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Резюме
Бактериальные осложнения респираторного тракта являются прогностически негативным фактором, при наличии которого снижаются 
показатели легочной функции, продолжительности и качества жизни пациентов с муковисцидозом (МВ). К настоящему времени недо-
статочно исследований, по результатам которых либо достоверно доказывается, либо отрицается положительная микробиологическая 
динамика на фоне таргетной терапии. Целью исследования явилась демонстрация результатов серии микробиологических наблюдений 
за группой пациентов с МВ, проживающих в Самарской области и получающих терапию комбинированным препаратом элексакафтор / 
тезакафтор / ивакафтор + ивакафтор с ноября-декабря 2021 г. Из 8 представленных клинических наблюдений у 7 пациентов на момент 
начала терапии отмечалась хроническая инфекция респираторного тракта, ассоциированная с Burkholderia cenocepacia ST 208, у 2 – 
в сочетании с хронической инфекцией Pseudomonas aeruginosa, у 1 пациента регистрировалась хроническая инфекция P. aeruginosa 
в ассоциации с Aspergillus fumigatus. Заключение. Во всех случаях продемонстрировано расширение видового состава представителей, 
выделенных из респираторных образцов. В отношении большинства пациентов наметилась положительная микробиологическая дина-
мика. Таким образом, биохимические и, как следствие, микроэкологические изменения в легких, происходящие на фоне нормализации 
работы хлорного канала, раскрывают перспективу возможности эрадикации ключевых патогенов на фоне терапии комбинированным 
препаратом элексакафтор / тезакафтор / ивакафтор + ивакафтор.
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Abstract
Bacterial complications of the respiratory tract are negative prognostic factors leading to a decrease in pulmonary function, duration, and quality of 
life of patients with cystic fibrosis. To date, a sufficient number of studies have not been accumulated to reliably prove or reject microbiological 
improvement during targeted therapy. The aim of the study was to collect continuous microbiological data from patients with cystic fibrosis in the 
Samara region receiving treatment with elexacaftor/tezacaftor/ivacaftor + ivacaftor from November-December 2021. The article presents eight 
clinical observations. At the time of therapy initiation, seven patients had chronic respiratory tract infection associated with Burkholderia cenocepacia 
ST 208, combined with chronic Pseudomonas aeruginosa infection in two of them. One patient had a chronic P. aeruginosa infection in association 
with Aspergillus fumigatus. Conclusion. An expansion of the species composition in the respiratory samples was demonstrated in all cases. The 
majority of patients showed microbiological improvement. Thus, biochemical and, as a result, microecological changes in the lungs against the 
normalization of chlorine channel function allow suggesting that key pathogens may be eradicated during the therapy with elexacaftor/tezacaftor/
ivacaftor + ivacaftor.
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Открытие молекул, способных восстанавливать работу 
поврежденного белка, стало поворотной вехой в под-
ходе к терапии муковисцидоза (МВ) [1]. Еще более 
важным и значимым явилась возможность получения 
препаратов таргетной терапии для детей Российской 
Федерации. Технологии, еще недавно бывшие недо-
ступными для большинства пациентов с МВ, прежде 
всего ввиду их стоимости и особенностей логистиче-
ской доступности, в последнее время стали реально-
стью также для пациентов из отдаленных регионов 
нашей страны [2].

При мониторинге пациентов с МВ, получающих 
препараты таргетной терапии в соответствии с ис-
пользуемыми протоколами, необходимость и крат-
ность регулярного контроля за динамикой микроф-
лоры респираторных образцов не регламентируется. 
К настоящему времени не накоплен достаточный 
объем проведенных исследований, по результатам ко-
торых достоверно доказывается, либо отрицается по-
ложительная микробиологическая динамика на фоне 
прохождения таргетной терапии. Основу зарубежных 
публикаций составляют единичные факты наблю-
дения, которые не включают данные о мониторинге 
пациентов, инфицированных штаммами Burkholderia 
cenocepacia [3, 4]. Бактериальные осложнения респи-
раторного тракта, ассоциированные с указанным воз-
будителем, по-прежнему являются прогностически 
негативным фактором, обусловливающим снижение 
легочной функции, продолжительность и качество 
жизни пациентов с МВ в Российской Федерации [5].

