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Явление антибиотикорезистентности (АБР) микроорганизмов (МО) входит в число важнейших проблем совре-
менного здравоохранения. В настоящее время активно исследуются пути возникновения и распространения анти-
биотикорезистентных штаммов МО в различных условиях, включая природные среды. Полноценная оценка явления 
АБР невозможна без использования молекулярно-генетических методов, однако, если для этапа выделения суммарной 
ДНК МО из внешнесредовых проб предлагается достаточно большое количество специальных наборов реактивов, 
материалов и оборудования, то для амплификации последовательностей ДНК, готовых к использованию тест-систем 
в формате «из коробки», фактически не разработано. Вместе с тем разработаны и достаточно широко применяются 
коммерческие наборы, позволяющие амплифицировать ДНК антибиотикорезистентных штаммов МО в биологиче-
ских пробах, взятых у человека (пациента). Целью данной работы была оценка возможности адаптации тест-систем, 
применяемых для выявления генов АБР у МО, полученных от человека, к выявлению генов АБР в образцах ДНК 
МО, выделенных из объектов окружающей среды (ОС). В ходе исследования было установлено, что лабораторные 
комплекты производства компании ООО НПФ «Литех» могут быть использованы для выявления генов АБР в образцах 
ДНК МО, полученных из почв и навозных стоков. В проанализированных с помощью тест-систем «Литех» образцах 
почв и навозных стоков обнаружены гены устойчивости к тетрациклинам (TetM), макролидам(ErmB), цефалоспо-
ринам (blaOXA10), линкозамидам и стрептограмину В (Mef). Специфические гены АБР были выявлены на участках 
исследования, испытывающих биогенное загрязнение, и отсутствовали на фоновых участках. Полученные данные 
свидетельствуют о значительном загрязнении ОС антибиотикорезистентными МО в местах нахождения побочных 
продуктов животноводства и необходимости организации системы мониторинга явления АБР на данных объектах.

Ключевые слова: антибиотикорезистентность, микроорганизмы, окружающая среда, ДНК, полимеразная 
цепная реакция, гены резистентности, мониторинг, молекулярная диагностика.
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Антибиотикорезистентность (АБР) в на-
стоящее время представляет собой одну из 
серьёзнейших глобальных угроз современ-
ному здравоохранению. Согласно данным 
Всемирной организации здравоохранения 
[1], зарубежных и отечественных источников, 
рост устойчивости микроорганизмов (МО)  
к антибактериальным препаратам приводит  
к значимому увеличению смертности (прогно-
зируется порядка 10 млн смертей ежегодно), 
удлинению сроков лечения, а также суще-
ственному экономическому ущербу, который 
к 2050 г. может достигнуть 100 трлн долларов 
в мировом масштабе [2–4].

Распространение в окружающей среде 
(ОС) МО с генами устойчивости  к анти-
бактериальным препаратам создаёт посто-

Antibiotic resistance (ABR) in microorganisms (MO) is one of the most pressing issues in modern healthcare. 
The emergence and spread of ABR strains of MO in various environments, including natural, is currently being actively 
studied. A comprehensive assessment of ABR is impossible without the use of molecular genetic methods. A significant 
number of specialized reagent kits, materials, and equipment are available for isolating total MO DNA from environ-
mental samples. But ready-to-use, out-of-the-box test systems for amplifying DNA sequences are virtually nonexistent. 
However, commercial kits have been developed and are widely used to amplify the DNA of ABR MO strains in biological 
samples from humans (patients). The aim of this study was to evaluate the feasibility of adapting test systems used to 
detect ABR genes in MO isolated from humans to detect ABR genes in MO DNA samples isolated from environmental 
sources. The study found that laboratory kits manufactured by Litekh JSC can be used to detect ABR genes in MO DNA 
samples obtained from soils and manure runoff. These laboratory kits detected resistance genes to tetracyclines (TetM), 
macrolides (ErmB, Mef), and cephalosporins (blaOXA10) in the soil and manure samples analyzed. Specific ABR genes 
were detected in study sites affected by biogenic pollution and were absent from control sites. The obtained results confirm 
a high degree of commonality between the ABR genes in MO isolated from the environment and clinical MO strains iso-
lated from humans. The identification of ABR (TetM, ErmB, Mef, blaOXA10) identical genetic determinants may indicate 
the existence of a single pool of ABR genes that moves between different ecological niches, the data indicate significant 
contamination of the environment with antibiotic-resistant microorganisms in areas where livestock by-products are 
located and the need to organize a monitoring system for this phenomenon at these sites.

