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Развитие молекулярных методов исследований в конце XX века позволило расширить номенклатуру видов, образующих 
род Staphylococcus, который в настоящее время насчитывает 51 вид и 27 подвидов. Патогенные виды рода обладают 
способностью коагулировать плазму крови млекопитающих, образуя группу коагулазопозитивных стафилококков (КПС), 
включающую 7 видов: S. aureus, S. delphini, S. intermedius, S. pseudintermedius, S. lutrae, S. schleiferi ssp. coagulans, S. hyicus. 
В клинической практике наиболее вирулентным среди стафилококков считается S. aureus. Накопленные данные свиде-
тельствуют о возрастающей этиологической значимости в инфекционной патологии человека и животных других пред-
ставителей группы КПС. Пристального внимания заслуживают Staphylococcus intermedius группы (SIG), объединяющей 
три близкородственных вида: S. pseudintermedius, S. intermedius, S. delphini, среди которых наиболее широкое распростра-
нение получили метициллинустойчивые клоны S. pseudintermedius, способные вызывать различные гнойно-воспалительные 
заболевания у человека. Лабораторные методы, основанные на фенотипических тестах, не позволяют дифференциро-
вать КПС из-за значительного сходства фенотипических свойств у некоторых представителей этой группы. Проведён 
сравнительный анализ эффективности различных методов видовой идентификации КПС: биохимического, молекулярно-
генетических (мультипраймерная ПЦР (М-ПЦР) для идентификации различий структуры гена термонуклеазы, анализ по-
лиморфизма длин рестрикционных фрагментов (ПДРФ) гена каталазы и их секвенирование), матрично-активированная 
лазерная десорбционная/ионизационная времяпролетная масс-спектрометрия (MALDI-ToF MS) с различными способами 
пробоподготовки. Исследовано 117 изолятов представителей SIG, выделенных от больных и здоровых особей мелких до-
машних животных, клинические изоляты от пациентов стационаров. М-ПЦР позволила идентифицировать 97% изолятов, 
ПДРФ-анализ — 100% изолятов, что подтверждает эффективность молекулярно-генетических методов исследования. 
MALDI-ToF MS требует пополнения базы данных масс-спектрометра и использование способа предварительной белковой 
экстракции проб для повышения эффективности видовой идентификации КПС.

К л ю ч е в ы е  с л о в а :  коагулазоположительные стафилококки; Staphylococcus intermedius group (SIG); видовая иден-
тификация, молекулярно-генетические методы; nuc ген; katA ген; времяпролетная MALDI 
масс-спектрометрия.
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The development of molecular techniques of research in the end of XX century permitted to broaden nomenclature of species forming 
genus Staphylococcus that nowadays numbers 51 species and 27 sub-species. The pathogenic species of genus have a capacity to 
coagulate blood plasma of mammals forming group of coagulase-positive staphylococci including 7 species: S. aureus, S. delphini, 
S. intermedius, S. pseudintermedius, S. lutrae, S. schleiferi ssp. сoagulans, S hyicus. In clinical practice, S.aureus is considered as the 
most virulent among staphylococci. The cumulated data testifies increasing etiologic significance of other representatives of group of 
coagulase-positive staphylococci in human and animal infection pathology. The keen attention is needed to be paid to Staphylococcus 
intermedius of group (SIG), uniting three close kindred species: S. pseudintermedius, S. intermedius, S. delphini. Among them the 
most broadly prevailed are methicillin-resistant clones of S. pseudintermedius, capable to bring on in patient various pyoinflammatory 
diseases.  The laboratory methods based on phenotype tests, provide no opportunity to differentiate coagulase-positive staphylococci  
because of significant similarity of phenotype characteristics in certain representatives of this group.  Te comparative analysis was 
implemented concerning efficiency of various methods of species identification of coagulase-positive staphylococci: biochemical,  
molecular genetic (multi-primer polymerase chain reaction for identifying differences in gene structure of thermonuclease, analysis 
of polymorphism  of lengths of restricting fragments of catalase gene and their sequencing), matrix-activated laser desorptional/
ionizing time-of-flight mass-spectrometry (MALDI-ToF MS) with various modes of probe preparation. The analysis was applied to 
117 isolates of representatives of SIG, separated from ill and healthy individuals of small domestic animals, clinical isolates form 
patients of hospitals. The multi-primer polymerase chain reaction permitted to identify 97% of isolates, analysis of polymorphism of 
lengths of restricting fragments of catalase gene - 100% of isolates that confirms efficiency of molecular genetic methods of analysis. 
The MALDI-ToF MS requires replenishment data base of mass-spectrometer and application of the mode of preliminary protein 
extraction of samples fo increasing efficiency of species identification of coagulase-positive staphylococci.
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Введение. В зависимости от способности коагулировать 
плазму крови млекопитающих бактерии рода Staphylococcus 
делят на 2 кластера: коагулазоположительные (КПС) и коа-
гулазоотрицательные (КОС). На протяжении десятилетий 
наиболее вирулентными для человека в клинической прак-
тике считали единственный коагулазоположительный вид 
S. aureus и ограниченное число видов КОС, в том числе  
S. epidermidis, S. haemolyticus, S. warneri, S. capitis, S. 
lugdunensis и некоторые др. Согласно данным многочислен-
ных исследований, S. aureus является одним из ведущих эти-
ологических агентов, вызывающих развитие инфекций кожи 
и мягких тканей, пневмонии, септицемии, эндокардита, ток-
сического шока, девайс-ассоциированных инфекций и мно-
гих других заболеваний человека и животных [1]. Появление 
и последующее широкое распространение эпидемических 
штаммов, устойчивых к метициллину/оксациллину и другим 
антимикробным агентам (mrsa), существенно осложняет 
лечение стафилококковой инфекции, требует строгого со-
блюдения мер инфекционного контроля и делает неотложной 
необходимость правильной видовой идентификации и опре-
деления чувствительности возбудителя к антимикробным 
препаратам [2]. Интенсивное изучение экологии S. aureus, 
предпринятое с конца 70-х годов прошлого века, и примене-
ние в дальнейшем молекулярных методов исследований по-
зволило выделить в самостоятельные таксоны: S. intermedius, 
S. delphini, S. pseudintermedius, S. schleiferi ssp. coagulans, S. 
lutrae, S. hyicus, естественными хозяевами которых являются 
животные [3—8]. Из-за сходства биохимических свойств в 
отдельную группу — Staphylococcus intermedius group (sig) 

