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Аннотация
Обоснование. Повышенное внимание ученых вызывает увеличение коли-

чества случаев обнаружения бактерий с антимикробной резистентностью в 
дикой природе. Дикие животные участвуют в передаче антибиотикорезистент-
ных микроорганизмов. Генетические детерминанты устойчивости возникли в 
микроорганизмах окружающей среды, поэтому необходим тщательный анализ 
их мест обитания для прогнозирования процессов эволюции и распростране-
ния данного феномена. 

Цель – изучение фено-генотипического профиля антибиотикорезистент-
ности микроорганизмов, выделенных из энтеромикробиоты диких и содержа-
щихся в неволе (зоопарковых) животных. 

Материалы и методы. Для идентификации микроорганизмов использо-
вали бактериологический метод и времяпролетную масс-спектрометрию. Де-
текцию генетических детерминант антибиотикорезистентности осуществляли 
методом ПЦР.

Результаты. Установлено, что микробиота пищеварительного тракта ди-
ких и содержащихся в зоопарках животных, представлена 5 семействами, в 
частности Streptococcaceae, Enterobacteriaceae, Bacillaceae, Staphylococcaceae 
и Pseudomonadaceae. Определена высокая резистентность некоторых видов 
бактерий (E. coli, Klebsiella pneumonia, Enterococcus faecalis и др.) к препара-
там группы биосинтетических пенициллинов и ингибиторам β-лактамаз. У 
половины изолятов E. coli обнаружен ген blaCTX-М, кодирующий β-лактома-
зу расширенного спектра действия, у 15,2% E. coli - ген blaOXA10, который 
кодирует β-лактамазы класса D.
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Заключение. Анализ фактических данных микробиологического и моле-
кулярно-генетического мониторинга может служить важной и эффективной 
оценкой распространения клинически значимой микрофлоры, устойчивой к 
антимикробным препаратам среди диких животных.

Ключевые слова: дикие и зоопарковые животные; энтеромикробиота; ан-
тибиотикорезистентность; гены резистентности
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Abstract
Background. Currently, there is increasing attention to the rise in the number of 

cases of bacteria with multiple antimicrobial resistance found in the environment, 
including in wildlife. Wild animals may play a significant role in the transmission 
of antibiotic resistance on the local and global levels. The genetic determinants of 
antibiotic resistance originated in environmental microorganisms, thus a thorough 
analysis of habitats is necessary to predict the processes of evolution and spread of 
antibiotic resistance.

There is increasing attention of cases of antimicrobial-resistant bacteria being 
detected in wildlife is attracting increased attention from scientists. Wild animals 
are involved in the transmission of antibiotic resistance in microorganisms. The 
genetic determinants of resistance arose in environmental microorganisms, so a 
thorough analysis of their habitats is necessary to predict the processes of evolution 
and spread of this phenomenon.

 Purpose. The objective of the study is to examine the pheno-genotypic profile 
of antibiotic resistance in microorganisms isolated from the enteromicrobiota of 
wild and captive (zoo) animals. 
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Materials and methods. Microorganisms were identified using bacteriological 
methods and time-of-flight mass spectrometry. The detection of genetic determi-
nants of antibiotic resistance was performed using PCR.

Results. The studies have shown that the microbiota of the digestive tract of wild 
and zoo animals is represented by five families: Streptococcaceae, Enterobacteriaceae, 
Bacillaceae, Staphylococcaceae, and Pseudomonadaceae. A high resistance of certain 
bacterial species (E. coli, Klebsiella pneumoniae, Enterococcus faecalis, and others) 
to antimicrobial agents of the biosynthetic penicillin group and β-lactamase inhibitors 
has been established. Additionally, half of the E. coli isolates were found to carry the 
blaCTX-M gene, which encodes an extended-spectrum β-lactamase. The blaOXA10 
gene, encoding class D β-lactamases, was detected in 15.2% of E. coli cultures. 

Conclusion. The analysis of actual data from microbiological and molecular-ge-
netic monitoring can serve as an important and effective assessment of the dissemina-
tion of clinically significant antimicrobial-resistant microbiota among wild animals.

Keywords: wild and zoo animals; enteromicrobiota; antibiotic resistance; re-
sistance genes
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Введение 
Всесторонний анализ имеющегося фактического материала, основан-

ного на многочисленных прикладных исследованиях ученых, показыва-
ет, что к важным предпосылкам глобального распространения феномена 
антибиотикорезистентности можно отнести: чрезмерное, не всегда опти-
мальное использование антибиотических препаратов в сельском хозяйстве, 
в клинической медицинской и ветеринарной практике; неблагоприятную 
санитарно-эпидемиологическую и эпизоотическую ситуацию в развива-
ющихся странах, что приводит к попаданию в окружающую среду неме-
таболизированных антибиотиков [1; 2; 5-7; 9-11; 18; 20]. 