Keywords: antibiotic resistance, microorganisms, environment, DNA, polymerase chain reaction, resistance genes, 
monitoring, molecular diagnostics.

янный потенциальный резервуар инфек-
ции, которая не отвечает при её лечении 
на назначенные лекарственные препараты 
(антибиотики) [5], что, в свою очередь, 
может оказаться фатальным фактором 
для пациента. Водные экосистемы, почвы 
сельскохозяйственных угодий и городские 
территории становятся местами актив-
ного обмена генетическим материалом 
между аутохтонными и патогенными МО,  
в том числе и отвечающими за их устойчи-
вость к антибиотикам. Явление АБР у МО 
носит и естественный характер, что отражено 
в ряде работ [6], но в естественных условиях 
ОС эти процессы весьма продолжительны по 
времени. Сейчас же мы наблюдаем в бук-
вальном смысле слова «взрывной» характер 
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появления новых механизмов развития АБР 
и темпов распространения данных МО.

Значительный вклад в загрязнение почв 
устойчивыми к антибиотикам МО вносит со-
временное животноводство, широко использу-
ющее антимикробные препараты для профи-
лактики заболеваний, лечения и повышения 
продуктивности животных [7]. Применяемые 
в животноводстве антибиотики становятся 
драйверами формирования АБР микробио-
ты, заселяющей желудочно-кишечный тракт, 
кожные покровы и слизистые оболочки жи-
вотных [8–10]. В составе навоза, навозных 
стоков и помёта птиц, используемых в качестве 
удобрений, антибиотикорезистентные МО 
активно переносятся в ОС [11, 12].

Существенный вклад в формирование 
АБР вносят и такие факторы, как нера-
циональное использование антибиотиков  
в клинической практике, неконтролируемое 
самолечение, сброс недостаточно очищенных 
сточных вод медицинскими учреждениями  
и фармацевтическими предприятиями в вод-
ные объекты.

Для предупреждения и ограничения 
распространения АБР в нашей стране был 
разработан и введён в действие ряд важных 
документов, в частности «Стратегия предупре-
ждения распространения антимикробной 
резистентности на период до 2030 года» (Рас-
поряжение Правительства РФ от 25.09.2017 
№ 2045-р). Важнейшим условием успешной 
реализации соответствующей стратегии явля-
ется системный мониторинг распространён-
ности МО с генами АБР во внешней среде. 
Для выявления антибиотикорезистентных 
штаммов МО могут быть использованы как 
микробиологические методы анализа, так и 
более высокотехнологичные – молекулярно-
генетические методы (МГМ). Особенности 
пробоотбора и дальнейших манипуляций  
с образцом при работе с использованием МГМ 
подразумевают применение только одноразо-
вых расходных материалов с целью предотвра-
щения перекрёстной контаминации. Для вы-
деления ДНК из проб почвы имеются соответ-
ствующие наборы, и они доступны к приобрете-
нию. Некоторые существующие ограничения  
в использовании МГМ могут быть связаны  
с отсутствием коммерческих тест-систем, пред-
назначенных для проведения самой полиме-
разной цепной реакции (ПЦР) по выявлению 
генов АБР в образцах, взятых из внешней сре-
ды. Вместе с тем, имеется достаточно большое 
количество тест-систем, разработанных для 
амплификации данных генов в биологическом 

материале, содержащем МО и отобранном  
у пациентов, получающих лечение антибакте-
риальными препаратами.

Цель настоящей работы – оценить 
возможность адаптации тест-систем, при-
меняемых для выявления генов АБР МО  
у человека, к выявлению аналогичных ге-
нов АБР в образцах ДНК МО, выделенных 
из внешне-средовых проб (почв, навозных 
стоков), и их дальнейшего использования  
в мониторинге загрязнения окружающей 
среды антибиотикорезистентными штаммами 
микроорганизмов.