Целью исследования явилась демонстрация ре-
зультатов серии микробиологических наблюдений 
за группой пациентов с МВ в Самарской области, по-
лучающих терапию комбинированным препаратом 
элексакафтор / тезакафтор / ивакафтор + ивакафтор 
в течение 12 мес. (с ноября-декабря 2021 г.).

В указанную группу вошли пациенты с МВ (n = 8: 
2 – мужского пола, 6 – женского). У 7 пациентов 
на момент начала терапии отмечалась хроническая 
инфекция респираторного тракта, ассоциированная 
с B. cenocepacia ST 208, у 2 из них – в сочетании с хро-
нической инфекцией Pseudomonas aeruginosa. У 1 паци-
ента регистрировалась хроническая инфекция P. aeru-
ginosa в ассоциации с Aspergillus fumigatus.

С момента начала терапии все пациенты полу-
чили возможность ежемесячного расширенного 
микробиологического обследования проб мокроты 
с последующим культивированием проб в аэробных 
и анаэробных условиях. Первичный посев материала 

осуществлялся количественным методом [6]. Все вы-
росшие колонии были идентифицированы с помощью 
MALDI-ToF масс-спектрометрии.

Клиническое наблюдение № 1

Пациент 1, 2004 года рождения, девушка. Результат гене-
тической диагностики: 3849+10kbС->Т/E92K. Хрониче-
ская инфекция респираторного тракта, ассоциированная 
с B. cenocepacia ST 208. Стаж инфицирования на момент 
старта терапии – 12 лет (с 2009 г.). По данным 5-летнего 
микробиологического анамнеза, до начала лечения в каждой 
исследованной пробе мокроты получен рост штамма B. ceno-
cepacia в количестве от 104 (в 20 % проб) до 105 КОЕ / мл 
(в 80 % проб). Кроме этого, за указанный период отмече-
ны однократные эпизоды выделения P. aeruginosa – 101, 
Stenotrophomonas maltophilia – 105, Staphylococcus aureus – 105, 
Commamonas kerstersii – 102; двукратно – Chryseobacterium 
hamamense – 104 КОЕ / мл. Во всех пробах, кроме одной, 
за 5-летний период выявлен рост представителей нормаль-
ной микрофлоры полости рта. Среднее количество видов 
бактерий в пробах составило 3,0.

На момент начала терапии (0-й посев) из пробы мокроты 
выделена культура B. сenocepacia 104 КОЕ / мл в ассоци-
ации с представителями нормальной орофарингеальной 
флоры. Через 1 мес. от начала терапии отмечено снижение 
микробной нагрузки в пробе до 102 КОЕ / мл B. сenocepacia, 
а в пробах, полученных через 2 и 3 мес. проводимой тера-
пии, роста B. сenocepacia не получено. Через 4 мес. приема 
препарата снова получен рост возбудителя в пробе мокроты 
в количестве 102 КОЕ / мл (май 2022 г.); в пробе, взятой 
на 7-м месяце терапии (август 2022 г.), также получен рост 
B. сenocepacia в количестве 101 КОЕ / мл, после этого во всех 
последующих посевах в оставшихся 7 пробах, полученных 
в период с 5-го по 12-й месяц терапии, роста возбудителя 
не получено. Среднее количество видов микроорганизмов 
в пробе в течение 1-го года терапии составило 5,3. 

Таким образом, на фоне проводимой таргетной 
терапии у пациента сформировалась четкая тенденция 
к снижению частоты эпизодов и количества выделе-
ния штаммов B. сenocepacia. Отмечено статистически 
значимое (p < 0,05) расширение видового разнообра-
зия выделяемой в пробе микрофлоры, что связано 
с увеличением видового спектра нормальной орофа-
рингеальной флоры.

