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მადლობა! 

 

 

რუსთაველის ეროვნული სამეცნიერო ფონდი - 

2012-2013 სასწავლო წელს გამოცხადებული 

დოქტორანტურის გრანტი.  გაწეული ფინანსური 

დახმარებისათვის. 

 

დკსჯეც - ლ. საყვარელიძის სახელობის 

დაავადებათა კონტროლისა და საზოგადოებრივი 

ჯანმრთელობის ეროვნული ცენტრი. ექიმი-

ბაქტერიოლოგი ქეთო არობელიძე, სამსახურის 

უფროსი ნინო    გუგუშვილი.   

 

პორტოს  უნივერსიტეტი, ფარმაციის ფაკუ-
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ხელმძღვანელი, პროფესორი ჰელენა ფერეირა 

ნეტო, დან 

 
ბათუმის შოთა რუსთაველის სახელმწიფო 

უნივერსიტეტის, საბუნებისმეტყველო მეცნიე-

რებათა და ჯანდაცვის ფაკულტეტის, 

ასოცირებულ პროფესორს ლეილა ახვლედიანს 

 

გ. ელიავას სახელობის ბაქტერიოფაგის, 

მიკრობიოლოგიის და ვირუსოლოგიის ინსტი-

ტუტი, ასოცირებული პროფესორი მარინე 

თედიაშვილი. 
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შესავალი 

საკვლევი თემის აქტუალობა: 

ჯანდაცვის მსოფლიო ორგანიზაციის ინფორმაციით, 

ინფექციური დაავადებები რჩება ყველაზე უფრო გავრცელებულ 

დაავადებათა ჯგუფად. მათ შორის მნიშვნელოვან პრობლემას 

წარმოადგენს ნოზოკომიური (საავადმყოფოსშიდა) ინფექციები. 

ჰოსპიტალიზებულ პაციენტთა სიკვდილიანობის ყველაზე ხშირი 

მიზეზი საავადმყოფოსშიდა ინფექციებია, რომლებიც  დაკავშირე-

ბულია, ზოგადად, სამედიცინო მანიპულაციებთან. ამ ინფექციით 

ყოველწლიურად ავადდება ორი მილიონი ადამიანი და მათი 5-10% 

იღუპება. ნოზოკომიური ინფექციები ძირითადად ვრცელდება 

სტაციონარულ კლინიკებში, მოხუცთა სახლებში და რეაბილი-       

ტაციის ცენტრებში. ინფიცირებას უფრო მეტად ექვემდებარებიან 

იმუნოკომპრომეტირებული პირები - მოხუცები და ახალშობილები. 

ინფექციათა ამ კატეგორიას მიეკუთვნება ქირურგიული ჭრილობის, 

სასუნთქი, შარდ–სასქესო, სისხლის და საჭმლის მომნელებელი 

სისტემების ინფექციები. ინფექციათა უმრავლესობის გამომწვევი 

არასტერილური, უსუფთაო გარემო და სამედიცინო ხელსაწყოებია, 

თუმცა, ზოგ შემთხვევაში ინფიცირება ხდება დასნებოვნებული  

პერსონალისაგან და საკვებითაც. ზოგადად  ითვლება, რომ შარდ–

სასქესო სისტემას ამ მხრივ წამყვანი ადგილი უკავია (31%), რაც 

უმეტესად, კათეტერიზაციის შედეგად ხდება. შემდეგ მოდის 

პნევმონიები (27%), რაც ხელოვნური სუნთქვის აპარატის 

გამოყენებით აიხსნება და სისხლის ცირკულაციის ინფექციები 

(19%), რაც სისხლძარღვის კათეტერიზაციით არის გამოწვეული. 

ჯანდაცვის მსოფლიო უსაფრთხოების ქსელისა და დაავადებათა 

კონტროლის ცენტრის მონაცემებით,  ჰოსპიტალური ინფექციების  

შემთხვევათა 30% გამოწვეულია გრამ-უარყოფითი ბაქტერიებით. 

შემთხვევათა 47%–ში პრევალირებს პნევმონიების გამომწვევი 

მიკროორგანიზმები [Heidi, 2010: 5]. 