— объединены три близкородственных вида: S. intermedius, 
S. delphini, S. pseudintermedius [9]. Накапливается всё больше 
данных, согласно которым неуклонно растёт этиологическая 
значимость микроорганизмов sig в инфекционной патоло-
гии человека, в частности у людей со сниженным иммуни-
тетом [10, 11]. Зарегистрированы гнойно-воспалительные 
заболевания, связанные с укусами животных, случаи бакте-
риемий, инфекционного эндокардита, остеомиелита, инфек-
ции мочевыделительной системы, синусита, отита, мастои-
дита, случаи инфекций кожи и мягких тканей. Для человека 
источником возбудителей служат животные, находящиеся с 
ним в тесном контакте, в том числе животные-компаньоны 
[12—14]. Доказано, что представители sig могут переда-
ваться и от человека человеку [15]. S. (pseud) intermedius 
может быть этиологическим агентом пищевых отравлений. 
Представители вида вызвали вспышку стафилококковой ток-
сикоинфекции в США, охватившую более 250 человек. Все 
изоляты продуцировали энтеротоксин А, в отличие от типо-
вых штаммов S. intermedius [16]. Опубликован случай вы-
деления мультирезистентных изолятов S. intermedius, в том 
числе устойчивых к ванкомицину, из охлаждённого мяса кур. 
Выделенные изоляты содержали не менее одного гена энте-
ротоксинов S. aureus [17]. Известен случай выделения mrsp 
из мяса верблюда [18].

Имеются лишь единичные сообщения о выделении пред-
ставителей группы sig от человека в России. При изучении 
этиологической структуры гнойно-септических осложне-
ний в условиях ожогового стационара из патологического 
материала выделен S. intermedius у 9,09% больных в каче-
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стве моновозбудителя, у 3,76% он обнаружен в составе ас-
социаций. Данный микроорганизм был вторым по частоте 
выделения среди КПС после S. aureus, и, более того, от ожо-
говых больных S. intermedius изолировали чаще, чем КОС. 
Для идентификации возбудителей применяли общепринятые 
бактериологические методы [19]. S. intermedius обнаружены 
на предметах больничной обстановки хирургического отде-
ления стационара и родильного дома [20], при обследовании 
птицефабрики — в патологическом материале птиц, у здоро-
вых носителей из числа сотрудников птицефабрики и студен-
тов, проходивших там практику [21]. В обоих исследованиях 
идентификацию проводили на основании биохимических 
тестов.

