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Резюме 
Актуальность. Антибиотики широко использовались в период пандемии COVID-19, что могло привести к уве-
личению количества и разнообразия генов антибиотикорезистентности. Большинство исследований по оценке 
резистома человека в этот период проводилось в течение короткого промежутка времени и на разных когортах 
людей. При этом наиболее информативным является изучение состава резистома людей, переболевших и не 
переболевших COVID-19, с использованием парных образцов кала, полученных до и после пандемии. Цель. Оце-
нить распространённость генов антибиотикорезистености в микробиоте кишечника взрослого населения Ар-
хангельска до пандемии COVID-19 и после пандемии. Методы. В исследование включена случайная 
популяционная выборка жителей Архангельска, предоставивших парные образцы кала, взятые с интервалом 
в пять лет. Процедура исследования включала опрос и выявление генов антибиотикорезистентности в образцах 
кала методом полимеразной цепной реакции. Обработка полученных данных проводилась на языке R. Резуль-
таты. В образцах практически всех участников присутствовали гены, обусловливающие резистентность к мак-
ролидам: mefA и ermB. Частота встречаемости генов резистентности к гликопептидам (vanA и vanB) в 
постпандемических образцах значительно снизилась. Среди госпитализированных по поводу COVID-19 наблю-
дается тенденция к увеличению количества генов антибиотикорезистентности в сравнении с амбулаторными 
пациентами. Соотношение генов резистентности к макролидам изменилось в сторону увеличения относитель-
ной представленности mefA в постпандемических образцах. Заключение. Резистом участников исследования за 
время пандемии COVID-19 не претерпел значительных изменений за исключением снижения распространён-
ности генов резистентности к гликопептидам и изменения соотношения генов резистентности к макролидам.  
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Abstract 
Background. Antibiotics were widely used during the COVID-19 pandemic, which may have led to an increase in the number 
and diversity of antibiotic resistance genes. Most studies assessing the human resistome during this period were conducted 
over a short period of time and on different cohorts of people. In this case, the most informative approach is to study the 
composition of the resistome in people who have and have not recovered from COVID-19, using paired stool samples ob-
tained before and after the pandemic. The aim of the study was to assess the prevalence of antibiotic resistance genes in 
the intestinal microbiota of the adult population of Arkhangelsk city before and after the COVID-19 pandemic. Material 
and Methods. The study included a random population sample of residents of Arkhangelsk who provided paired stool sam-
ples at intervals of five years. The study procedure included surveying and identification of antibiotic resistance genes in 
stool samples using polymerase chain reaction. Processing of the obtained data was carried out in the R language. Results. 
The samples of almost all participants contained genes that cause resistance to macrolides: mefA and ermB. The frequency 
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Введение 
Микробиота кишечника человека является 

значимым резервуаром генов антибиотикорези-
стентности (АР). Количество и состав генов АР в 
микробном сообществе организма человека (ре-
зистом) зависит от факторов, влияющих на ка-
чественный и количественный состав микро-
биоты (характер питания, вредные привычки, 
наличие хронических заболеваний) [1]. Также он 
может изменяться в результате контакта с устой-
чивыми к антибиотикам микроорганизмами, на-
пример, при нахождении в стационаре [2]. Основ-
ной вклад в изменение резистома вносит 
антибиотикотерапия. Предыдущие исследования 
показали, что применение антимикробных пре-
паратов приводит к увеличению количества ге-
нов АР в микробиоте кишечника [3]. Тенденция к 
увеличению количества генов АР также отмеча-
лась во время пандемии COVID-19 [4]. Одновре-
менно с этим могло происходить снижение раз-
нообразия и элиминация определëнных генов АР. 
Данный феномен может быть обусловлен несе-
лективным действием антибиотиков, приводя-
щим к исчезновению ряда микроорганизмов — 
носителей генов АР.  

Воздействие антибиотика на микробиоту и 
резистом человека определяется лечебным спек-
тром и механизмом действия препарата, путём 
его введения в организм, дозой, длительностью 
его применения. Пол, возраст человека, состав 
микробиоты кишечника до приёма антибиотика, 
особенности диеты, наличие заболеваний, 
влияющих на метаболизм препарата, также яв-
ляются немаловажными факторами [5]. 