სამედიცინო ტექნოლოგიების მატებასთან ერთად მოიმატა 

ნოზოკომიური ინფექციების შემთხვევათა რიცხვმაც. საჭირო გახდა 
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მასიური  ანტიბიოტიკოთერაპია. ამან კი, თავის მხრივ, გამოიწვია 

ინფექციურ დაავადებათა გამომწვევების ანტიბიოტიკორეზისტე-

ნტობის გაზრდა. ანტიბიოტიკების ინტენსიური კურსები, მით 

უფრო, როცა ხდება მათი არამიზნობრივი გამოყენება, იწვევენ 

რეზისტენტობის ახალი მექანიზმების გაჩენას და მის სწრაფ 

განვითარებას. ანტიბიოტიკების მიმართ რეზისტენტული შტამებით 

გამოწვეული ინფექციები ხასიათდება ხანგრძლივი მიმდინარე-

ობით, რის გამოც პაციენტი დიდხანს ყოვნდება სტაციონარში და 

მისი მდგომარეობა მძიმდება. ეს,  თავის მხრივ, დაკავშირებულია 

ფინანსურ ხარჯებთან, როგორც პაციენტის, ისე სახელმწიფოსთვის. 

დისერტაციის სტრუქტურა და შინაარსი: 

სადისერტაციო ნაშრომი მოიცავს 3 თავს: ლიტერატურულ 

მიმოხილვას, კვლევის ობიექტსა და მეთოედბს, ექსპერიმენტულ 

ნაწილს, დასკვნებს და გამოყენებულ ლიტერატურას. (ცხრილების 

ჩამონათვალი-15; დიაგრამები-14, სურათები-43;  კვლვაში 

გამოყენებული ანტიბიოტიკები; კვლევაში გამოყენებული PCR 

პრაიმერები; გამოყენებული ლიტერატურა-144) 

კვლევის მიზანი და ამოცანები: 

ზემოთქმულიდან გამომდინარე, ამ საკითხების შესწავლა 

რეგიონის დონეზე მნიშვნელოვანი და აქტუალურია, 

განსაკუთრებით, დასავლეთ საქართველოსთვის, რადგან აჭარაში 

მსგავსი ტიპის კვლევა ჯერ არ ჩატარებულა.                                           

ყოველივე აღნიშნულიდან გამომდინარე, ჩვენი კვლევის მიზანს 

წარმოადგენდა Pseudomonas aeruginosa-ს, Klebsiella pneumoniae-სა და 

Acinetobacter baumannii.-ს გავრცელების შესწავლა აჭარის რეგიონში 

არსებულ სტაციონერებში და ანტიბიოტიკორეზისტენტული 

შტამების რეზისტენტობის მიზეზების დადგენა. 

მიზნის მისაღწევად დისერტაციის ფარგლებში დასახული იქნა 

შემდეგი ამოცანები: 

1. მასალის შეგროვება აჭარის რეგიონის სტაციონარების 

ინტენსიური თერაპიისა და რეანიმაციული და თერაპიული 
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დეპარტამენტების ნოზოკომიურ ინფექციებზე საეჭვო 

პაციენტებიდან; 

2. მასალაში დაავადების შესაძლო გამომწვევების დასადგენად 

ნიმუშის ბაქტერიოლოგიური კვლევა, სუფთა კულტურის მეთოდის 

გამოყენებით გამოყოფა, ნიმუშის დათესვა სხვადასხვა  საკვებ არეზე 

(მიულერ-ჰინტონ, მაკ-კონკი, კლედ-აგარი); 

3. ფინჯნების პირველადი დათვალიერების საფუძველზე საეჭვო 

კოლონიების არჩევა, შეღებვა და მიკროსკოპირება; 

4. სუფთა კულტურების მიღება გადათესვით; 

5. მიკროორგანიზმის საბოლოო 

იდენტიფიკაცია  საიდენტიფიკაციო  სისტემა Api–20E და Api–20NE-

ის მეშვეობით; 

6. სუფთა კულტურის დამუშავება, დახარისხება და მათგან 

საჭირო ნაწილის შენახვა მოლეკულური იდენტიფიცირებისათვის, 

იზოლატების ბანკის შექმნა;  

7. სუფთა კულტურიდან  ანტიბიოტიკოგრამის დადგმა და 

მიკრობთა მგრძნობელობის განსაზღვრა ძირითადად მოხმარებადი 

ანტიბიოტიკებისადმი; 

8. ფართო სპექტრის ბეტა-ლაქტამაზის პროდუცენტების (ESBL) 

იდენტიფიცირება; 

9. სუფთა კულტურის გადათესვა განახლების მიზნით;  

10. დნმ-ს  გამოყოფა საკვლევი შტამიდან; 

11. სხვადასხვა ბეტალაქტამაზის გენზე, გენეტიკური 

მრავალფეროვნებისა და რეზისტენტობის ჩამოყალიბებასთან  

ასოცირების დადგენა და დაზუსტება;  

12. ამ მიზნით  მასალის გენოტიპირება:  

ა) პოლიმერაზული ჯაჭვური რეაქციით; 

ბ) გელ-ელექტროფორეზი პულსირებად ველში (PFGE); 

გ) მრავლობითი ლოკუსების სექვენირება- ტიპირება (MLST).  