Объекты и методы исследования

Исследования проводили в течение 2024–
2025 гг. Для получения репрезентативных дан-
ных применяли схему отбора проб, предусма-
тривающую охват различных типов локаций: 
сельскохозяйственные территории, связан-
ные с возможным биогенным загрязнением 

Рис. 1. Участки пробоотбора: 1 – участок, 
подвергшийся биогенному загрязнению отходами 
свиноводства и птицеводства; 2 – лесной массив 

(фоновая территория участку 1); 3 – участок, 
подвергшийся биогенному загрязнению отходами 

свиноводства; 4 – луговой массив (фоновая 
территория участку 3); 5 – участок, подвергшийся 

биогенному загрязнению отходами молочного 
животноводства; 6 – лесной массив (фоновая 

территория участку 5); 7 – лесной массив;  
8 – отходы свиноводства; 9 – восстановленная 

подстилка из навозных стоков крупного рогатого 
скота; 10 – навозные стоки крупного рогатого 

скота; 11 – почва вблизи коллектора городских 
коммунальных систем / Fig. 1. Sampling areas: 

1 – an area polluted by pig and poultry waste;  
2 – forest area (background area for area 1);  

3 – an area polluted by pig waste; 4 – meadow area 
(background for area 3); 5 – an area polluted by 

dairy wastes; 6 – forest area (background for area 
5); 7 – forest area; 8 – pig farming waste;  

9 – reclaimed bedding from cattle manure runoff; 
10 – cattle manure runoff; 11 – soil near the mu-

nicipal utility system collector
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отходами животноводства (эксперименталь-
ные участки 1, 3, 5, 8–11); лесные и луговые 
массивы, расположенные на террриториях, 
не используемых в хозяйственной деятель-
ности человека, на расстоянии не менее 300 м  
от участков отбора экспериментальных проб 
(фоновые (контрольные) участки): 2 – лес-
ной массив (фоновая территория участку 1);  
4 – луговой массив (фоновая территория 
участку 3); 6 – лесной массив (фоновая тер-
ритория участку 5); 7 – лесной массив. Всего 
для исследования было выбрано 11 участков 
проботбора, расположение которых пред-
ставлено на рисунке 1.

Отбор проб почв осуществляли в соответ-
ствии с требованиями ГОСТ 17.4.4.02-2017  
в черте г. Кирова и на прилегающей к городу 
территории. С площадок отбирали точечные 
пробы методом конверта на глубину 20–25 см.  
Размер пробной площадки – 10×10 м. На-
возные стоки (НС) и восстановленную под-
стилку отбирали на крупных животновод-
ческих предприятиях Кировской области по 
выращиванию свиней и коров молочного на-
правления. Пробы почв и НС (представляют 
собой гомогенат почвы и навоза с высоким 
содержанием влаги) собирали одноразо-
выми инструментами в стерильную тару 
с соблюдением условий асептики. Транс-
портировка проб в лабораторию осущест-
влялась в течение трёх часов после отбора 
с соблюдением температурного режима (от 
+4 до +8 оC).

Выделение суммарной ДНК из образцов 
почв и НС проводили с использованием 
набора реагентов «SKYamp Soil DNA Kit» 
(ООО «Скайген», Россия), согласно при-
лагаемой инструкции. Данный набор раз-
работан специально для работы с образцами 
почвы, в том числе и с высокой влажностью, 
и позволяет эффективно удалять ингибиторы 
ПЦР. Все манипуляции проводили в лами-
нарном боксе «LAMSYSTEMS» (Россия)  
с соблюдением условий по предотвращению 
перекрёстной контаминации. 

Концентрацию выделенной суммарной 
ДНК в образцах определяли флуориметри-
ческим методом на приборе MAXLIFE H100 
(Россия) с использованием набора реаген-
тов для измерения концентрации двухце-
почечной ДНК dsDNA-500 V2.0 MAXLIFE 
(ООО «МВМ-Диагностик», Россия). Из-
мерения проводили в 5-кратных повторах 
для каждого образца. Рассчитывали среднее 
значение концентрации и стандартное от-
клонение.

Для амплификации генов АБР МО ис-
пользовали два варианта ПЦР: классиче-
скую, с последующей электрофоретической 
детекцией конечного продукта, и в реальном 
времени (Real-Time PCR). Классическую 
ПЦР проводили с использованием наборов: 
«РЕЗИСТОМ.TetM» – для обнаружения 
генов устойчивости к тетрациклинам, «РЕ-
ЗИСТОМ.ErmB» – для выявления генов 
резистентности к эритромицинам и «РЕ-
ЗИСТОМ.CTX-M» – для определения генов 
АБР к цефалоспоринам. Все тест-системы 
производятся ООО НПФ «Литех» (Россия). 
Подготовку реакционной смеси делали  
в ПЦР-боксе, дальнейшее проведение ам-
плификации осуществляли на термоциклере 
«БИС» М111-05 (Россия). Визуализацию 
результатов делали методом электрофореза 
в 2% агарозном геле, который готовили на 
основе TBE-буфера с добавлением броми-
стого этидия. Электрофорез проводили при 
напряжении 80V в течение 40 мин. Визуа-
лизация и документирование результатов 
проведены с использованием трансиллю-
минатора.