В отличие от КОС представители sig, как правило, об-
ладают большим набором факторов патогенности, включая 
специфические токсины (гемолизины, лейкоцидин, эксфоли-
ативные и энтеротоксины), наличие таких ферментов, как ко-
агулаза, протеаза, ДНК-аза, термонуклеаза, липаза и некото-
рых других, не позволяет отличить эту группу микроорганиз-
мов от S. aureus при использовании рутинных лабораторных 
тестов [10, 22]. Представители sig, в частности эпидемиче-
ские клоны S. pseudintermedius, способны быстро приобретать 
гены резистентности ко многим антимикробным средствам 
различных классов, используемых в медицинской практике 
[23]. Их устойчивость к β-лактамным антибиотикам, как и у 
других представителей рода, обусловлена наличием стафи-
лококковых хромосомных кассет mec, однако критерии оцен-
ки чувствительности к оксациллину/метициллину у S. aureus 
и представителей sig различны [24]. Дифференциация КПС 
невозможна с помощью коммерческих биохимических тест-
систем и автоматических бактериологических анализаторов, 
так как их базы данных не содержат всего спектра предста-
вителей sig. Из-за отсутствия характерного пигмента бак-
териологи ошибочно идентифицируют микроорганизмы sig 
как непигментированный S. aureus. Сложности возникают и 
при идентификации нетипичных представителей sig и S. au-
reus, обладающих замедленной реакцией плазмокоагуляции, 
в результате чего они могут быть отнесены к КОС.

Ведётся активный поиск генетических мишеней, позво-
ляющих дифференцировать представителей вышеназван-
ной группы, но исследователи так и не пришли к единому 
мнению об их эффективности из-за значительной степени 
гомологии отдельных генов у sig и некоторых других ви-
дов стафилококка или ограниченности выборки изолятов 
КПС, использованных в исследованиях. Для идентификации 
бактерий рода Staphylococcus, в том числе КПС, в качестве 
быстрой, точной и экономически выгодной альтернативы 
перечисленным выше способам диагностики предложен ме-
тод матрично-активированной лазерной десорбции/иониза-
ции с использованием времяпролетной масс-спектрометрии 
(maldi-Tof ms).

Цель работы — сравнить дифференцирующие возможно-
сти различных молекулярно-генетических методов и maldi-
Tof масс-спектрометрии для видовой идентификации КПС.

Материал и методы. В виду сложностей идентификации 
в клинических лабораториях представителей sig — воз-
будителей заболеваний человека данное исследование вы-
полнили на коллекции sig, изолированных от животных-
компаньонов. 112 изолятов S. intermedius и 5 изолятов S. 
schleiferi ssp. coagulans, выделенные от мелких домашних 
животных с различными гнойно-воспалительными заболе-
ваниями, здоровых особей в Центральном регионе России, 
которые идентифицированы до вида с помощью биохими-
ческой тест-системы sTaphytest 24 (pliva-lachema a.s., 
Чехия); 4 клинических изолята S. intermedius, выделенные 
от больного гангреной дистальных отделов конечностей и 
от ожоговых больных в больницах Белгорода; от пациента 
с остеомиелитом в Центральном институте травматологии и 
ортопедии им. Приорова (Москва). В качестве контрольных 

использованы референтные штаммы S. aureus ncTc 8325,  
S. intermedius dsm 20373Т, S. pseudintermedius lmg 22219T, 
S. delphini dsm 20771T и S. hyicus dsm 20249T.

Дальнейшую идентификацию выполнили с помощью 
мультипраймерной ПЦР (М-ПЦР) для идентификации разли-
чий структуры гена термонуклеазы (nuc) [25], а также метода 
анализа полиморфизма длин рестрикционных фрагментов 
(ПДРФ) гена каталазы (katA) [26]. Компьютерное модели-
рование ПДРФ-анализа выполнили с помощью программы 
gentle v1.9.4. Исследование нуклеотидной последователь-
ности katA гена проводили методом секвенирования. Секве-
нирование ДНК проводили с помощью набора реактивов abi 
prism bigdye Terminator v. 3.1 с последующим анализом 
продуктов реакции на автоматическом секвенаторе applied 
biosystems 3730 dna analyzer. Изоляты идентифицирова-
ны методом maldi-Tof ms анализа на масс-спектрометре 
autoflexiii (bruker daltonics, Германия). Белковые спектры 
анализировали с помощью maldi biotyper (версия 3.0, 
bruker daltonics, Германия).