Пандемия COVID-19 оказала влияние на ча-
стоту назначения антимикробных препаратов на-
селению. В первый год пандемии антибиотики, в 
частности защищённые пенициллины (амокси-
циллин с клавулановой кислотой), респираторные 
фторхинолоны (левофлоксацин, моксифлокса-
цин, цефалоспорины 3 и 4 поколения, карбапе-
немы, линезолид), входили в перечень препара-
тов, рекомендуемых для лечения больных 
COVID-19, госпитализированных в стационар [6]. 
Помимо этого, пациентам, находящимся на амбу-
латорном лечении часто назначались макролиды 
(азитромицин), которые использовались для 

этиотропного лечения COVID-19 в течение пер-
вого года пандемии. Цефалоспорины были пре-
паратом выбора для лечения пневмонии при 
COVID-19 на амбулаторном этапе [7]. Потенци-
ально использование различных антибактериаль-
ных препаратов для лечения COVID-19 могло при-
вести к увеличению количества и разнообразия 
генов АР в составе кишечного резистома.  

Исследования, посвящённые изучению ре-
зистома кишечника, обычно проводятся путём 
формирования независимых выборок, получаю-
щих разные схемы антибиотикотерапии или раз-
личающихся в зависимости от дозы и продолжи-
тельности приёма препаратов. При проведении 
обзора зарубежных и российских источников ли-
тературы нам не удалось найти публикаций, опи-
сывающих изменение резистома кишечника у од-
них и тех же здоровых людей на протяжении 
длительного промежутка времени.  

Цель исследования — оценка распространён-
ности генов антибиотикорезистентности в мик-
робиоте кишечника взрослого населения Архан-
гельска до пандемии COVID-19 (2015–2017 гг.) и в 
конце пандемии (2022 г.).  

Материал и методы 
Процедура исследования и участники. Проведено когорт-

ное исследование с участием представителей взрослого насе-
ления Архангельска (n=201), предоставивших парные образцы 
кала с интервалом в 5 лет. Первый образец (2015–2017 гг.) был 
собран в рамках популяционного исследования сердечно-сосу-
дистых заболеваний «Узнай своё сердце», второй образец — 
осенью 2022 г. Процедура исследования также включала опрос 
участников о наличии хронических заболеваний, частоте за-
болевания ОРВИ, приёме антибиотиков в течении полугода до 
включения в исследование, вредных привычках. Информация 
о перенесённом COVID-19 и вакцинации против SARS-CoV-2 
была получена из Федерального регистра переболевших 
COVID-19 и Федерального регистра вакцинированных против 
COVID-19.  

Все участники предоставили информированное добро-
вольное согласие на участие в исследованиях и доступ к их ме-
дицинским данным. Протоколы исследований одобрены эти-
ческим комитетом ФГБОУ ВО Северный государственный 
медицинский университет (Архангельск) Минздрава России 
(СГМУ) (№01/01-15 от 27.01.2015 г., № 07/09-2022 от 28.09.2022 г.). 

Биообразцы и лабораторные исследования. В анализ 
было включено 402 образца кала, собранных у 201 участника 
исследования в 2015–2017 гг. (допандемические образцы) и в 
2022 г. (постпандемические образцы тех же участников). 
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of glycopeptide resistance genes (vanA and vanB) in post-pandemic samples decreased significantly. There is a trend to-
wards an increase in the number of antibiotic resistance genes among patients hospitalized for COVID-19 compared to 
outpatients. The proportion of macrolide resistance genes shifted toward an increased relative representation of mefA in 
post-pandemic samples. Conclusion. The resistome of study participants did not undergo significant changes during the 
COVID-19 pandemic, except for a decrease in the prevalence of glycopeptide resistance genes and a change in the ratio of 
macrolide resistance genes. 
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Участники исследования получили подробную инструкцию, 
согласно которой перед забором образца кала не принима-
лись сорбенты или слабительные средства, ферменты и дру-
гие препараты, влияющие на процессы переваривания и вса-
сывания; образец кала доставлялся в лабораторию в течение 
24 часов после дефекации. Собранные образцы хранились в 
лабораторном биобанке при температуре –80°С. 