Полимеразную цепную реакцию в ре-
альном времени выполняли на амплифи-
каторе ������������������������������CFX���������������������������96 ������������������������Touch������������������� (США) набором «РЕ-
ЗИСТОМ ESKAPE-V» (ООО НПФ «Литех», 
Россия), который предназначен для муль-
типлексного выявления широкого спектра 
генов резистентности МО (blaCTX-M  и 
blaOXA10 – к цефалоспоринам; MecA – к 
бета-лактамам; blaKPC,  blaOXA48-like, 
blaOXA23-like,  blaOXA40-like,  blaVim , 
blaNDM, blaGES – к карбапенемам; blaDHA – 
к защищённым пенициллинам и цефало-
споринам; Mef и ErmB – к макролидам, 
линкозамидам, стрептограмину В; VanA/
VanB – к гликопептидам) группы ESKAPE: 
Enterococcus faecium, Staphyllococcus aureus, 
Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter bau-
mannii, Pseudomonas aeruginosa и Entero-
bacter spp., а также иных МО. Аппаратная 
детекция комплекса генов АБР проведена 
на каналах флуоресценции FAM, HEX, 
ROX. Методика постановки ПЦР соответ-
ствовала изложенной в инструкции от раз-
работчиков набора «Комплекс РЕЗИСТОМ 
ESKAPE-V». 

Статистическую обработку данных прово-
дили с использованием программы Microsoft 
Excel 2019. Рассчитывали средние значения, 
стандартные отклонения, ошибки среднего. 
Для оценки достоверности различий приме-
няли t-критерий Стьюдента.
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Результаты и обсуждение

Во всех пробах, отобранных на иссле-
дуемых участках, была успешно выделена 
суммарная ДНК. Концентрация ДНК варьи-
ровала в достаточно широких пределах от 5 до 
40±5 нг/мкл (табл.).

Наибольшая концентрация ДНК зафик-
сирована в образце, отобранном на участке  
№ 11 (почва вблизи коллектора), что свиде-
тельствует о высокой микробной обсеменён-
ности данного объекта анализа. Наименьшие 
концентрации ДНК (<5,0 нг/мкл) обнаруже-
ны в образцах, отобранных на фоновых лесных 
территориях (№№ 2 и 6) (табл.).

Результаты электрофоретического анализа 
методом классической ПЦР показали наличие 
специфических генов АБР в некоторых из 
исследованных образцов. Положительный 
результат на наличие гена TetM (гены устойчи-
вости к тетрациклинам) получен для образцов, 
отобранных на участках №№ 8–11 (рис. 2а). 
Образцы были отобраны из НС животновод-
ческих хозяйств и коллектора городских ком-
мунальных систем. В образцах, отобранных 
из лесных массивов и лугов, ген TetM не об-
наружен. В образцах, отобранных на участках 
№№ 8 и 10 (рис. 2б), были обнаружены гены 
устойчивости к эритромицинам (ErmB). Во 
всех исследованных методом классической 
ПЦР образцах гены АБР к цефалоспоринам 
blaCTX-M не обнаружены (рис. 2в).

Более чувствительный метод ПЦР  
в реальном времени позволил выявить рас-
ширенный спектр генов АБР. Так в образце, 
отобранном на участке № 1, были выявлены 
гены устойчивости к линкозамидам, стрепто-
грамину В, макролидам и цефалоспоринам. 

Результаты исследований представлены на 
рисунке 3 (протоколы по каналам флуорес-
ценции HEX (гены АБР Mef к линкозамидам, 
стрептограмину В, а также к blaOXA10 – це-
фалоспоринам) и ROX (гены АБР ErmB – 
к макролидам)).

В образце, отобранном на участке № 3, 
обнаружены гены устойчивости к цефало-
споринам, линкозамидам, стрептограмину В. 
Результаты исследований представлены на 
рисунке 4 (протоколы по каналам флуорес-
ценции HEX (гены АБР Mef к линкозамидам, 
стрептограмину В, а также к blaOXA10 – це-
фалоспоринам)).