Кроме того, Всемирное экономическое сообщество рассматривает про-
блему антибиотикорезистентности в разрезе глобальной экологической ка-
тастрофы, требующей как срочных, так и долгосрочных исследований [11].

Особую обеспокоенность вызывает увеличение случаев обнаружения 
бактерий с множественной антибиотической устойчивостью в окружаю-
щей среде, в том числе и дикой природе. В последние годы возросло ко-
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личество опубликованных научных работ, посвященных исследованию 
диких животных, как переносчиков и вторичных источников микроор-
ганизмов, резистентных к антибиотическим препаратам, для человека и 
сельскохозяйственных животных [13-17]. Большинство исследователей 
считают, что феномен антибиотикорезистентности необходимо рассматри-
вать с одной стороны, как приобретенное свойство в процессе воздействия 
на микробную клетку антимикробных препаратов, а с другой стороны, как 
природно-обусловленную характеристику, сформировавшуюся в процессе 
эволюции бактерий в виде защите от природных антибиотиков [10; 18; 20]. 

 Существует, по меньшей мере, несколько объяснений устойчивости ми-
кроорганизмов к противомикробным препаратам в нормальной микробиоте 
диких животных. Во-первых, устойчивость может развиваться в результате 
спонтанных мутаций, во-вторых, может быть приобретенной путем гори-
зонтального переноса генов от других бактерий. Многие микробы и грибы 
являются естественными источниками генов лекарственной устойчивости 
и могут служить резервуарами в окружающей среде. В третьих, бактерии 
с устойчивостью к противомикробным препаратам могут быть занесены в 
регион либо перелетными птицы, либо мигрирующими животными [3; 4; 8]. 
Данный феномен подчеркивает уникальную природу адаптации бактерий 
и сложность механизмов распространения устойчивости к противомикроб-
ным препаратам. Дикая природа является не только своеобразным маркером 
загрязнения окружающей среды антибиотикорезистентными микроорганиз-
мами, но и может служить их естественным резервуаром, а так же играть 
определенную роль в возникновении и горизонтальном распространении 
устойчивости к антибиотикам среди бактерий. Так же дикая природа, в том 
числе животные, могут играть важную роль в передаче антибиотикорези-
стентности на двух уровнях: локальном и глобальном [12; 19]. С учетом 
того, что генетические детерминанты устойчивости к антибиотикам возник-
ли в микроорганизмах окружающей среды, необходим тщательный анализ 
их как клинических, так и в особенности неклинических (экологических) 
мест обитания для понимания и прогнозирования процессов эволюции и 
распространения антибиотикорезистентности [5; 14]. При этом, по нашему 
мнению, особое внимание следует уделять поиску генетических детерми-
нант, связанных с устойчивостью к антибиотикам среди животного мира в 
дикой природе. С учетом вышеизложенного, расшифровка механизмов при-
родной (естественной) устойчивости микроорганизмов к антибактериаль-
ным препаратам является важной и актуальной задачей как ветеринарной, 
так и гуманитарной медицины.



557Siberian Journal of Life Sciences and Agriculture, Том 17, №2, 2025

Целью настоящего исследования явилось изучение фено-генотипиче-
ского профиля антибиотикорезистентности микроорганизмов, выделен-
ных из энтеромикробиоты диких и содержащихся в неволе (зоопарковых) 
животных.

Материалы и методы исследования 
Материалом для бактериологических исследований служили культуры 

микроорганизмов, изолированные из проб фекалий диких животных, оби-
тающих в неволе (Большереченский зоопарк им. Соломатина В.Д., город-
ской детский экологический центр), а так же в дикой природе (охотничьи 
угодья ряда районов Омской области) в весенне-летний период (2023-2024 
гг.). Выделение и идентификацию культур бактерий осуществляли с уче-
том нормативных инструкций по применению унифицированных бакте-
риологических методов исследования в диагностических лабораториях, 
по лабораторной диагностике эшерихиоза, стафилококкоза сельскохозяй-
ственных животных. Также, идентификацию выделенных из фекальных 
проб микроорганизмов осуществляли методом времяпролетной масс-спек-
трометрии с матрично ассоциированной лазерной десорбцией/ионизацией 
(MALDI-TOF MS) с использованием системы VITEK MS и программного 
обеспечения «Biotyper RTC» (ФРГ). Рекомендуемое значение Score ≥ 2,0 
использовали для оптимальной идентификации. Для определения устой-
чивости/чувствительности выделенных культур бактерий использовали 
диско-диффузионный метод. Интерпретацию результатов чувствительно-
сти отдельных культур бактерий осуществляли с учетом рекомендаций 
EUCAST (версия 8,0, январь, 2020). Учитывали пограничные значения ди-
аметров зон подавления роста, калиброванные по отношению к гармони-
зированным европейским пограничным значениям (http://www.eucast.org).

