, Московская область, Российская Федерация

Создана и зарегистрирована в Реестре база данных «Клинические штаммы грамотрицательных бактерий для изу
чения молекулярных механизмов антибиотикорезистентности» (Свидетельство о регистрации № 2017621413 
от 01.12.2017 г.), которая содержит информацию о 878 штаммах семейства Enterobacteriaceae и неферментирующих 
грамотрицательных бактерий, выделенных в лечебных учреждениях г. Москвы в 2004–2016 гг. База данных включает 
в себя 17 таблиц (4 основных, 2 обобщающих, 9 справочных и 2 дополнительных), 22 запроса для анализа спектра 
чувствительности штаммов к антибактериальным препаратам и 7 форм для введения информации. База данных пред-
назначена для использования при расследовании вспышек и спорадических случаев инфекций, для оценки эпидемио-
логических и генетических особенностей их возбудителей, для характеристики штаммов грамотрицательных бактерий 
при депонировании.
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The database «Gram-negative Bacterial Clinical Strains for the Study of Antibiotic Resistance Molecular Mechanisms» has 
been created and registered in the State Register (Registration Certificate No. 2017621413 of 01.12.2017). The database 
contains information about 878 strains of the Enterobacteriaceae family and nonfermentative Gram-negative bacteria isolated 
in Moscow medical care units in 2004–2016. The database includes 17 tables (4 basic, 2 generalizing, 9 reference and 
2 additional), 22 requests (for analyzing the sensitivity spectrum of strains to antibacterial drugs) and 7 forms (for introducing 
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the epidemiological and genetic characteristics of their agents, for characterizing strains of Gram-negative bacteria for 
deposition.
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П роблема антибиотикорезистентности патогенных 
микроорганизмов актуальна для здравоохранения 

во всем мире  [1]. Резистентность к антибиотикам у бакте-
рий возникает в результате мутаций или горизонтального 
переноса генов [2]. В научной литературе описано большое 
количество молекулярно-генетических механизмов анти
биотикорезистентности, основанных на модификации мише
ней антибиотиков, инактивации молекул лекарства, измене-
нии проницаемости бактериальных мембран, активации 
эффлюксных насосов и метаболических шунтов [3]. 
В результате эволюции антибиотикорезистентности появи-
лись бактериальные патогены со множественной лекар-
ственной устойчивостью (MDR), экстремальной лекарствен-
ной устойчивостью (XDR) и полной лекарственной устойчи-
востью (PDR) [4].

В последние годы определен спектр наиболее опасных 
клинических антибиотикорезистентных бактерий (Entero
coccus faecium, Staphylococcus aureus, Klebsiella pneumoniae, 
Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa и Entero
bacter spp.), названный аббревиатурой «ESСAPE патоге-
ны» – организмы, «избегающие» антимикробного подавле-
ния антибиотиками и представляющие собой новую пара-
дигму в патогенезе, трансмиссии и резистентности [5]. 
Совокупные данные об уровне антибиотикорезистентности, 
ее молекулярных механизмах и предполагаемых молекуляр-
ных механизмах распространения, наряду с генетической 
характеристикой штамма, такой как сиквенс-тип и генотип 
вирулентности, являются очень важной эпидемиологической 
информацией, поскольку позволяют определить происхо-
ждение штаммов, источник и пути распространения инфек-
ции, методики лечения и предупреждения развития забо
леваний [6]. 

В связи с этим постоянно развиваются методы диагности-
ки антибиотикорезистентности и ее механизмов, что приво-
дит к необходимости разработки пополняемых баз данных 
для анализа вновь поступающей информации. 

База данных (БД) – это интегрированная компьютерная 
структура, содержащая совокупность систематизированных 
данных и метаданных, предоставляющая конечному пользова-
телю возможность поиска и обработки информации, содер
жащейся в ней [7]. В Российской Федерации на сегодняшний 
день осуществляется государственная регистрация БД в каче-
стве результатов интеллектуальной деятельности (РИД). В ка-
честве примера можно привести БД по антибиотикорезистент-
ности возбудителей инфекций, передающихся половым путем 
(ИППП) [8], а также БД по характеристикам нуклеотидных по-
следовательностей геномов штаммов возбудителей бактери-
альных и вирусных инфекций I–II групп патогенности [9].