 

 



7 
 

 

კვლევის ობიექტი და მეთოდიკა                                                                       

რადგან ჩვენი კვლევის მიზანს წარმოადგენდა აჭარის 

ტერიტორიაზე არსებულ სტაციონარებში ნოზოკომიური ინფექციის 

გამომწვევთა იდენტიფიცირება და  ანტიბიოტიკორეზისტენტობის 

დადგენა,  კვლევისათვის  შერჩეულ იქნა: Pseudomonas aeruginosa, 

Acinetobacter spp.  და Klebsiella pneumoniae. 

საკვლევი მასალის აღება წარმოებდა სხვადასხვა სტაციონარის 

რეანიმაციულ განყოფილებებში, სტაციონარში ხანგრძლივი 

მკურნალობის ქვეშ მყოფი იმუნოკომპრომეტირებული, 

ანტიბიოტიკებისადმი რეზისტენტული პაციენტებისაგან. საკვლევ 

მასალად გამოყენებულ იქნა: ბიოლოგიური სითხე, შარდი, სისხლი, 

ლიქვორი და ნახველი.   

სულ გამოკვლეულ იქნა 200 ნიმუში. ყველაზე მეტი 

რაოდენობით წარმოდგენილი იქნა ნახველი - 75 ნიმუში, სისხლის - 

38, შარდის - 49 და  ბიოლოგიური სითხის 38 ნიმუში. 

ბაქტერიების იზოლაცია და იდენტიფიკაცია  ხდებოდა 

სტანდარტული ბაქტერიოლოგიური მეთოდით, კერძოდ: საკვებ 

არეებზე კულტურის დათესვით, შემდეგ სუფთა კულტურის 

გამოყოფით. საბოლოოდ, კულტურათა იდენტიფიკაცია 

განხორციელდა API–20E და API–20NE ტესტით (სურ.1), 

ანტიბიოტიკორეზისტენტობის განსაზღვრა კი  Kirby – Bauer–ის 

დისკ– დიფუზიის მეთოდით.  

ასევე, განხორციელდა რეზისტენტული შტამების გენოტიპირება 

სხვადასხვა ბეტალაქტამაზის  გენზე. 

კვლევი მიკრობიოლოგიური მეთოდები 

 ESBL დამადასტურებელი მეთოდი   

 კომბინირებული დისკის ტესტი (CDT)  

 ორმაგი დისკის სინერგიულობის ტესტი (DDST)  

 კარბ-ბაუერის დისკ-დიფუზიის მეთოდი   

 სისტემა E-TEST 
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კვლევი ბიოქიმიური მეთოდები 

 API    20    E  -მიკრობის იდენტიფიკაციის ბიოქიმიური ტესტი 

API 20 NE--მიკრობის იდენტიფიკაციის ბიოქიმიური ტესტი CIM-

კარბაპენემ ინაქტივაციის მეთოდი 

 Blue-Carba Test (BCT)-ბიოქიმიური ტესტი სხვადასხვა 

კარბაპენემაზების დასადგენად 

კვლევის მოლეკულური მეთოდები  

• დნმ-ის ექსტრაქცია  

• პოლიმერაზული ჯაჭვური რეაქცია Polymerase Chain Reaction 

(PCR). 

• აგაროზის გელ-ელექტროფორეზის მეთოდი 

• გელ-ელექტროფორეზი პულსირებად ველში – Pulsed-Field Gel 

Electrophoresis (PFGE 

• მრავლობითი ლოკუსების სექვენირება- ტიპირება Multilocus 

sequence typing (MLST 

• სრული გენომის სექვენირება (ლისაბონში ,,სტაბ ვიდას“ 

ლაბორატორიაში 

 

 

  