Клиническое наблюдение № 2

Пациент 2, 2005 года рождения, юноша. Результат генетиче-
ской диагностики: F508del/N1303K. Хроническая инфекция 
респираторного тракта, ассоциированная с B. cenocepacia 
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ST 208. Стаж инфицирования на момент старта терапии – 
8 лет (с 2013 г.). В течение 5 лет, предшествующих началу 
терапии, во всех исследованных пробах мокроты полу-
чен рост B. сenocepacia в количестве 103 КОЕ / мл – 20 %, 
104 КОЕ / мл – 20 %, 105 КОЕ / мл – 40 %, 106 КОЕ / мл – 
20 % проб. Кроме этого, во всех пробах получен рост ме-
тициллинчувствительного штамма S. aureus, а также пред-
ставителей нормальной орофарингеальной микрофлоры. 
Среднее количество видов бактерий, выделенных в пробе 
до начала терапии, составило 3,2.

На момент старта терапии из пробы мокроты пациента 
выделена культура B. сenocepacia в количестве105 КОЕ / мл, 
в последующие 3 мес. терапии количество возбудителя 
в пробах мокроты оставалось неизменным, с 4-го месяца 
наметилась тенденция к снижению количества выросших 
колоний в пробах до 102 КОЕ / мл (с 7-го до 12-го месяца 
наблюдения). Среднее количество микроорганизмов, выде-
ленных в пробах на фоне терапии, составило 4,6. 

Таким образом, на фоне проводимой терапии у па-
циента отмечена тенденция к снижению количества 
возбудителя в исследуемых пробах и расширение ви-
дового разнообразия орофарингеальной микрофлоры.

Клиническое наблюдение № 3

Пациент 3, 2006 года рождения, юноша. Результат генетиче-
ской диагностики: F508del/ (вторая мутация не определена, 
проба в работе). Хроническая инфекция респираторного 
тракта, ассоциированная с B. cenocepacia ST 208. Стаж ин-
фицирования на момент старта терапии – 8 лет (с 2013 г.). 
Хроническая инфекция респираторного тракта, ассоци-
ированная с P. aeruginosa. В течение 5 лет, предшествующих 
началу терапии, во всех исследованных пробах мокроты 
получен рост B. сenocepacia в количестве от 104 КОЕ / мл 

(33 % проб) до 105 КОЕ / мл (67 % проб). Во всех пробах по-
лучен рост P. aeruginosa в количестве от 102 до 105 КОЕ / мл, 
интермиттирующие высевы метициллинчувствительного 
штамма S. aureus, однократный высев Klebsiella pneumoniae. 
Рост представителей нормальной орофарингеальной ми-
крофлоры получен в 50 % исследуемых проб. Среднее ко-
личество видов бактерий, выделенных в пробе до начала 
терапии – 3,5.

На момент начала терапии в пробе мокроты выявлен 
рост культуры B. сenocepacia (105 КОЕ / мл), P. aeruginosa 
(104 КОЕ / мл). Через 1 мес. от начала терапии и в тече-
ние описываемого периода наблюдений отмечено сниже-
ние количества B. сenocepacia в пробе от 103 (в 11 пробах) 
до 104 КОЕ / мл (однократно в пробе, полученной на 3-м ме-
сяце приема препарата). Рост культуры P. aeruginosa выявлен 
через 1, 2 и 3 мес. лечения в количестве 103, 102 и 101 соответ-
ственно, а также на 11-м месяце наблюдения в количестве 
102 КОЕ / мл. По данным всех остальных проб, включая 
полученную на 12-м месяце лечения, не показано роста ука-
занного возбудителя. Среднее количество бактерий в пробах 
на фоне терапии составило 6,8. 