Цель настоящей работы – создание пополняемой БД, 
позволяющей осуществить поиск и обработку информации 
об источниках и времени выделения клинических штаммов 
грамотрицательных бактерий, их фенотипах и генотипах 
антибиотикорезистентности, наличии у них генов вирулент-
ности, а также систематизировать имеющиеся данные 
по сиквенс-типам. БД предназначена для специалистов мик
робиологических лабораторий, расследующих вспышки и 
спорадические случаи госпитальных и внегоспитальных 
инфекций, вызванных грамотрицательными бактериями; 
при оценке эпидемиологических и генетических особенно-
стей возбудителей, выделяемых из клинического материа-
ла, от животных и из окружающей среды; для специалистов, 
занимающихся коллекционной работой, – для описания 
новых генотипов штаммов и депонирования в Государст
венные коллекции патогенных микроорганизмов.

Рис. 1. Схема данных основных таблиц «Паспорт», «Гены вирулентности», «Гены резистентности», «Антибиотикорезистентность» 
и обобщающих таблиц «Генотип резистентности», «Генотип вирулентности».
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Материалы и методы

Для создания БД «Клинические штаммы грамотрицатель-
ных бактерий для изучения молекулярных механизмов анти-
биотикорезистентности» использовали программу Microsoft 
Office Access 2007 со стандартным пакетом приложений. 
Структура БД включает в себя таблицы, предназначенные 
для хранения информации, а также стандартные методы 
обработки информации.

Для заполнения таблиц БД использовали информацию 
о  клинических штаммах грамотрицательных бактерий III–
IV групп патогенности, полученных в ходе мониторинговой 

работы и расследований вспышек инфекционных заболева-
ний в лаборатории антимикробных препаратов отдела мо-
лекулярной микробиологии Федерального бюджетного 
учреждения науки «Государственный научный центр при-
кладной микробиологии и биотехнологии» Роспотребнад
зора (ФБУН ГНЦ ПМБ) в 2004–2016 гг. [10, 11]. Для каждого 
штамма вносили информацию по следующим категориям: 
клинико-эпидемиологические данные (дата выделения, 
источник выделения, место выделения, диагноз); фенотип 
антибиотикорезистентности (минимальные подавляющие 
концентрации (МПК) антибактериальных препаратов, интер
претация чувствительности); гены антибиотикорезистент-

Рис. 2. Форма «Паспорт штамма».

Рис. 3. Форма «Добавление гена вирулентности».
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ности; для ряда штаммов описаны гены вирулентности и 
сиквенс-типы. В соответствии с этическими требованиями 
БД не содержит персональной информации пациентов 
(имени и фамилии, возраста, этнической и расовой принад-
лежности и др.).

Результаты и обсуждение

БД «Клинические штаммы грамотрицательных бактерий 
для изучения молекулярных механизмов антибиотикорези-
стентности» содержит информацию о 878 штаммах семейст
ва Enterobacteriaceae и неферментирующих грамотрица-

тельных бактерий (НГОБ), принадлежащих к 23 видам. 
Клинические штаммы были выделены в лечебных учрежде-
ниях города Москвы в период с 2004 по 2016 гг. БД включа-
ет в себя 17 таблиц, 22 запроса и 7 форм. Объем программы 
оптимизирован для удобства работы на флеш-носителях 
и  составляет 9,4 Мбайта. База данных включает четыре 
основные таблицы, которые содержат уникальную информа-
цию, а также две обобщающие таблицы, девять справочных 
таблиц и две дополнительные таблицы (рис. 1).

Таблица «Паспорт» содержит основную эпидемиологи-
ческую информацию о каждом штамме, а также обобщен-
ную характеристику каждого штамма, генерируемую на 

Рис. 5. Форма «Антибиотикорезистентность».