Экстракцию ДНК бактерий проводили согласно разрабо-
танной методике [27]. При постановке ПЦР использовали: 
Taq-полимеразу «Силекс» (Россия), праймеры синтезиро-
ваны фирмой «Евроген». Рестрикцию амплифицированно-
го фрагмента katA гена осуществляли эндонуклеазой Taqi 
(promega, США). Детекцию продуктов амплификации и ре-
стрикции осуществляли методом гель-электрофореза в 1,5% 
агарозном геле с использованием гель-документирующей си-
стемы dna analizer (Россия).

Результаты. Молекулярно-генетическая идентифика-
ция. По результатам амплификации гена nuc методом М-ПЦР 
с видоспецифичными праймерами 117 изолятов коллекции 
разделены на 4 вида КПС: 107 изолятов S. pseudintermedius, 
2 — S. delphini, 1 — S. intermedius, 4 — S. schleiferi ssp. 
сoagulans, 3 штамма идентифицировать не удалось (рис. 1).

Для подтверждения достоверности результатов видовой 
идентификации, полученных при использовании амплифика-
ции фрагмента nuc гена, использован метод ПДРФ-анализа 
гена амплифицированного фрагмента katA. Для оценки диф-
ференцирующей способности этого метода в исследование 
включены 6 видов КПС, 31 изолят sig, 4 S. schleiferi ssp. co-
agulans, рефрентные штаммы S. aureus и S. hyicus, 3 изолята 
неидентифицированные с помощью М-ПЦР.

Использование эндонуклеазы TaqI позволило дифферен-
цировать изоляты sig и другие КПС. Все типовые культуры 
sig и взятые в качестве контрольных ДНК изолятов S. aureus,  
S. schleiferi ssp. coagulans и S. hyicus имели специфические 
сайты рестрикции, которые показаны на рис. 2. Сравнивая 
полученные результаты с данными компьютерного модели-
рования рестрикции фрагмента katA гена с помощью эндону-
клеазы TaqI, обнаружили соответствие в количестве и длине 
фрагментов рестрикции во всех секвенированных последова-
тельностях, за исключением ДНК изолятов S. hyicus, которые 
в позиции 895 содержали одну нуклеотидную замену a на g, 
что вело к появлению нового дополнительного сайта рестрик-
ции. Метод ПДРФ гена katA подтвердил результаты М-ПЦР, за 
исключением одного изолята. Изолят, идентифицированный в 
М-ПЦР как S. intermedius, отнесён к виду S. schleiferi ssp. coag-
ulans. С помощью ПДРФ-анализа удалось идентифицировать 
изоляты, которые не образовали ампликоны в М-ПЦР. Два из 
трёх имели сайты рестрикции, специфичные для S. pseudinter-
medius, третий не имел сайтов рестрикции. Результаты секве-
нирования показали, что все участки katА гена КПС гомоло-
гичны соответствующему виду на 98—99%, а изолят, который 
не имел сайтов рестрикции, на 100% гомологичен katA гену 
S. warneri. Нуклеотидные последовательности участков гена 
katA исследованных изолятов добавлены в генный банк меж-
дународной базы данных ncbi (Ku641394—Ku641400).

Изоляты S. intermedius, выделенные от людей, исследованы 
молекулярно-генетическими методами. 2 из 4 изолятов сфор-
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мировали ампликоны с видоспецифическими праймерами для 
S. aureus в М-ПЦР, другие 2 не идентифицированы. Анализ 
katA гена этих изолятов методом секвенирования показал го-
мологичность нуклеотидных последовательностей видам  
S. pseudintermedius на 99% и S. simulans на 95% соответственно.

MALDI-ToF MS анализ. Тестирование 117 изолятов кол-
лекции методом maldi-Tof масс-спектрометрии с исполь-
зованием оригинальной базы данных прибора не позволило 
достоверно идентифицировать до вида ни один из микро-
организмов с критерием достоверности (score) от 2 до 2,3. 
Способом прямого нанесения образца на пластину до ро-

да идентифицировано 20% изолятов, из них только 5% до 
уровня вида с низкой степенью достоверности (score от 2 
до 2,299). Способ предварительной экстракции белков по-
зволил идентифицировать до рода 55% изолятов, но только 
25% из них до вида со значением score от 2 до 2,299 (рис. 3). 
Большинство изолятов идентифицированы как S. intermedius, 
2 изолята идентифицированы как S. schleiferi ssp. coagulans 
со score 2,003 и 2,293. 2 изолята — S. delphini со score 2,106 
и 1,967. При анализе двух образцов одного изолята, вклю-
чая референтные штаммы, микроорганизм мог быть отнесён 
с наибольшей вероятностью и к S. pseudintermedius, и к S. 
intermedius со score от 1,8 до 2,299.