Выделение тотальной ДНК из кала проводилось с ис-
пользованием набора «НК-магнит» (OOO НПФ «Литех», Рос-
сия) на автоматической выделительной станции KingFisher 
Flex (Thermo Fisher Scientific, США). Концентрация выделен-
ной ДНК определялась с помощью спектрофотометра UV-Vis 
NanoDrop (Thermo Fisher Scientific, США). Определение АР ге-
нов проводилось методом ПЦР в режиме реального времени 
на амплификаторе CFX96 Touch (Bio-Rad Laboratories, США) с 
использованием набора реактивов «РЕЗИСТОМ КОМПЛЕКС 
ESKAPE-V» производства ООО НПФ «Литех», Россия. Набор 
позволяет определять наличие 15 генов устойчивости к анти-
биотикам: blaCTX-M-типа, blaDHA, blaGES, blaKPC, blaNDM, blaOXA-10, 
blaOXA-23, blaOXA-40, blaOXA-48, blaVIM, mecA, ermB, vanA, vanB, 
mefA. В соответствии с предыдущими исследованиями было 
обнаружено, что гены устойчивости к тетрациклину домини-
руют в микрофлоре кишечника [8] и присутствуют практиче-
ски у каждого человека, поэтому они были исключены из рас-
смотрения в данном исследовании. 

Обработка данных. Обработка данных включала в себя 
визуализацию и статистический анализ и проводилась на 
языке R [9]. Для сравнения количественных данных в двух не-
зависимых выборках использовался критерий Манна–Уитни 
(функция wilcox.test с параметром paired=False), для сравнения 
зависимых выборок использовался критерий Вилкоксона 
(функция wilcox.test с параметром paired=True), для построе-
ния линейных моделей и оценки значимости посредством 
t-статистики использовалась функция lm. Для сравнения 
значений категориальных переменных между группами ис-
пользовался точный тест Фишера (функция fisher.test). Значи-
мыми считались различия с p-value�0,05, различия с уровнем 
значимости между 0,05 и 0,1 считались тенденций.  

Результаты 
В исследование включено 128 женщин и 

73 мужчины. Возраст участников на момент сбора 
допандемических образцов составил 37–70 лет, 
медиана — 56 лет, при сборе постпандемических 
образцов — 43–75 лет, медиана — 61 год. 

Более трети участников исследования пере-
болели COVID-19 (n=71, 35,3%), из них 16 человек 
были госпитализированы во время болезни. 

Допандемические и постпандемические об-
разцы кала участников исследования были про-
анализированы на наличие 15 генов АР, из них 
blaGES, blaOXA-40, blaNDM отсутствовали во всех образ-

цах. Распределение остальных генов представ-
лено в табл. 1. Статистически значимое измене-
ние представленности генов АР в допандемиче-
ских и постпандемических образцах наблюдалось 
для генов vanA и vanB (точный тест Фишера, 
значение p-value для vanA составило 0,0006, для 
vanB — 0,001, после поправки на множественные 
сравнения методом Бенджамини–Хохберга). 

Различий в представленности данных генов 
в разных группах участников, в частности у пе-
реболевших и не переболевших COVID-19, госпи-
тализированных и не госпитализированных, не 
было выявлено. Мы также не выявили различий 
в группах, разделённых по возрасту: до 65 лет и 
старше 65 лет на момент исследования в 2022 г. 
Разделение основывалось на наблюдении, что 
микробиота кишечника лиц моложе 60 лет яв-
ляется стабильной, а после 60 лет происходит 
значимое изменение качественного и количе-
ственного состава [10]. 

У всех участников исследования, как в до-
пандемических, так и постпандемических об-
разцах были выявлены гены, обусловливаю-
щие резистентность к макролидам — mefA и 
ermB. При это ген mefA присутствовал у 100% 
участников в обоих временных точках. Ген ermB 
присутствовал в 99,0% образцов 2017 г. и в 95,5% 
образцов 2022 г. 

Если рассмотреть общее изменение состава 
генов АР между 2017 г. и 2022 г., то можно увидеть 
тенденцию уменьшения количества генов анти-
биотикорезистентности со временем (изменение 
количества АР генов, усреднённое по испытуе-
мым составило — 0,25) (рис. 1). Это может быть 
связано с элиминацией определённых родов бак-
терий — носителей генов АР вследствие антибио-
тикотерапии. Можно отметить, что тенденция к 
уменьшению не наблюдается, если исключить из 
анализа гены vanA и vanB. 