 Наличие в генах выделенных штаммов микроорганизмов Escherichia 
coli, Klebsiella pneumoniae, Streptococcus spp. генетических детерминант 
устойчивости к антибиотическим препаратам определяли методом ПЦР 
с использованием специфических праймеров. Выделение ДНК бакте-
рий осуществляли из 11 чистых культур Escherichia coli, 8 - Klebsiella 
pneumoniae, 16 - Streptococcus spp. с использованием пакета-набора 
«ДНК - сорбент ВЕТ» (производство ООО НПФ «Литех», РФ). Для вы-
явления в пробах специфического участка ДНК бактериальных клеток 
(E. coli, K. pneumonia, Streptococcus spp.) применяли наборы реагентов 
тест-систем «Резистом. ESBL- E. coli», «Резистом . CRE – Klebsiella» и 
«РЕЗИСТОМ.ErmB» (производство ООО НПФ «Литех», РФ). ПЦР-ис-
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следования осуществляли в режиме реального времени с применением 
анализатора CFX-96 производства BIO-RAD. ПЦР-детекцию генетических 
детерминант (маркеров) антибиотикорезистентности blaKPC, blaOXA-18, 
blaCTX-M, blaOXA 10, blaNDM, blaDHA, еrmB осуществляли с использо-
ванием наборов ООО НПФ «Литех», РФ.

Статистическую обработку полученного цифрового материала прово-
дили с использованием программного пакета Statistica v. 12 (Stat Soft). 
Оценку статистической значимости показателей и различий между иссле-
дуемыми группами проводили с учетом критерия Стьюдента при уровне 
значений Р ≤ 0,05.

Результаты исследования и их обсуждение
Нами впервые в региональном масштабе установлена персистенция 

антибиотикорезистентных штаммов ряда микроорганизмов в микробиоте 
кишечного тракта диких животных.

Проведенные исследования показали, что микробиота пищеваритель-
ного тракта диких и содержащихся в неволе животных была представлена 
5 семействами, а именно: Streptococcaceae, Enterobacteriaceae, Bacillaceae, 
Staphylococcaceae, Pseudomonadaceae. Установлено, что наибольшим видо-
вым разнообразием характеризовалось семейство Streptococcaceae (4 вида), 
несколько меньшим семейство Bacillaceae (3вида). Затем с одинаковым 
количественным разнообразием следовали семейства Enterobacteriaceae 
и Staphylococcaceae (по 2 вида). Семейство Pseudomonadaceae было пред-
ставлено только одним видом Pseudomonas fragi (табл. 1). 

Таблица 1.
Состав сочленов энтеробактериоценоза диких и зоопарковых животных                  

в Омском Прииртышье
Вид животного Коли-

чество 
особей

Место 
локации

Выделенные микроорганизмы

Лиса
(лат. Vulpes)

4 Охотни-
чьи уго-

дья

Streptococcus infantarius, Entero-
coccus faecalis, Bacillus pumilus

Косуля
(лат. Capreolus)

8 Охотни-
чьи уго-

дья

Streptococcus gallolyticus, Bacil-
lus pumilus, Bacillus cereus, Esch-
erichia coli, Pantoea agglomerans, 
Bacillus licheniformis

Зелёная мартышка 
(лат. Chlorocebus sa-

baeus)

3 Экопарк Klebsiella pneumoniae, Candida 
nivariensis
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Сурок (лат. Marmota) 3 Экопарк Escherichia coli, Candida albicans, 
Bacillus altitudinis

Лемур (лат. Lemuridae) 2 Экопарк Escherichia coli, Enterococcus hi-
rae, Candida albicans

Кенгуру (лат. Macropus) 2 Экопарк Escherichia coli
Дикобраз (лат. 