Кроме этого, методом ПЦР в реальном 
времени обнаружены гены АБР, выявленные 
ранее методом классической ПЦР в образцах, 
отобранных на участках №№ 8–11.

Наиболее часто встречающимися генами 
АБР в исследованных образцах почв и НС ока-
зались Mef и ErmB, обеспечивающие устойчи-
вость к макролидам, линкозамидам и стрепто-
грамину группы В (MLSB-фенотип). Эти гены 
обнаружены методом ПЦР в реальном време-
ни в 6 образцах из 11, что свидетельствует о 
более высокой чувствительности метода ПЦР 
в реальном времени по сравнению с вариантом 
классической ПЦР. Также это подтверждается 
и тем, что в образце № 1 выявлен наиболее 
широкий спектр генов АБР: blaOXA10, Mef 
и ErmB, но при этом «классическим» вари-
антом ПЦР они не были идентифицированы.

Таким образом, проведённое исследование 
позволило сравнить эффективность двух мето-
дов детекции: классической ПЦР с электрофо-
резом и ПЦР в реальном времени. Real-Time 
PCR продемонстрировала существенно более 
высокую чувствительность и специфичность, 

Таблица / Table
Концентрации суммарной ДНК в исследуемых пробах, определённые флуориметрическим методом 

Concentrations of total DNA in the studied samples, determined by the fluorimetric method

№ исследуемого участка
Number of the studied area

Количество ДНК, нг/мкл
DNA amount, ng/µL

1 21,4±3,0
2 <5,0
3 6,7±0,8
4 9,5±1,5
5 6,3±1,8
6 <5,0
7 6,7±0,8
8 13,3±1,9
9 11,4±2,3

10 6,3±1,0
11 40±5
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Рис. 2. Результаты электрофореза на выявление генов антибиотикорезистентности
 в исследуемых образцах почв и навозных стоков: а) TetM, б) ErmB, в) blaCTX-M

Fig. 2. Results of electrophoresis: the detected antibiotic resistance genes
 in the studied soil and manure samples: а) TetM, b) ErmB, c) blaCTX-M

Рис. 3. Кривая накопления продуктов реакции по каналу флуоресценции HEX – Mef (а) 
и blaOXA10 (b), и по каналу флуоресценции ROX – ErmB (c) для образца, отобранного на участке № 1. 

Примечание к рисункам 3 и 4: RFU – относительная единица флуоресценции, 
которая показывает интенсивность свечения и позволяет оценить количество 

амплифицированной ДНК в образце. Cycles – циклы, их количество
Fig. 3. The accumulation curve of reaction products along the HEX fluorescence channel – Mef (a)

 and blaOXA10 (b), and along the ROX fluorescence channel – ErmB (c) for the sample from the site No. 1. 
Note on Figures 3 and 4: RFU – relative fluorescence unit; it measures the intensity of fluorescence 
and allows one to estimate the amount of amplified DNA in a sample. Cycles – the number of cycles

а / a

б / b

в / c
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что особенно важно при работе с образцами 
ОС, где концентрация целевых ДНК может 
быть низкой. Кроме того, этот метод позволя-
ет в перспективе проводить количественную 
оценку и мультиплексный анализ нескольких 
мишеней в одной реакции, при приблизи-
тельно идентичной стоимости, трудоёмкости 
и временных затратах. Также при Real-Time 
PCR следует отметить снижение рисков конта-
минации, так как отсутствует этап проведения 
фореза и, соответственно, потенциально воз-
можного попадания в лабораторные помеще-
ния ампликонов.

Полученные результаты подтверждают 
высокую степень общности генов АБР у МО, 
полученных из ОС, и у клинических штам-
мов МО, выделяемых от человека. Выявле-
ние идентичных генетических детерминант 
устойчивости к антибиотикам (TetM, ErmB, 
Mef, blaOXA10) может свидетельствовать 
о существовании единого пула генов АБР, 
перемещающегося между различными эколо-
гическими нишами.

Успешное применение диагностических 
наборов, изначально разработанных для кли-
нической диагностики («РЕЗИСТОМ.TetM», 
«РЕЗИСТОМ.ErmB», «РЕЗИСТОМ.CTX-M», 
«РЕЗИСТОМ ESKAPE-V»), для анализа объ-
ектов ОС свидетельствует об универсальности 
генетических мишеней и возможности адапта-
ции медицинских диагностических систем для 
задач экологического мониторинга.