https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=8&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiCydu64YvLAhWIcRQKHV0hBHwQFgg-MAc&url=http://www.ncbi.nlm.nih.gov/probe/docs/techpcr/&usg=AFQjCNF5KoXhRvZS2uBoMkyY3mHWk7P6Nw&sig2=pRg0g3Lpk4IciHiATso7og
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=8&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiCydu64YvLAhWIcRQKHV0hBHwQFgg-MAc&url=http://www.ncbi.nlm.nih.gov/probe/docs/techpcr/&usg=AFQjCNF5KoXhRvZS2uBoMkyY3mHWk7P6Nw&sig2=pRg0g3Lpk4IciHiATso7og
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=8&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiCydu64YvLAhWIcRQKHV0hBHwQFgg-MAc&url=http://www.ncbi.nlm.nih.gov/probe/docs/techpcr/&usg=AFQjCNF5KoXhRvZS2uBoMkyY3mHWk7P6Nw&sig2=pRg0g3Lpk4IciHiATso7og
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=8&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiCydu64YvLAhWIcRQKHV0hBHwQFgg-MAc&url=http://www.ncbi.nlm.nih.gov/probe/docs/techpcr/&usg=AFQjCNF5KoXhRvZS2uBoMkyY3mHWk7P6Nw&sig2=pRg0g3Lpk4IciHiATso7og
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=8&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiCydu64YvLAhWIcRQKHV0hBHwQFgg-MAc&url=http://www.ncbi.nlm.nih.gov/probe/docs/techpcr/&usg=AFQjCNF5KoXhRvZS2uBoMkyY3mHWk7P6Nw&sig2=pRg0g3Lpk4IciHiATso7og
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=8&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiCydu64YvLAhWIcRQKHV0hBHwQFgg-MAc&url=http://www.ncbi.nlm.nih.gov/probe/docs/techpcr/&usg=AFQjCNF5KoXhRvZS2uBoMkyY3mHWk7P6Nw&sig2=pRg0g3Lpk4IciHiATso7og
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=8&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiCydu64YvLAhWIcRQKHV0hBHwQFgg-MAc&url=http://www.ncbi.nlm.nih.gov/probe/docs/techpcr/&usg=AFQjCNF5KoXhRvZS2uBoMkyY3mHWk7P6Nw&sig2=pRg0g3Lpk4IciHiATso7og
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=8&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiCydu64YvLAhWIcRQKHV0hBHwQFgg-MAc&url=http://www.ncbi.nlm.nih.gov/probe/docs/techpcr/&usg=AFQjCNF5KoXhRvZS2uBoMkyY3mHWk7P6Nw&sig2=pRg0g3Lpk4IciHiATso7og
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=2&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwinz9DG4YvLAhWFPRQKHTj7B5IQFggnMAE&url=http://pubmlst.org/general.shtml&usg=AFQjCNF3a_oTXvlDHb94rXtQcXy6_1VOLQ&sig2=v6x5r9vY16cx5FDg_R5M8Q
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=2&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwinz9DG4YvLAhWFPRQKHTj7B5IQFggnMAE&url=http://pubmlst.org/general.shtml&usg=AFQjCNF3a_oTXvlDHb94rXtQcXy6_1VOLQ&sig2=v6x5r9vY16cx5FDg_R5M8Q
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=2&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwinz9DG4YvLAhWFPRQKHTj7B5IQFggnMAE&url=http://pubmlst.org/general.shtml&usg=AFQjCNF3a_oTXvlDHb94rXtQcXy6_1VOLQ&sig2=v6x5r9vY16cx5FDg_R5M8Q
https://www.google.pt/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=2&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwinz9DG4YvLAhWFPRQKHTj7B5IQFggnMAE&url=http://pubmlst.org/general.shtml&usg=AFQjCNF3a_oTXvlDHb94rXtQcXy6_1VOLQ&sig2=v6x5r9vY16cx5FDg_R5M8Q
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ლიტერატურული მიმოხილვა 

   უნდა აღინიშნოს, რომ ლიტერატურული მონაცემები იმის 

შესახებ, თუ რომელი ბაქტერიები პრევალირებენ ნოზოკომიური 

ინფექციების გამომწვევთა შორის, განსხვავებულია რეგიონისა და 

ქვეყნის მიხედვით. ლიტერატურული  მონაცემებით ,  

ინფექციის გამომწვევთა შორის  ძირითადად  გვხვდება: 

Pseudomonas aeruginosa, Acinetobacter baumannii, Klebsiella spp. და სხვა 

[Heidi, 2010:3]. ნოზოკომიური ინფექციის გამომწვევთა 

უმრავლესობა გრამ-უარყოფითი ბაქტერიაა. მათ წინააღმდეგ 

ბრძოლა ყველაზე ხშირად ბეტა-ლაქტამების ჯგუფის 

ანტიბიოტიკებით ხდება. მათ შორისაა პენიცილინის ჯგუფი 

(ამპიცილინი, მეტიცილინი) და მესამე თაობის ცეფალოსპორინები. 