Таким образом, на фоне терапии у пациента отме-
чена тенденция к снижению количества B. сenocepacia 
в пробах по сравнению с исходными показателями, 
в отношении P. aeruginosa сформирована тенденция 
к снижению количества и кратности высевов, что 
свидетельствует о переходе к интермиттирующему 
течению инфекции. Отмечено статистически зна-
чимое (p < 0,05) расширение видового разнообразия 
микрофлоры респираторных образцов.

Клиническое наблюдение № 4

Пациент 4, 2008 года рождения, девушка. Результат гене-
тической диагностики: F508del/ (вторая мутация не опре-
делена, проба в работе). Хроническая инфекция респира-
торного тракта, ассоциированная с B. cenocepacia ST 208. 
Стаж инфицирования на момент старта терапии – 8 лет 
(с 2013 г.). За 5-летний период, предшествующий началу 
терапии, во всех пробах мокроты получен рост культуры 
B. сenocepacia в количестве 104 (55,6 % проб), 105 (33,3 %) 
и 106 (11,1 % проб) КОЕ / мл. Кроме этого, отмечались 
интермиттирующие высевы метициллинчувствительного 
штамма S. aureus, однократные эпизоды выделения штам-
мов Aeromonas veronii, Streptococcus pneumoniae. В 78 % проб 
также получен рост представителей нормальной орофарин-
геальной флоры. Среднее количество штаммов, выделенных 
в пробе до начала терапии, – 3,2.

На момент начала приема препарата в пробе мо-
кроты получен рост штамма B. cenocepacia 105 КОЕ / мл. 
На фоне терапии отмечено снижение количества возбу-
дителя до 104 КОЕ / мл в 6 пробах мокроты – на 3, 4, 5, 
6, 8 и 10-м месяцах приема препарата, до 103 КОЕ / мл 
в 5 пробах – на 1, 2, 7, 9 и 11-м месяцах. Через 12 мес. те-
рапии концентрация B. сenocepacia в мокроте снизилась 
до 102 КОЕ / мл. Среднее количество бактерий в респи-
раторном образце за описываемый период составило 6,0. 

Таким образом, на фоне проводимой терапии 
отмечается формирование тенденции к снижению 
концентрации B. сenocepacia в мокроте, а также ста-
тистически значимое (p < 0,05) расширение видового 
разнообразия микрофлоры в пробах.

Клиническое наблюдение № 5

Пациент 5, 2006 года рождения, девушка. Результат гене-
тической диагностики: F508del/CFTR dele2,3. Хрониче-
ская инфекция респираторного тракта, ассоциированная 
с B. cenocepacia ST 208. Стаж инфицирования на момент 
старта терапии – 8 лет (с 2013 г.). Хроническая инфекция 
респираторного тракта, ассоциированная с P. aeruginosa. 
В течение 5 лет, предшествующих началу терапии, во всех 
исследованных пробах мокроты получен рост B. сenocepacia 
в количестве 104 КОЕ / мл в 50,0 % проб, 105 КОЕ / мл – 
в 33,3 % проб и 106 КОЕ / мл – в 16,7 % проб. В 83 % случаев 
получен рост штамма P. aeruginosa. Отмечены однократные 
эпизоды выделения штаммов энтеробактерий (Leclercia ade-
carboxylata, Enterobacter cloacae, Citrobacter freundii), нефер-
ментирующих бактерий (Acinetobacter baumanii, Pseudomonas 
montelli, Acinetobacter johnsonii). Более чем в 80 % случаев 
отмечен рост представителей нормальной микрофлоры 
полости рта. Среднее количество видов бактерий в пробе 
до начала терапии составило 3,2.