Влияние госпитализации по поводу 
COVID-19 на распространённость генов анти-
биотикорезистентности. Было проведено 
сравнение изменения количества генов АР в со-
ставе резистома кишечника в допандемических 
и постпандемических образцах участников, по-
лучавших лечение по поводу COVID-19 амбула-
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ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ ИССЛЕДОВАНИЯ

Гены антибиотикорезистентности, выявленные в допандемических и постпандемических образцах кала, n=201 
Antibiotic resistance genes identified in pre-pandemic and post-pandemic stool samples, N=201  
Год исследова-     mefA  blaCTX-M-типа  blaOXA-10  blaDHA   blaOXA-23  vanB*  ermB   blaNDM    vanA*   blaOXA-48   blaKPC   mecA 
ния\ген АР             n (%)         n (%)            n (%)       n (%)       n (%)      n (%)   n (%)     n (%)      n (%)       n (%)        n (%)    n (%) 
2015–2017 гг.            201             36                   9               9                1             66        199           0             18              5                1            2 
                                   (100,0)       (17,9)            (4,5)        (4,5)         (0,5)      (32,8)   (99,0)     (0,0)        (9,0)         (2,5)         (0,5)      (1,0) 
2022 г.                          201             41                  15             13              1             32        192           1              1               0                0            0 
                                   (100,0)       (20,4)            (7,5)        (6,5)         (0,5)      (15,9)   (95,5)     (0,5)        (0,5)         (0,0)         (0,0)      (0,0) 
Примечание. * — статистически значимые различия в представленности генов АР в препандемическом и пост-
пандемическом образцах. 
Note. * —statistically significant differences in AR gene representation in pre-pandemic and post-pandemic samples.



торно (n=55) и в стационаре (n=16). Статистически 
значимых различий в изменении количества ге-
нов АР выявлено не было, однако наблюдается 
тенденция к увеличению количества генов в 
группе переболевших COVID-19 в стационаре 
(рис. 2, p-value = 0.1, непараметрический U-кри-
терий Манна–Уитни). 

Влияние антибиотикотерапии на изменение 
представленности генов антибиотикорезистент-
ности в резистоме кишечника. По результатам 
опроса участники исследования были разделены 
на две группы. В первую группу вошли люди, по-
лучавшие антибиотикотерапию в течение полгода 
до включения в исследование (n=9), во вторую 
группу — не употреблявшие антибиотики в тече-
нии полугода (n=190). В образцах кала участников, 
принимавших антибиотики в течение полугода, 
было выявлено увеличение количества генов АР 
(прирост составил 0,78 в среднем на образец, при-
рост количества генов наблюдался в 66,6% образ-
цов) по сравнению с образцами кала участников, 
не принимавших антибиотики в указанный пе-
риод времени (снижение — 0,29 в среднем на об-
разец, прирост количества генов наблюдался в 
22,6% образцов), p=0,017 (см. рис. 2).  

Взаимосвязей между представленностью от-
дельных генов АР и получением антибиотикоте-
рапии не выявлено (для всех генов значение 
p-value в точным тесте Фишера с поправкой на 
множественное сравнение Бенджамини–Хохберга 
было выше порогового, минимальное значение 
adjusted p-value составило 0,6).  

Сравнение состава генов АР в допандемиче-
ских и постпандемических образцах. За прошед-
шие пять лет у большей части исследуемой 
группы (n=129, 64,2%) произошло изменение со-
става генов АР (рис. 3) как вследствие потери не-
которых генов АР, так и в результате их приобре-
тения. Почти у трети участников (n=71) состав 
генов АР остался без изменений. Данные группы 
(с наличием изменений и без) не различались по 
полу и возрасту, однако между ними наблюдалось 
статистически значимое различие в отношении 
факта заболевания COVID-19 (p=0,03, тест Фи-
шера). В группе участников с изменением состава 
генов АР 69 человек (53,5%) переболели COVID-19. 
В группе без изменений состава генов АР доля пе-
реболевших COVID-19 составила 69,0% (49/71). У 
одного человека из выборки отсутствовала ин-
формация о заболевании COVID-19. 

Сравнение соотношения генов АР в допан-
демических и постпандемических образцах. 
Практически у всех участников исследования 
были выявлены гены mefA и ermB. Для дополни-
тельной оценки стабильности резистома не 
только на уровне наличия генов, но и по их отно-
сительной представленности было проведено 
сравнение величин порогового цикла (Сt) коли-

чественной ПЦР, измеренных в допандемических 
и постпандемических образцах. Соотношение 
представленности данных генов определялось 
разностью значений Ct для допандемических и 
постпандемических, принадлежащих одному че-
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Рис. 1. Гистограмма изменений в составе генов.  
По оси ординат показано сколько человек потеряли или 
приобрели количество генов, заданное по оси абсцисс. 
Положительные значения по оси абсцисс соответствуют 
приобретению гена, отрицательные — потере. 
Fig. 1. Histogram of changes in the composition of genes. 
The y axis shows how many people have lost or acquired 
the number of genes specified by the x axis. Positive values 
on the x axis correspond to the acquisition of a gene, 
negative values — to its loss.