Дифференцирующие возможности метода maldi-Tof ms 
определены для 24 случайно выбранных изолятов в лаборато-
рии микробиологии Центральной ветеринарной лаборатории 
земли Гессен, г. Гиссен, Германия. Идентификацию проводили 
с использованием внутрилабораторной базы данных прибора, 
которая, в отличие от оригинальной, содержала дополнитель-
ные масс-спектры генетически охарактеризованных изолятов 
sig. Способом прямого нанесения образца на мишень удалось 
идентифицировать до рода 87,5% изолятов, из них только 2 
изолята (8,3%) идентифицированы до вида с высоким крите-
рием достоверности, один из которых идентифицирован как S. 
schleiferi ssp. coagulans, другой отнесён к S. lugdunensis. Метод 
предварительной экстракции белков позволил идентифициро-
вать до рода 100% образцов, при этом 50% идентифицированы 
до вида с низкой степенью достоверности со score от 2 до 2,29. 
Видовая принадлежность остальных 50% образцов определена 
с высокой степенью достоверности — значения score состав-
ляли 2,3—3 (рис. 4). Большинство изолятов (33,3%) иденти-
фицированы как S. pseudintermedius, 8,3% — S. schleiferi ssp. 
coagulans, 4,2 — S. intermedius, 4,2% — S. lugdunensis. Резуль-
таты идентификации, полученные способом предварительной 
белковой экстракции, соответствовали данным молекулярной 
идентификации за исключением одного изолята. Изолят S. 
pseudintermedius ошибочно идентифицирован как S. lugdunensis 
при использовании обоих способов подготовки проб.

Сравнительная оценка двух способов пробоподготовки 
выявила необходимость использования метода предваритель-
ной экстракции белков с добавлением муравьиной кислоты и 
ацетонитрила. Даже применение этого способа подготовки 
проб может привести не только к ошибочной дифференци-
ации внутри группы КПС, но к идентификации некоторых 
коагулазоположительных видов, как КОС.

Обсуждение. В последнее десятилетие для дифференциа-
ции КПС предложено большое количество генетических мише-

Рис. 1. Электрофореграмма М-ПЦР продуктов амплифика-
ции фрагментов nuc генов различных видов коагулазополо-
жительных стафилококков в агарозном геле.
Здесь и на рис. 2: М — ДНК-маркер (пар нуклеотидов); (K-) — отрица-
тельный контроль.
1) S. delphini; 2) S. intermedius dsm 20373Т; 3) S. pseudintermedius; 
4) S. pseudintermedius lmg 22219Т; 5) S. schleiferi ssp. coagulans;  
6) S. pseudintermedius; 7) S. intermedius; 8) S. schleiferi ssp. coagulans;  
9) S. delphini dsm 20771T.

Рис. 2. TaqI ПДРФ-анализ гена katА коагулазоположитель-
ных видов стафилококка. М — 1) S. aureus; 2) S. hyicus;  
3) S. intermedius dsm 20373Т; 4) S. delphini dsm 20771T;  
5) S. pseudintermedius lmg 22219T; 6) S. pseudintermedius;  
7) S. schleiferi ssp. coagulans.