В посеве пробы мокроты, взятом до начала терапии, по-
лучен рост штаммов B. сenocepacia в количестве 103 КОЕ / мл. 
На фоне проводимого лечения отмечен рост штамма в ана-
логичном титре на 1-м и 7-м месяцах терапии в количест-
ве 102 КОЕ / мл на 4-м месяце терапии, рост единичной 
колонии (101 КОЕ / мл) выявлен на 10-м месяце приема 
препарата. Во всех остальных посевах, взятых от пациента 
в течение 1 года наблюдений, роста B. сenocepacia не выяв-
лено. Рост штамма P. aeruginosa отмечен только в пробах, 
взятых на 1, 2 и 4-м месяцах наблюдения в количестве 102, 
103 и 101 КОЕ / мл соответственно. Среднее количество бак-
терий в пробе на фоне терапии составило 6,1. 
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Таким образом, на фоне проводимого лечения 
у пациента отмечена тенденция к снижению ча-
стоты эпизодов и количества выделения штаммов 
B. сenocepacia и P. aeruginosa. Обращает на себя вни-
мание статистически значимое (p < 0,05) увеличение 
видового разнообразия выделяемой в пробе микро-
флоры, что связано с расширением видового состава 
нормальной орофарингеальной флоры.

Клиническое наблюдение № 6

Пациент 6, 2004 года рождения, девушка. Результат гене-
тической диагностики: F508del/ (вторая мутация не опре-
делена, проба в работе). Хроническая инфекция респира-
торного тракта, ассоциированная с B. cenocepacia ST 208. 
Стаж инфицирования на момент старта терапии – 8 лет 
(с 2013 г.). В течение 5 лет, предшествующих началу тера-
пии, во всех исследованных пробах мокроты получен рост 
B. сenocepacia преимущественно в количестве 105 КОЕ / мл 
(83,3 % проб), 104 и 106 КОЕ / мл – по 8,4 % проб соот-
ветственно. Отмечены однократные эпизоды выделения 
метициллинчувствительного штамма S. aureus и Stenotro-
phomonas maltophilia. Более чем в 80 % случаев отмечен 
рост представителей нормальной микрофлоры полости 
рта. Среднее количество видов бактерий в пробе до начала 
терапии составило 2,3.

Ввиду достижения пациентом возраста 18 лет в пери-
од терапии динамика наблюдений ограничена полуго-
довым периодом. За указанный временной промежуток 
концентрация B. сenocepacia в пробах мокроты снизилась 
с 105 КОЕ / мл на момент начала терапии до 103 КОЕ / мл – 
на момент совершеннолетия пациента, среднее количест-
во бактерий в пробе увеличилось до 6,5. Во 2-м полугодии 
на фоне отмены терапии отмечен возврат к исходным ми-
кробиологическим параметрам – концентрация возбуди-
теля в пробах мокроты возросла до 105 КОЕ / мл, отмечено 
снижение индекса видового разнообразия до 2,5. 

Клиническое наблюдение № 7

Пациент 7, 2007 года рождения, девушка. Результат гене-
тической диагностики: F508del/2184insA. Хроническая ин-
фекция респираторного тракта, ассоциированная с B. ceno-
cepacia ST 208. Стаж инфицирования на момент старта тера-
пии – 8 лет (с 2013 г.). Во всех посевах мокроты за 5-летний 
период, предшествующий терапии, получен рост культуры 
B. сenocepacia, преимущественно в количестве 105 КОЕ / мл 
(69,2 % проб), реже – 103, 104 и 106 КОЕ / мл (в 7,7; 15,4 
и 7,7 % случаев соответственно). Роста других клинически 
значимых бактериальных патогенов за указанный период 
не выявлено. В 69,2 % посевов отмечен рост представителей 
нормальной микрофлоры полости рта. Среднее количество 
видов бактерий в пробе до начала терапии составило 2,4.

На момент начала терапии в пробе мокроты получен 
рост культуры B. сenocepacia 105 КОЕ / мл. В течение 1 года 
наблюдений за динамикой микробиологических изменений 
получен рост указанного штамма в пробах, взятых на 4-м 
и 6-м месяцах терапии в количестве 101 КОЕ / мл. Роста 
B. сenocepacia в остальных пробах не показано. Среднее 
количество бактерий в пробе на фоне приема препарата 
составило 5,6. 