Проведённые исследования обосновывают 
целесообразность создания единой системы 
мониторинга явления распространённости 
МО с генами АБР, интегрирующей данные 
медицинских, ветеринарных и экологических 
исследований. Использование стандартизиро-
ванных общих тест-систем позволит получать 
сопоставимые данные о распространённости 
МО с генами АБР, своевременно выявлять 
эпидемиологически значимые угрозы и осу-
ществлять их профилактику.

Полученные данные так же свидетельствуют 
о значительном загрязнении обследованных тер-
риторий генами АБР. Выявленная распростра-
нённость МО с генами резистентности к антибио-
тикам имеет определённую связь с конкретными 
локациями с высокой биогенной нагрузкой – 
фактически все гены АБР выделены из образцов 
побочных продуктов животноводства (НС) или 
почвы на сельскохозяйственных локациях, куда 
они вывозятся. Это согласуется с литературными 
данными о широком использовании антибио-
тиков в животноводстве в качестве стимуля-
торов роста и для профилактики заболеваний 
[12–14]. Особенно показательно наличие генов 
TetM, ErmB и Mef именно в образцах из НС, что 
указывает на селекцию резистентных штаммов 
МО в условиях постоянного воздействия анти-
биотиков на микробиоту желудочно-кишечного 
тракта животных.

Обнаружение генов АБР в образце, ото-
бранном из канализационного коллектора 

Рис. 4. Кривая накопления продуктов реакции по каналу флуоресценции HEX – blaOXA10 (a) 
и Mef (б) для образца, отобранного на участке № 3

Fig. 4. The accumulation curve of reaction products in the HEX fluorescence channel
 is blaOXA10 (a) and Mef (b) for the sample from the site No. 3

а / a

б / b
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(участок № 11), свидетельствует о поступле-
нии резистентных к антибиотикам МО в ОС 
из коммунальных сетей. Это подтверждает 
данные о нерациональном использовании 
антибиотиков в клинической практике и необ-
ходимости усиления контроля за их примене-
нием населением [15, 16]. Данный факт также 
может указывать на миграцию резистентных 
МО по водным путям и возможность загрязне-
ния удалённых территорий. Распространение 
генов АБР во внешней среде создаёт постоян-
ный резервуар для потенциального заражения 
людей и животных антибиотикорезистентны-
ми штаммами МО.

Заключение

Подтверждена высокая эффективность 
молекулярно-генетических методов (класси-
ческой ПЦР и ПЦР в реальном времени) для 
мониторинга АБР МО во внешней среде. 

Установлено, что антибиотикорезистент-
ные штаммы МО в ОС исследуемого региона 
имеют значительное распространение. Выяв-
лены гены устойчивости МО к тетрациклинам 
(TetM), макролидам (ErmB), линкозамидам 
и стрептограмину группы В (Mef), цефалоспо-
ринам (blaOXA10).

Наблюдается определённая взаимосвязь 
между обнаружением генов АБР у МО и на-
личием биогенной нагрузки на исследуемых 
территориях. Наибольшая концентрация ге-
нов резистентности к антибиотикам выявлена 
в образцах из животноводческих хозяйств 
и городского коллектора, что указывает на 
основные источники загрязнения ОС анти-
биотикорезистентными МО.

Метод Real-Time PCR продемонстрировал 
преимущества по чувствительности и специ-
фичности в сравнении с классической ПЦР. 
При этом применение для амплификации 
коммерческих наборов, используемых в кли-
нической лабораторной практике, оказалось 
успешным, что, возможно, связано с общно-
стью генов АБР микроорганизмов у человека 
и животных.

Полученные данные свидетельствуют  
о необходимости организации системы мони-
торинга АБР во внешней среде и разработки 
комплекса мер по ограничению распростра-
нения резистентных к антибиотикам микро-
организмов.

Работа выполнена по программе «Уни-
верситетский научный грант» ФГБОУ ВО 
Кировский ГМУ Минздрава России (утверж-

дена решением Учёного совета, протокол № 11 
от 27.12.2024 г.), а также в рамках государ-
ственного задания ИБ ФИЦ Коми НЦ УрО РАН 
(номер государственной регистрации в ЕГИСУ 
№ 125021402208-5).
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