Рис. 2. Изменение количества генов антибиотико-
резистентности в составе резистома кишечника 
участников, получавших и не получавших антибио-
тикотерапию в течение полугода до включения в 
исследование.  
По вертикали отложено количество генов, по гори-
зонтали в левую и правую стороны относительно 0 — 
количество человек с таким изменением генов. 
Fig. 2. Change in the number of antibiotic resistance genes 
in the intestinal resistome of participants who received 
and did not receive antibiotic therapy for six months 
before inclusion in the study.  
The number of genes is plotted vertically, and the number 
of people with such a gene change is plotted horizontally to 
the left and right relative to 0.



ловеку (рис. 4). Мы использовали разницу в Ct 
ввиду логарифмической зависимости между Ct 
и концентрацией ДНК в образце.  

Была выявлена статистически значимая ли-
нейная связь между соотношением генов mefA и 
ermB, измеренным в 2017 г. и в 2022 г. (p�0,001, 

t-тест реализованный в функции lm языка R). При 
этом мы наблюдали низкое значение объяснён-
ной дисперсии, R²=0,08 (см. рис. 4, a). Таким обра-
зом, хотя тренд к сохранению значения соотноше-
ний имеется и статистически значим, также 
наблюдается и значительный уровень вариабель-
ности. Также мы наблюдали, что соотношение 
этих генов сместилось в сторону более высокой 
относительной представленности mefA в 2022 г. 
(p�0,001, критерий Вилкоксона).  

Обсуждение 
В ходе анализа образцов кала, полученных у 

случайной выборки жителей Архангельска в 2017 г. 
и в 2022 г., было выявлено статистически значимое 
снижение представленности генов vanA и vanB. 
Гены vanA и vanB обеспечивают устойчивость к 
гликопептидным антибиотикам. В микрофлоре 
кишечника основными носителями этих генов яв-
ляются представители рода Enterococcus  [11]. Су-
ществует несколько возможных вариантов исчез-
новения генов антибиотикорезистентности у 
бактерий. Иногда, в процессе деления бактерий, 
плазмиды могут быть потеряны, и при этом бак-
терия теряет резистентность к антибиотикам. В 
некоторых случаях, гены АР могут быть удалены 
из генома бактерий путём рекомбинации с ДНК 
других бактерий. Гены АР также могут исчезать 
из-за мутаций внутри самих генов. Мутации могут 
привести к изменению структуры гена таким об-
разом, что бактерия больше не будет резистентной 
к определённым антибиотикам. 
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Рис. 3. Тепловая карта, показывающая изменение 
генов АР в допандемических и постпандемических 
образцах.  
По горизонтали указаны участники, по вертикали — 
гены, по обеим осям данные сгруппированы методом 
иерархической кластеризации. 
Fig. 3. Heat map showing the change in AR genes in pre-
pandemic and post-pandemic samples.  
Participants are indicated horizontally, genes are indicated 
vertically, and data are grouped on both axes using hierar-
chical clustering.

Рис. 4. Соотношение представленностей генов mefA и ermB, рассчитанное как разность значений Ct гена 
mefA и гена ermB в допандемических и постпандемических образцах участников.  
a — cравнение для каждого отдельного человека, по горизонтали показано значение для 2022 г., по вертикали — 
2017 г., серая линия показывает линейный тренд, оранжевая линия показывает теоретическое соотношение 1:1 
между генами и приведена для сравнения; b — cравнение соотношение представленностей генов mefA и ermB в до-
пандемических и постпандемических образцах. 
Fig. 4. The ratio of mefA and ermB gene representations, calculated as the difference between the Ct values of mefA and 
ermB genes in pre-pandemic and post-pandemic samples of participants.  
a — comparison for each individual; the horizontal axis shows the value for 2022, the vertical axis — for 2017; the gray 
line shows the linear trend, the orange line shows the theoretical 1:1 ratio between the genes and is given for comparison; 
b — comparison of the ratio of mefA and ermB gene representations in pre-pandemic and post-pandemic samples.

a b



Если уровень антибиотиков в окружающей 
среде снижается, то наличие гена АР может стать 
невыгодным для бактерии, и преимущество по-
лучат клетки, лишённые данного гена. 