Таким образом, на фоне проводимой терапии от-
мечена тенденция к снижению кратности высевов 
и количества возбудителя в пробе, а также статисти-

чески значимое (p < 0,05) расширение видового раз-
нообразия бактерий в респираторном образце.

Клиническое наблюдение № 8

Пациент 8, 2007 года рождения, девушка. Результат генети-
ческой диагностики: F508del/ (2-я мутация не определена, 
проба в работе). Хроническая инфекция реcпираторного 
тракта, ассоциированная с P. aeruginosa и A. fumigatus. Уста-
новлен диагноз аллергический бронхолегочный аспергил-
лез. В 5-летний период, предшествующий началу терапии, 
рост P. aeruginosa получен в 9 (47,4 %) посевах из 19 выпол-
ненных в количестве от 103 до 105 КОЕ / мл, рост A. fumig-
atus – в 8 (42,2 %). При этом в 2017 и 2018 гг. на фоне тера-
пии не выявлено роста P. aeruginosa ни в одном из посевов 
в течение 1 года. В каждом году с 2017-го по 2021-й хотя бы 
в 1 посеве получен рост A. fumigatus. В 90 % случаев отмечен 
рост представителей нормальной орофарингеальной фло-
ры. Среднее количество видов микроорганизмов в пробе 
составило 2,5.

На момент начала терапии в пробе мокроты получен 
рост культуры P. aeruginosa в количестве 104 КОЕ / мл. В те-
чение 1 года приема препарата рост указанного возбудителя 
выявлен в 5 пробах из 12 – на 1, 3, 4, 6 и 10-м месяцах на-
блюдения. При этом на 1-м месяце отмечено снижение ко-
личества бактерий в пробе до 101 КОЕ / мл, с последующим 
увеличением к 3-му месяцу до 104 КОЕ / мл, снижением 
к 4-му и 6-му месяцам до 102 и 101 КОЕ / мл соответственно 
и ростом на 10-м месяце до 103 КОЕ / мл. Во всех оставших-
ся пробах не выявлен рост P. aeruginosa. На фоне терапии 
однократно в пробе, полученной через 1 мес. от начала при-
ема препарата, выявлен рост грибов A. fumigatus. Среднее 
количество видов бактерий в пробе в период описываемых 
наблюдений составило 5,1. 

Таким образом, на фоне лечения у пациента вы-
явлено снижение количества P. aeruginosa в пробах, 
отмечено также статистически значимое (p < 0,05) 
расширение видового разнообразия респираторных 
образцов.

Сводная картина динамики микробиологических 
показателей наблюдаемых пациентов представлена 
в таблице.

Обсуждение

Широкое терапевтическое применение препаратов 
таргетной терапии МВ привлекает внимание иссле-
дователей в отношении не только оценки динамики 
клинических показателей у наблюдаемых пациентов, 
но и изменений биологического разнообразия и сте-
пени микробной нагрузки респираторных образцов. 
К настоящему времени происходит накопление дан-
ных по этому вопросу, однако становятся очевидными 
преимущества терапии тройным препаратом по срав-
нению с монотерапией ивакафтором. Так, к примеру, 
в исследовании J.Kirk Harris et al. показано отсутст-
вие положительной микробиологической динамики 
у пациентов с МВ, колонизированных P. aeruginosa, 
а также отсутствие расширения индекса видового раз-
нообразия на фоне терапии ивакафтором [3]. Груп-
пой немецких исследователей убедительно показано 
увеличение видового разнообразия на фоне тройной 
терапии [4].
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Следует отметить, что ни у одного пациента не вы-
явлено отрицательной микробиологической динамики 
на фоне приема препарата. Во всех случаях продемон-
стрировано расширение видового состава представи-
телей микрофлоры, выделенных из респираторных 
образцов. В отношении 6 пациентов этот показатель 
был статистически достоверным, что также соотносит-
ся с данными зарубежных исследований. В отношении 
большинства пациентов наметилась положительная 
микробиологическая динамика, в т. ч. у пациентов 
c хронической инфекцией, ассоциированной с B. ceno-
cepacia. В то же время у Пациента 6 после отмены пре-
парата, связанной с техническими организационными 
особенностями, отмечено ухудшение микробиологи-
ческой картины с возвратом к исходным показателям.