ცეფალოსპორინების გამოყენებას ხანგრძლივი ისტორია აქვს. ისინი 

ეფექტურად მოქმედებენ ფართო სპექტრის ბაქტერიულ ფლორაზე 

(Richard...2012). ამ კლასის ანტიმიკრობული პრეპარატების 

ხანგრძლივმა და მასშტაბურმა გამოყენებამ  გამოიწვია მათი  

ეფექტურობის შემცირება, რადგან გამოჩნდა ისეთი შტამები, 

რომლებიც ახდენენ  ფართო სპექტრის ბეტა-ლაქტამაზების 

პროდუცირებას. ისინი, ძირითადად, ბეტა-ლაქტამაზების A კლასს 

მიეკუთვნებიან. ამან საჭირო გახადა მეოთხე თაობის 

ცეფალოსპორინების გამოყენება, ამასთან დამატებით, ისეთი 

ანტიბიოტიკებისა,  როგორიცაა კარბაპენემის ჯგუფი (იმიპენემი, 

მეროპენემი) და  ბეტა-ლაქტამები. ყოველივე ამან გამოიწვია 

ფერმენტ ბეტა-ლაქტამაზის მაპროდუცირებელი მიკროორგა-

ნიზმების ფართოდ გავრცელება.  

ბაქტერიათა სხვადასხვა ჯგუფის გავრცელება განსხვავებულია 

მსოფლიოს სხვადასხვა რეგიონში. გამოხატულია C კლასის ბეტა-

ლაქტამაზების გავრცელების სიხშირე. გაჩნდა ისეთი 

ლაქტამაზებიც, რომლებიც მიეკუთვნებიან B კლასს. როგორც 

ზემოთ აღვნიშნეთ, ნოზოკომიური ინფექციის გამომწვევთა შორის 

Klebsiella spp. და Escherichia coli  მიეკუთვნებიან,  სწორედ, ფართო 

სპექტრის ბეტა-ლაქტამურ პროდუცენტებს  [Essack...2011: 72]. 
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ამ ბაქტერიებთან ბრძოლის პრობლემა დიდი ხანია, გასცდა 

ცალკეული ქვეყნის ფარგლებს და მსოფლიო მასშტაბი შეიძინა. 

სწორედ, ამას ადასტურებს  2001 წელს ჯანმო-ს მიერ შემუშავებული 

გლობალური სტრატეგია, რომლშიც ხაზგასმითაა ნათქვამი, რომ 

აუცილებელია რეზისტენტობის მოლეკულური მექანიზმების 

გაშიფრვა, რათა შეიქმნას რეზისტენტობის დიაგნოზირების ახალი  

საშუალებები. აქედან გამომდინარე, კვლევები ამ სფეროში 

ინტენსიურად მიმდინარეობს. 

ბეტა-ლაქტამაზები წარმოადგენენ გენეტიკურად და 

ფუნქციურად განსხვავებულ ფერმენტთა ფართო ჯგუფს, რომელთა 

ძირითადი დამახასიათებელი თვისებაა ბეტა-ლაქტამური რგოლის 

დაღვევის უნარი, რის შედეგადაც ანტიბიოტიკი კარგავს 

ანტიმიკრობულ აქტივობას. დღეისათვის ცნობილი ბეტა-

ლაქტამაზები იყოფა ოთხ მოლეკულურ კალასად. ამ კლასებში 

შემავალი ბაქტერიები ხასიათდებიან გარკვეული ამინომჟავური 

ჰომოლოგიით. ცალკეული ჯგუფის შიგნითაც კი ეს ბაქტერიები, 

შესაძლებელია, განსხვავდებოდეს გენების ლოკალიზაციით. 

მაგალითად, ასევე ხდება ქრომოსომური ბეტა-ლაქტამაზების C 

კლასის გენის გადატანა პლაზმიდებში. ასე რომ, ახალი ბეტა-

ლაქტამაზების ფორმირება და გავრცელება ძალიან სწრაფად ხდება. 

ამასთანავე, სხვადასხვა რეგიონში დაფიქსირებულია განსხვავე-

ბული გავრცელების მაჩვენებელი  [Essack...2011:72]. 

         კვლევის შედეგების ანალიზი  

კვლევის შედეგად დავადგინეთ აჭარის ტერიტორიაზე 

არსებულ სტაციონარებში ნოზოკომიური ინფექციების 

გამომწვევების სპექტრი, მოვახდინეთ მათი იდენტიფიცირება და  

დავადგინეთ ანტიბიოტიკორეზისტენტობა.  

მასალა აღებული იქნა იმუნოკომპრომეტირებული პირებიდან 

სტაციონარის რეანიმაციულ განყოფილებებში - სტაციონარში 

ხანგრძლივი მკურნალობის პროცესში მყოფი  პაციენტებისაგან. 

საკვლევ მასალად გამოყენებული იქნა ნახველი, შარდი, 

ბიოლოგიური სითხე, სისხლი.  
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         პაციენტების სხვადასხვა ბიოლოგიური მასალიდან აღებულ და 

გაანალიზებულ  200 ნიმუშში  ყველაზე მეტი რაოდენობით 

წარმოდგენილი იყო  ნოზოკომიური ინფექციების გამომწვევი 

შემდეგი ბაქტერიები: 
 

 Klebsiella spp. 