Рис. 3. Идентификация изучаемых стафилококков методом 
maldi—Tof-ms.
Здесь и на рис. 4: значения score соответствуют: 2,3—3 — высокой до-
стоверности идентификации вида; 2—2,299 — достоверной идентифи-
кации рода микроорганизма и вероятной идентификации вида; 1,999—
1,7 — вероятной идентификации вида; <1,7 — отсутствие достоверной 
идентификации.
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ней, эффективность которых так и не подтвердилась. Секвени-
рование гена 16S рДНК позволяет идентифицировать только 2% 
представителей рода Staphylococcus из-за высокой степени го-
мологии нуклеотидных последовательностей этого гена среди 
различных видов стафилококка [28]. Секвенирование некото-
рых генов домашнего хозяйства по отдельности (hsp60, tuf, pta и 
др.) не позволяет установить видовую принадлежность всех ви-
дов КПС по той же причине [9; 25]. Исследования по изучению 
возможности использования других генетических мишеней 
(gap, nuc, kat и др.) либо выполнены на ограниченной выборке, 
в том числе изолятов sig, либо не включали всех видов КПС 
[26, 29]. По результатам данной работы удалось установить, что 
оба исследованных гена: nuc и katA являются эффективными 
мишенями для идентификации КПС и их дифференциации от 
прочих видов стафилококка. Метод М-ПЦР для идентификации 
структурных различий nuc гена обладает высокой дифференци-
рующей способностью (97%), легко воспроизводим, позволяет 
получать надёжные результаты в короткие сроки. ПДРФ-анализ 
katA гена с помощью эндонуклеазы TaqI наиболее эффектив-
ный для дифференциации представителей группы S. intermedius 
и других КПС, он позволяет безошибочно идентифицировать 
100% изолятов, однако является более трудоёмким по сравне-
нию с М-ПЦР. Оба метода могут быть рекомендованы для ис-
пользования в клинических и научных лабораториях при диа-
гностике стафилококковой инфекции.

Невысокая результативность способа прямого нанесения 
на мишень и невозможность использования стандартной ба-
зы данных масс-спектрометра maldi biotyper (версия 3.0, 
bruker daltonics, Германия) для идентификации микроорга-
низмов группы sig подтверждены результатами других учё-
ных, проводивших подобные исследования [30].

Накопленные данные о формировании множественной 
антибиотикорезистентности и приобретении детерминант па-
тогенности представителями sig, эпидемическое распростра-
нение определённых клонов S. pseudintermedius на территории 
целого ряда европейских государств и стран Северной Аме-
рики, способность вызывать заболевания не только у широко-
го круга млекопитающих, но и человека, делают неотложной 
необходимость внедрять молекулярно-генетические методы 
видовой идентификации КПС в работу бактериологических 
лабораторий. Особенно важно их использовать в случае вы-
деления от пациентов нетипичных S. aureus от больных, стра-
дающих вторичными иммунодефицитами и имеющих в анам-
незе контакт с животными-компаньонами.

Выводы. 1. Точная идентификация каогулазоположитель-
ных видов стафилококков и их дифференциация от прочих 
видов возможна только при обязательном использовании 
молекулярно-генетических методов диагностики. Эффектив-
ными генетическими мишенями являются гены термонукле-
азы (nuc) и каталазы (kat), которые позволяют дифференци-
ровать 97—100% изолятов.

2. Для повышения качества идентификации представи-
телей sig методом maldi-Tof ms необходимо пополнение 
оригинальной базы данных прибора дополнительными масс-
спектрами микроорганизмов sig, выделенных на различных 
географических территориях и использование при пробопод-
готовке способа предварительной белковой экстракции.
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Цель работы — изучение чувствительности к антибактериальным препаратам различных видов Corynebacterium non 
diphtheriae. Штаммы C. non diphtheriae выделены от больных с патологией респираторного и урогенитального тракта, 
а также люлей, проходивших профилактическое обследование. Чувствительность к антибактериальным препаратам 
определяли методом серийных разведений в жидкой питательной среде на основании значений минимальной подавляю-
щей концентрации (мг/л). Установлено, что наиболее эффективными антибактериальными препаратами в отношении 
штаммов C. non diphtheriae, в целом оказались ванкомицин, цефазолин и цефотаксим, а отдельных видов — C. pseudo-
diphtheriticum — цефазолин, цефотаксим, гентамицин; C. pseudotuberculosis — ванкомицин, цефазолин, цефотаксим, ген-
тамицин; C. xerosis — цефотаксим; C. striatum — цефазолин и рифампицин. Наименьшую эффективность проявили для 
штаммов C. non diphtheriae, в целом бензилпенициллин и линкомицин, а отдельных видов - C. pseudodiphtheriticum и C. 
pseudotuberculosis — линкомицин и эритромицин; C. xerosis и C. striatum — бензилпенициллин, линкомицин и эритромицин. 
В качестве препаратов выбора в отношении различных видов C. non diphtheriae можно рекомендовать цефалоспорины 
(цефотаксим и цефазолин), резервных препаратов — гентамицин и ванкомицин.

К л ю ч е в ы е  с л о в а :  Corynebacterium non diphtheriae; антибиотикочувствительность; количество чувствительных 
и резистентных штаммов.
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