Hystricidae)
2 Экопарк Escherichia coli

Гуанако (лат. Lama 
guanicoe)  

2 Экопарк Escherichia coli, Staphylococcus 
succinus

Енот  (лат. Procyon)  2 Экопарк Escherichia coli, Klebsiella pneu-
moniae, Staphylococcus delphini, 
Candida albicans

Песец (лат. Vulpes 
lagopus)

3 Экопарк Escherichia coli, Enterococcus 
faecium, Bacillus licheniformis, 
Staphylococcus equorum, Pseudo-
monas fragi

Дикий кабан 
(лат. Sus scrofa)

3 Охотни-
чьи уго-

дья

Escherichia coli, Bacillus licheni-
formis,

Дальневосточный 
лесной кот (лат. 

Prionailurus bengalensis 
euptilurus)

2 Экопарк Enterococcus faecium, Bacillus 
pumilus, Lactococcus garvieae

Необходимо отметить, что какой либо достоверной связи между ви-
дом животного и таксономической принадлежностью микроорганизмов не 
установлено. В тоже время, наиболее часто в исследованных пробах фека-
лий диких и содержащихся в неволе животных выделяли микроорганизмы 
вида Escherichia coli - 75%. Несколько реже бактерии рода Bacillus - 66,6%, 
затем Staphylococcus - 33,3% и в единичных случаях представителей рода 
Streptococcus, Pseudomonas. Кроме того в 33,3% проб были изолированы 
культуры грибов Candida albicans. Нами установлено, что в подавляющем 
большинстве случаев (83,5%) вышеперечисленные микроорганизмы были 
изолированы в ассоциациях. При этом наиболее часто встречались энтероми-
кробиоценозы состоящие из трех сочленов, и в частности E. coli + Enterococcus 
spp.+ Bacillus spp.. В единичных случаях фекальный микробиоценоз был 
представлен 4 и более бактериями, в частности: E. coli, Streptococcus spp., 
Klebsiella pneumonia, Candida albicans, Bacillus spp., Lactococcus garvilae. 

Анализ таксономического разнообразия фекальной энтеромиробиоты 
не показал какой-либо достоверной взаимосвязи между локацией обита-
ния животных (в условиях дикой природы или в зоопарках) и выделенны-
ми микроорганизмами.
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Проведенные исследования показали, что профиль фенотипической 
антибиотикоустойчивости изолированных из проб фекалий бактерий пред-
ставлен в достаточно широком диапазоне. Установлено, что 100%-ную 
антибиотикорезистентность к трем тестируемым антимикробным пре-
паратам показали культуры следующих микроорганизмов: Streptococcus 
infatarias и E. coli (табл. 2, 5). 

Таблица 2.
Антибиотикорезистентность микроорганизмов семейства Streptococcaceae, 

выделенных из проб фекалий диких и зоопарковых животных

Антибиотические 
препараты

Streptococcus
infantarius (n=6)

Enterococcus 
faecalis (n=7)

Streptococcus
gallolyticus 

(n=10)

Lactococcus 
garvieae (n=9)

R 
(%)

I 
(%)

S 
(%)

R 
(%)

I 
(%)

S 
(%)

R 
(%)

I 
(%)

S 
(%)

R 
(%)

I 
(%)

S 
(%)

Бензилпенициллин 100 - - 100 - - - - 100 - - 100
Амоксициллин 100 - - 14,2 - 85,8 - - 100 100 - -
Ампициллин 100 - - - - 100 - - 100 100 - -
Клиндамицин 66,7 33,3 - - - 100 - 20,0 80,0 33,3 66,7
Линкомицин 83,4 16,6 - 14,2 85,8 - 10,0 90,0 22,2 - 77,8
Норфлоксацин 16,6 - 83,4 - - 100 30,0 70,0 11,1 - 88,9
Гентамицин - - 100 - - 100 - - 100 - 11,1 88,9
Эритромицин - 50,0 50,0 - - 100 - - 100 - - 100
Сульбактам - - 100 - - 100 - - 100 - 33,3 66,7
Цифрофлоксацин - - 100 - 42,8 57,2 20,0 80,0 - - 100
Левофлоксацин 33,3 66,7 - 42,8 57,2 - 40,0 60,0 44,4 55,6
Тетрациклин - - 100 - - 100 - - 100 11,1 - 88,9
Рокситрамицин - - 100 14,2 - 85,8 - - 100 - - 100
Азитромицин 33,3 66,7 - - 100 - - 100 1
Офлоксацин - - 100 - - 100 - - 100 - - 100
Кларитромицин 16,6 33,3 50,0 - - 100 - - 100 4