 Klebsiella Pneumoniae 

 Klebsiella oxytoca 

 Acinetobacter. Spp 

 Acinetobacter baumannii 

 Pseudomonas aeruginosa 

 E. coli 
 

     ყველა ტიპის საანალიზო ნიმუშებში -  Klebsiella spp., Klebsiella 

Pneumoniae, Klebsiella oxytoca, Acinetobacter. Spp, Acinetobacter 

baumannii, Pseudomonas aeruginosa, E. coli პათოგენთაგან ყველაზე 

მეტი რაოდენობით დაფიქსირდა:  Klebsiella pneumoniae, Pseudomonas 

aeruginosa და Acinetobacter baumannii. კერძოდ, შარდის ნიმუშთა  

20%-ში შეგვხვდა Klebsiella pneumoniae,  14%-ში - Klebsiella oxytoca, 

Pseudomonas aeruginosa - 6%-ში, შტამების 60% კი სტერილური 

აღმოჩნდა.  შედეგები წარმოდგენილია დიაგრამა 1-ში. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

დიაგრამა 1.    Klebsiella pneumoniae,  Klebsiella oxytoca-ს და 

Pseudomonas aeruginosa-ს თანაფარდობა შარდში
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         გამოკვლეულ ბიოლოგიურ სითხეთა 30%-ში ამოითესა 

Pseudomonas aeruginosa, E.coli - 28%-ში, Acinetobacter spp. - 17%-ში, 

ხოლო Klebsiella pneumoniae - 8 %-ში (დიაგრამა 2). 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
დიაგრამა 2.  Acinetobacter spp., Klebsiella pneumoniae,  Pseudomonas aeruginosa 

და E. coli -ის თანაფარდობა ბიოლოგიურ სითხეში. 
           

ნახველში ამოითესა Acinetobacter spp - 25%-ში, Klebsiella 

pneumoniae - 14%-ში, Pseudomonas aeruginosa-14%-ში,  Klebsiella 

oxytoca-5%-ში,  E. coli-5%-ში, ნახველის 37% იყო სტერილური 

(დიაგრამა 3). 

 

 

 

 

 

 

 

 
დიაგრამა 3. Acinetobacter spp, Klebsiella pneumoniae, Pseudomonas aeruginosa,  

Klebsiella oxytoca   და   E. coli თანაფარდობა   ნახველში. 
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        Klebsiella pneumoniae ამოითესა სისხლის ნიმუშების - 5%-ში, 

Enterococus cloacae - 5%-ში,  Candida - 3% და სტერილური აღმოჩნდა 

სისხლის ნიმუშების 87% (დიაგრამა 4).  

 

დიაგრამა  4.  Klebsiella pneumoniae- ის, Enterococus cloacae-ის და   

Candida-ს თანაფარდობა   სისხლში. 

ანტიბიოტიკორეზისტენტული ნიმუშების მიკრობიოლოგიური  და 

ბიოქიმიური კვლევის შედეგების ანალიზი 

მიკრობიოლოგიური კვლევის შედეგებით, რომელიც 

ჩავატარეთ Klebsiella  spp.--ს   -  47,  Pseudomona aeruginosa-ს - 42 და 

Acinetobacter spp.- 50 იზოლატზე, ლ. საყვარელიძის სახელობის 

დაავადებათა კონტროლისა და საზოგადოებრივი ჯანმრთელობის 

ეროვნული ცენტრის ლაბორატორიის ბაზაზე,  დადგინდა რომ 

აჭარაში ნოზოკომიური ინფექციების გამომწვევთა ანტიბიო-

ტიკორეზისტენტობის მაჩვენებელი საკმაოდ მაღალია. ანტი-          

ბიოტიკო მგრძნობელობა განვსაზღვრეთ მხოლოდ დისკ-დიფუზიის 

მეთოდის გამოყენებით  შემდეგ ანტიბიოტიკებზე:  Cefalosporine, 

Ceftriaxone, Cefepime, Piperacillin, Aztreonam, Augmentin, Penicillin, 

Oxacillin Ciprofloxacin, Colistin, Imipenem, Meropenem, Gentamicin, 

Amikacin, Ampicillin /sulbactam, Co-trimoxazole, Qloramfenikol, 

Fosfomycin. 
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ყველა იზოლატი,   რომელმაც  აჩვენა მაღალი ანტიბიოტიკორე-

ზისტენტობა, კერძოდ, Klebsiella pneumoniae-ს   -  24  Pseudomona 

aeruginosa-ს - 16 და Acinetobacter baumannii.- 22, შევინახეთ და 

შემდგომ გამოვიკვლიეთ  პორტოს  უნივერსიტეტის ფარმაციის 

ფაკულტეტის მიკრობიოლოგიის ლაბორატორიის ბაზაზე ანტიბიო-

ტიკო მგრძნობელობის დისკ-დიფუზიის,  კარბაპენემ-რეზისტე-

ნტობის, ESBL დამადასტურებელი მეთოდების გამოყენებით.  