Заключение

Безусловно, описываемый период наблюдений и по-
лученные на данном этапе результаты не позволяют 
ставить вопрос о возможности эрадикации ключевых 

патогенов на фоне терапии комбинированным пре-
паратом элексакафтор / тезакафтор / ивакафтор + 
ивакафтор. Однако биохимические и, как следствие, 
микроэкологические изменения в легких, происходя-
щие на фоне нормализации работы хлорного канала, 
раскрывают эту перспективу как вероятную для па-
циентов данной группы в дальнейшем [4].
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Таблица
Сводная динамика микробиологических показателей пациентов с муковисцидозом, получающих терапию 

комбинированным препаратом элексакафтор / тезакафтор / ивакафтор + ивакафтор с учетом 
анамнестических данных

Table
Summary microbiological parameters of patients with cystic fibrosis receiving therapy with the fixed combination  

of elexacaftor / tezacaftor / ivacaftor + ivacaftor, together with their historical data

Пациент Микроорганизм
Исходные микробиологические показатели за 5-летний период предшествующий терапии, КОЕ / мл

2017 г. 2018 г. 2019 г. 2020 г. 2021 г.

1 B. сenocepacia 105 105 104 104 105 – 105 105 105 105 – 105 –

2 B. сenocepacia 104 – – 105 – – 105 – – – – 103 –

3
B. сenocepacia 105 105 – 104 104 104 104 – – 105 – 105 105

P. aeruginosa 105 РН – 103 103 103 105 – – 102 – 103 104

4 B. сenocepacia 104 104 – 104 104 – 105 105 – 106 – 104 105

5
B. сenocepacia 106 105 – 104 104 105 106 102 – 105 104 104 104

P. aeruginosa РН 104 – РН 103 103 104 102 – 103 РН 103 103

6 B. сenocepacia НД – – 104 105 105 105 104 105 105 105 105 106

7 B. сenocepacia 104 – – 103 103 105 106 105 105 105 104 105 105

8 P. aeruginosa РН РН – РН РН РН 105 105 104 104 104 105 103

Пациент Микроорганизм
Содержание в посеве мокроты в период получения терапии*, КОЕ / мл

0-й 1-й 2-й 3-й 4-й 5-й 6-й 7-й 8-й 9-й 10-й 11-й 12-й

1 B. сenocepacia 104 102 РН РН 102 РН РН 101 РН РН РН РН РН

2 B. сenocepacia 105 105 105  105 104 104 103 102 102 102 102 102 102

3
B. сenocepacia 105 103 103 104 103 103 103 103 103 103 103 103 103

P. aeruginosa 104 103 102 101 РН РН РН РН РН РН РН 102 РН

4 B. сenocepacia 105 103 103 104 104 104 104 103 104 103 104 103 102

5
B. сenocepacia 103 103 РН РН 102 РН РН 103 РН 101 РН РН РН

P. aeruginosa РН 102 103 РН 101 РН РН РН РН РН РН РН РН

6** B. сenocepacia 105 103 РН 103 103 103 103 104 105 105 105 105 105

7 B. сenocepacia 105 РН РН РН 101 РН 101 РН РН РН РН РН РН

8 P. aeruginosa 104 101 РН 104 102 РН 101 РН РН РН 103 РН РН

Примечание: РН – роста микроорганизма в пробе не выявлено; * – порядковый номер месяца приема терапии; ** – пациент получал таргетную терапию в течение первых 6 мес.
Note: *, serial number of the month of therapy; **, the patient received targeted therapy during the first 6 months.
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