Условные обозначения: R - резистентные культуры; I – умеренно-чувствитель-
ные культуры; S - чувствительные культуры

Причем, данные культуры микроорганизмов в двух случаях прояви-
ли 100% резистентность к амоксицилину и ампициллину, относящимся к 
фармакологической группе биосинтетических пенициллинов. Кроме того, 
100% устойчивость к бензилпенициллину отмечена у культур бактерий 
рода Staphylococcus (табл. 3).
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Таблица 3.
Антибиотикорезистентность микроорганизмов семейства Staphylococcaceae, 

выделенных из проб фекалий диких и содержащихся в неволе животных
Антибиотические 

препараты
Staphylococcus succinus (n=7) Staphylococcus hominis (n=9)
R (%) I (%) S (%) R (%) I (%) S (%)

Бензилпенициллин 100 - - 100 - -
Амоксициллин - - 100 - 11,1 88,9
Ампициллин - - 100 - 11,1 89,9
Клиндамицин - - 100 - 100
Линкомицин - - 100 100 - -
Норфлоксацин - 14,2 85,8 - 22,2 77,8
Гентамицин - - 100 - - 100
Эритромицин - - 100 - 100
Сульбактам 14,2 85,8 - 22,2 77,8
Ципрофлоксацин - - 100 - - 100
Левофлоксацин 28,5 71,5 - 33,3 66,7
Тетрациклин - - 100 - - 100
Рокситрамицин 14,2 85,8 - - 100
Азитромицин - - 100 - - 100
Офлоксацин - 14,2 85,8 - - 100
Кларитромицин 14,2 85,8 - - 100
Клавулоновая кислота 100 - - 88,9 - 11,1

Условные обозначения: R - резистентные культуры; I – умеренно-чувствитель-
ные культуры; S - чувствительные культуры

В двух случаях отмечена высокая (более 50%) резистентность культур 
Streptococcus infatarius к клиндамицину (66,7%) и линкомицину (83,4%). 
Отмечено, что все выделенные культуры Lactococcus garvilae демонстри-
ровали высокую устойчивость к амоксициллину и ампициллину. Вместе 
с тем, проведенный нами анализ профиля фенотипической антибиотико-
резистентности выделенных культур энтеромикробиоты диких и содержа-
щихся в неволе животных позволил выявить антибиотические препараты, 
обладающие высокой антибиотической и бактерицидной способностью к 
выделенным микроорганизмам. Так, подавляющее большинство выделен-
ных культур обладали 100% чувствительностью к гентамицину, эритро-
мицину, офлоксацину, левофлоксацину, тетрациклину. Установлено, что 
выделенные микроорганизмы семейств Staphylococcaceae и Bacillaceaе по-
казали высокую резистентность (более 50%) к препарату относящемуся к 
фармакологической группе ингибиторов бета-лактамаз, а именно клаву-
лоновой кислоте (табл. 3,4).
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Таблица 4.
Антибиотикорезистентность микроорганизмов семейства Bacillaceae,            

выделенных из проб фекалий диких и содержащихся в неволе животных

Антибиотические 
препараты

Bacillus pumilus 
(n=5)

Bacillus 
cereus (n=6)

Bacillus 
licheniformis (n=5)

R (%) I (%) S (%) R (%) I (%) S (%) R (%) I (%) S (%)
Бензилпенициллин - - 100 - - 100 - - 100
Амоксициллин - - 100 - - 100 - - 100
Ампициллин - - 100 - - 100 - - 100
Клиндамицин - - 100 - - 100 - - 100
Линкомицин - - 100 - - 100 - - 100
Норфлоксацин - - 100 - - 100 - - 100
Гентамицин - 20,0 80,0 - - 100 - - 100
Эритромицин - - 100 - - 100 - - 100
Сульбактам - - 100 - - 100 - - 100
Ципрофлоксацин - 20,0 80,0 20,0 80,0 - 40,0 60,0
Левофлоксацин - - 100 40,0 60,0 20,0 80,0
Тетрациклин - 40,0 60,0 20,0 80,0
Рокситрамицин - - 100 20,0 80,0
Азитромицин - - 100 20,0 80,0 - - 100
Офлоксацин 40,0 60,0 - - 100 - 20,0 80,0
Кларитромицин 20,0 80,0 - - 100 - 40,0 60,0
Клавулоновая кислота 80,0 - 20,0 80,0 20,0 - 20,0 80,0 -

Условные обозначения: R - резистентные культуры; I – умеренно-чувствитель-
ные культуры; S - чувствительные культуры

Так же обнаружено, что 100% культур микроорганизмов E. coli и 
Klebsiella pneumonia, относящихся к семейству Enterobacteriaceae, проя-
вили резистентность к препарату сульбактам, входящему в группу инги-
биторов β-лактамаз (табл. 5).