ამასთანავე, უნდა აღინიშნოს, რომ საქართველოში ჩატარებული 

ანტიბიოტიკომგრძნობელობის   განსაზღვრისას  გამოყენებულ იქნა 

სამივე მიკრობზე ანტიბიოტიკების ერთიდაიგივე ანაკრები, ხოლო 

პორტოს უნივერსიტეტში ანტიბიოტიკომგრძნობელობა განისა-

ზღვრა ანტიბიოტიკების უფრო ფართო ანაკრებზე და თითოეული 

მიკრობისთვის გამოყენებული იქნა ანტიბიოტიკების განსხვა-

ვებული ჩამონათვალი „ანტიბიოტიკების მგრძნმობელობის ტესტის 

ევროპული კომიტეტის’’ (European Committee on Antimicrobial 

Susceptibility Testing (EUCAST)  და ამერიკული კომიტეტის Clinical 

and Laboratory Standards Institute (CLSI) დებულების შესაბამისად.  

კერძოდ, ფართო სპექტრის ბეტა-ლაქტამაზას მწარმოებელი 

Klebsiella-ს შტამების ანტიბიოტიკომგრძნობელობა განვსაზღვრეთ  

ფართო სპექტრის შემდეგი ანტიბიოტიკების  მიმართ:   
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23-ე სურათზე მოცემულია Klebsiella pneumoniae-ს ანტიბიოტიკო-

მგრძნობელობის ტესტი ერთი იზოლატის მაგალითზე. 

სურათი 23.  Klebsiella pneumoniae-ს ერთ-ერთი იზოლატის  
ანტიბიოტიკომგრძნობელობა 

 

გამოკვლეული      Klebsiella pneumoniae-ს   -  50 იზოლატიდან,  

ორმოცდაათივემ აჩვენა მაღალი ანტიბიოტიკორეზისტენტობა, 

როგორც იმავე ანტიბიოტიკების მიმართ, რომელიც გამოყენებული 

იქნა საქართველოში ჩატარებული კვლევისას ასევე,  დამატებით 

სხვა ანტიბიოტიკების მიმართაც (რომელიც გამოვიყენეთ პორტოს 

ლაბორატორიაში). კვლევის შედეგი დეტალურად ნაჩვენებია  მერვე 

დიაგრამაში. აღნიშნული რეზისტენტული შტამები შევინახეთ 

მოლეკულური კვლევისათვის. 

Pseudomona aeruginosa-ს ანტიბიოტიკომგრძნობელობა 

განვსაზღვრეთ 18 სხვადასხვა ანტიბიოტიკის მიმართ: 
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ანტიბიოტიკორეზისტენტობის ტესტმა ნათლად აჩვენა 

Pseudomona aeruginosa-ს მაღალი რეზისტენტობა (სურ.24).  

 

 

 

 

 

 

სურათი 24. Pseudomonas  aeruginosa ანტიბიოტიკომგრძნობელობის 

ტესტი ერთი  იზოლატის მაგალითზე. 

 

Acinetobacter  baumannii-ს   ანტიბიოტი  კომგრძნობელობა 

განვსაზღვრეთ  შემდეგი ანტიბიოტიკის მიმართ: 
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  Acinetobacter baumannii-სთვის ანტიბიოტიკომგრძნობელობის 

ტესტმა ნათლად აჩვენა   მისი  მაღალი რეზისტენტობა (სურ. 25). 
 

 

 

 

 

 

სურათი 25. Acinetobacter baumannii ანტიბიოტიკომგრძნობელობის 

ტესტი ერთი იზოლატის მაგალითზე 

ყველა თაობის ანტიბიოტიკისმიმართ შტამები ავლენდნენ 

მაღალ  რეზისტენტობას.  ESBL დასადასტურებლად ვიყენებდით 

CTX და CTLC (Cefotaxime + Clavulanic acid + Cloxacillin) ანტიბიოტიკს. 

უკანასკნელის დიაპაზონი 5 მმ ან 5მმ-ზემეტი იყო, რაც 

ადასტურებდა ESBL-ის არსებობას (სურ. 26).  