В условиях конкуренции за питательные ре-
сурсы, наличие у бактерий дополнительных си-
стем защиты, которые синтезируются, но не ис-
пользуются, может замедлять рост и развитие 
данных микроорганизмов по сравнению с дру-
гими видами. 

Можно предположить, что исчезновение ге-
нов vanA и vanB связано с редким назначением 
гликопептидных антибиотиков и отсутствием не-
обходимости защиты от них. 

В результате проведённого анализа нами не 
было выявлено различий в представленности 
данных генов в разных группах участников, в 
частности: 1) у переболевших и не переболевших 
COVID-19; 2) госпитализированных и не госпита-
лизированных; 3) в группах разделённых по воз-
расту (до 65 лет и старше 65 лет). 

Пандемия COVID-19 не оказала существен-
ного влияния на присутствие генов mefA и ermB 
в резистоме кишечника. В нашем исследовании 
данные гены присутствовали практически во всех 
допандемических и постпандемических образцах. 
Гены mefA и ermB обеспечивают устойчивость к 
макролидам и линкозамидам. Ген ermB часто при-
сутствует у бактерий родов Enterococcus и Strepto-
coccus и является наиболее распространённым 
геном устойчивости к эритромицину [12]. Ген mefA 
характерен для рода Streptococcus [13]. Оба рода 
бактерий широко представлены в микробиоте 
кишечника человека и, соответветственно, могут 
иметь данные гены АР. В частности в исследова-
нии по определению генов АР, проведённом с 
участием здоровой японской популяции в воз-
расте 21–22 года до наступления пандемии 
COVID-19, эти гены были обнаружены в кале 
всех добровольцев (n=32) [14].  

Во время пандемии COVID-19 широко ис-
пользовались макролиды, в частности азитроми-
цин [6], что могло дать преимущество для бакте-
рий-носителей данных генов, и привести к 
увеличению их относительной представленности 
в резистоме. 

В ходе исследования было выявлено увеличе-
ние количества генов АР в группе участников, по-
лучавших антибиотикотерапию в течение полу-
года до включения исследование в 2022 г. При 
этом анализ по каждому отдельному гену стати-
стически значимых различий не выявил. Веро-
ятно, это является следствием того, что у разных 
пациентов увеличивалась представленность раз-
ных генов АР (что ожидаемо, поскольку они при-
нимали различные препараты). Также возможно, 
что небольшой размер выборки не позволил вы-
явить существующие различия. 

Выявлена статистически незначимая тенден-
ция к увеличению генов АР у людей, проходивших 
лечение по поводу COVID-19 в стационаре. Отсут-
ствие различий может быть обусловлено дав-
ностью пребывания в стационаре и свидетель-
ствовать в пользу способности к восстановлению 
и устойчивости резистома кишечника.  

Метод ПЦР в режиме реального времени поз-
воляет оценить относительную представленность 
исследуемой ДНК. Есть данные, что при воздей-
ствии антибиотиков количество генов АР может 
остаться прежним, но при этом может поме-
няться их соотношение [8]. Нами было проана-
лизировано соотношение представленности ге-
нов АР, которые встречались практически у всех 
участников исследования (mefA и ermB) в образ-
цах 2017 г. и 2022 г. Данное соотношение имеет 
слабую, но статистически значимую корреляцию. 
Это может свидетельствовать о том, что суще-
ствует оптимальное для данного человека соот-
ношение данных генов или же оптимальное со-
отношение микробов-носителей данного гена. 
Также мы наблюдали, что соотношение этих генов 
сместилось в сторону более высокой относитель-
ной представленности mefA в 2022 г.  

Заключение 
Анализ резистома кишечника одних и тех же 

участников с интервалом в пять лет показал, что 
набор генов АР в организме относительно здоро-
вого человека незначительно изменился во 
время эпидемии COVID-19 за исключением сни-
жения распространённости генов резистентно-
сти к гликопептидам (vanA и vanB). При этом на-
блюдалось увеличение количества генов АР при 
приёме антибиотиков в течение полугода до 
включения в исследование. При исследовании 
соотношения генов АР к макролидам было вы-
явлено увеличение относительной представлен-
ности mefA в постпандемических образцах. 
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