Таблица 5.
Антибиотикорезистентность микроорганизмов семей-

ства Enterobacteriaceae, выделенных из проб фекалий диких                                             
и содержащихся в неволе животных

Антибиотические 
препараты

Escherichia coli (n=11) Klebsiella pneumoniae (n=8)
R (%) I (%) S (%) R (%) I (%) S (%)

Бензилпенициллин - - 100
Амоксициллин 100 - - 100 - -
Ампициллин 100 - - 100 - -
Клиндамицин - - 100 - - 100
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Линкомицин - 27,2 72,8 - 12,5 87,5
Норфлоксацин 9,0 91,0 - - 100
Гентамицин - - 100 - - 100
Эритромицин - 36,3 63,7 - 12,5 87,5
Сульбактам 100 - - 100 - -
Ципрофлоксацин - 30,0 70,0 - 25,0 75,0
Левофлоксацин - - 100 - - 100
Тетрациклин - - 100 - - 100
Рокситрамицин - - 100 - - 100
Азитромицин - - 100 - - 100
Офлоксацин - 18,1 81,9 12,5 87,5
Кларитромицин - - 100 12,5 87,5

Условные обозначения: R - резистентные культуры; I – умеренно-чувствитель-
ные культуры; S - чувствительные культуры

Проведенные молекулярно-генетические исследования показали, что 
среди культур E. coli, выделенных из проб фекалий диких животных, в 
67,30% были выявлены гены blaCTX-M, в 15,20% blaOXA 10 в 5,16% 
blaDHA, кодирующие β-лактамазы. Установлено, что у 28,31% культур K. 
pneumoniae обнаружены гены резистентности к карбопенемам blaOXA-18. 
В то же время у 26,31% культур K. pneumoniae генов резистентности к 
карбопенемам blaKPC, blaNDM и blaDHA не выявлено. Среди культур 
Streptococcus spp.ген ermB был выявлен у 48,53% изолятов.

Заключение
Проведенные исследования показали, что энтеромикробиота диких 

животных, обитающих на территории Западно-Сибирского региона, 
представлена 5 семействами, при этом в подавляющем количестве случа-
ев они встречались в ассоциациях. Установлена высокая резистентность 
некоторых видов бактерий (E. coli, Klebsiella pneumonia, Enterococcus 
faecalis и др.) к антибиотическим препаратам относящимся к фармако-
логическим группам биосинтетических пенициллинов, ингибиторам 
β-лактомаз. 

Молекулярно-генетическими тестами установлено, что более чем у по-
ловины штаммов E. coli выявлен ген blaCTX-М, кодирующий β-лактамазу 
расширенного спектра действия, опосредующую резистентность к β-лак-
тамным антибиотикам. У 15,20% E. coli обнаружен ген blaOXA10, кото-
рый кодирует β-лактамазы класса D. Данные тенденции можно объяснить 
достаточно широким распространением гена blaCTX-M и отражает селек-
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тивное давление на фоне часто используемых β-лактамных антибиотиков 
в ветеринарной практике.

Полученные нами данные свидетельствуют о достаточно широком рас-
пространении антибиотикорезистентных бактерий в составе энтеромикро-
биоты диких животных, которые вероятно, не подвергались воздействию 
антибиотических препаратов. Следовательно, анализ фактических данных 
микробиологического и молекулярно-генетического мониторинга может 
служить важной и эффективной количественной и качественной оценкой 
распространения резистентности клинически значимой микрофлоры к 
антимикробным препаратам, что позволит получить новую научную ин-
формацию о циркуляции антибиотикоустойчивых микроорганизмов среди 
диких животных на региональном и глобальном уровнях. 

Кроме того, результаты исследований позволяют констатировать, что 
важными звеньями по предупреждению развития и распространения ан-
тибиотикорезистентности должны являться мероприятия, направленные 
на оптимальное использование антибиотиков, проведение целенаправ-
ленного эпидемиологического и эпизоотологического надзора, соблю-
дение принципов изоляции возбудителей инфекций, использование 
альтернативных антибиотикам препаратов (пробиотики, иммуномоду-
ляторы и т.п.)
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