Рис. 4. Форма «Добавление гена резистентности».
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основе других таблиц («Генотип резистентности», «Генотип 
вирулентности»). Для заполнения таблицы «Паспорт» соз-
дана форма «Паспорт штамма», позволяющая вносить 
данные о  виде микроорганизма, названии штамма, дате, 
источнике и месте выделения, а также о диагнозе заболе-
вания (рис. 2).

Основная таблица «Гены вирулентности» содержит ин-
формацию о наличии генов вирулентности у бактерий дан-
ного штамма, для заполнения которой создана форма 
«Добавление гена вирулентности», позволяющая вносить 
для конкретных штаммов наименования и характеристики 
генов вирулентности (рис. 3).

Основная таблица «Гены резистентности» содержит 
информацию о наличии генов антибиотикорезистентности 
в штаммах бактерий. Для заполнения этой таблицы создана 
форма «Добавление гена резистентности», позволяющая 
вносить для конкретных штаммов наименования и характе-
ристики генов антибиотикорезистентности (рис. 4).

В основной таблице «Антибиотикорезистентность» содер-
жится информация о чувствительности штаммов к 40 анти-
бактериальным препаратам. Для заполнения этой таблицы 
разработана форма «Антибиотикорезистентность», с помо-
щью которой можно вносить значения МПК всех антибиоти-
ков для каждого штамма (рис. 5).

Рис. 6. Форма «Добавление антибиотика».

Рис. 7. Запросы базы данных по спектру чувствительности штаммов к отдельным функциональным группам антибиотиков.
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Обобщающие таблицы «Генотип вирулентности» и «Гено
тип резистентности» позволяют консолидировать данные 
таблиц «Гены вирулентности» и «Гены резистентности» 
соответственно и получить на выходе характеристики гено-
типов вирулентности и антибиотикорезистентности, которые 
адресуются в таблицу «Паспорт».

Перечень значений ячеек, используемых в основных та-
блицах, содержится в девяти справочных таблицах: видовая 
принадлежность бактерии – в таблице «Вид микроорга
низма», название города – в таблице «Место выделения», 
перечень клинических материалов – в таблице «Источник 
выделения», наименования функциональных групп антибио-
тиков – в таблице «Класс антибиотиков», названия антибак-
териальных препаратов – в таблице «Антибиотики», наиме-
нования генов вирулентности – в таблице «Список генов 
вирулентности», названия генов антибиотикорезистент
ности – в таблице «Список генов резистентности», наимено-
вания генов «домашнего хозяйства», используемых для 
определения сиквенс-типов – в таблице «ST-гены», номера 
сиквенс-типов – в таблице «Виды сиквенс-типов». Для запол
нения таблиц «Антибиотики», «Вид микроорганизма» и «Виды 
сиквенс-типов» созданы формы «Добавление антибиотика», 
«Добавление нового вида микроорганизма» и «Добавление 
сиквенс-типа» соответственно (рис. 6).

Все формы, используемые для введения информации 
в БД, снабжены интерактивными кнопками и выпадающими 
списками, а также защищены стандартными для программы 
Microsoft Office Access 2007 макросами от случайного введе-
ния данных. 

База данных позволяет проводить анализ спектра чувст
вительности штаммов к отдельным функциональным группам 
антибиотиков с помощью 22 стандартных запросов (рис. 7).

Таким образом, разработанная БД «Клинические штам-
мы грамотрицательных бактерий для изучения молекуляр-
ных механизмов антибиотикорезистентности» позволяет 
осуществить поиск и обработку информации о клинических 
штаммах, в том числе об их клинико-эпидемиологических 
характеристиках, фенотипах и генотипах антибиотикорези-
стивности и вирулентности, содержании генов антибиотико-
резистивности и вирулентности, а также по принадлежности 
к генетическим линиям (сиквенс-типам).

БД зарегистрирована в Реестре баз данных 1 декабря 
2017 г. под № 2017621413.
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Данная работа выполнена в рамках отраслевой програм-

мы Роспотребнадзора.
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