 

 

 

 

 

 

სურათი 26. ESBL დამადასტურებელი ტესტი 
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0% 50% 100% 150% 200%

ESBL+

ESBL-
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90%

10%

Klebsiella pneumonia Pseudomonas aeruginosa

დიაგრამა 5.  Klebsiella pneumoniae  და Pseudomonas  aeruginosa             

ESBL დადებითი და უარყოფითი შტამების  პროფილი  

როგორც მეხუთე დიაგრამიდან ჩანს, ჩვენს მიერ გამოკვლეული  

Klebsiella pneumoniae-ს  და Pseudomons aeruginosa-ს შტამების  90% 

ESBL დადებითი აღმოჩნდა [koiava…2016]. 

ჩვენ ასევე გამოვიყენეთ ანტიბიოტიკებისადმი მგრძნობელობის 

განსაზღვრის დისკ-დიფუზიური მეთოდის მოდიფიცირებული 

ვარიანტი E-test-ის სახით.  აღნიშნული მეთოდით კიდევ ერთხელ 

დადასტურდა კარბაპენემ-რეზისტენტული K. pneumoniae-ს   

გავრცელება აჭარაში (სურ.27) [Koiava…2016]. 

 

 

 

 

 

სურათი 27. E-test-TGC და CO შემცველი Etest-ის ფირფიტა 

        კარბაპენემ-რეზისტენული შტამების გამოსავლენად, ასევე, 

გამოვიყენეთ ბიოქიმიური ტესტი  Blu Carba.  მეთოდის  შედეგების 
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ინტერპრეტაციას ვახდენდით pH-ის ცვლილებით. როგორც 43-ე 

სურათიდან  ჩანს, გვაქვს ორი რიგი. პირველი რიგი  არის 

ნეგატიური კონტროლი, სადაც pH 7.0-ია, ხოლო მეორე რიგი 

ბრომთიმოლოვის 0.04%-იანი ლურჯი წყალხსნარია, რომლის  pH 

6.0, რომელიც შეიცავს  0.1 mmol/liter ZnSO4  და  3 mg/m იმიპენემს . 

ბრომთიმოლოვის 0.04%-იანი  ლურჯი წყალხსნარის შემცველ  

ორთავე  რიგში შეგვყავდა საკვლევი შტამები.    ლურჯი 

შეფერილობის ცვლილება  მწვანე ან ყვითელ ფერად მიუთითებდა 

კარბაპენემ-რეზისტეტნტული შტამის არსებობაზე (სურ. 28): 

 

 
 

(,,-„ კონტროლი,  E. coli ATCC 25922, ,,+2“- NCTC13440 (blaVIM1, 

SHV); ,,+3“- NCTC13438 ( KPC-3,TEM,SHV)  ,,+4“-NDM-1  (NDM-

1,TEM-1,SHV); ,,+5“- IMP-22 ( IMP-22, SHV); ,,+6“- OXA-48 (OXA-

48,,TEM,SHV);   ხოლო   3,67,178,118,5,189,110, 96, 10,192,11 საკვლევი 

შტამები) 

საკვლევ შტამებს  და ასევე საკონტროლოდ შერჩეულ შტამებს, 

რომლებიც უკვე შეიცავდნენ  სხვადასხვა კლასის კარბაპენემაზებს  

(კლასი A, B, C, D KPC, IMP, NDM, VIM, SPM,  OXA) და E. coli ATCC 

25922,  NCTC13451 (blaOXA, TEM, CTX-M-15), NTCT13440 (blaVIM, 

SHV), NCTC13438 (KPC, TEM, OXA),  ვთესავდით მიულერ-

ჰინტონის აგარზე და ვაინკუბირებდით 24 საათის განმავლობაში. 

192 11 

სურათი 28.  კარბაპენემ-რეზისტენტობის  

დამადასტურებელი Blu Carba ტესტი 
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ინკუბაციის შემდგომ ვამზადებდით ბრომთიმოლოვის 0.04%-იან 

ლურჯ წყალხსნარს pH 6.0, რომელიც შეიცავდა:  0.1 მმოლი/ლიტრზე 

ZnSO4-ს და  3 µg იმიპენემს.  უარყოფით კონტროლად ვიყენებდით 

0.04%  ბრომთიმოლოვის  ლურჯ წყალხსნარს, pH 7.0. აღნიშნულ 

წყალხსნარებს ვასხამდით ფოსოებიან პლანშეტში (სურ.28)  შემდგი 

თანმიმდევრობით.  პირველი რიგის ყველა ფოსოში ვასხამდით 

ბრომთიმოლოვის 0.04%-იან ლურჯ წყალხსნარს pH 6.0-ით, შემდეგ 

თითოეულ ფოსოში ვათავსებდით შტამებს შემდეგი 

თანიმდევრობით: პირველი ფოსო   ,,-„ კონტროლი - შტამის გარეშე; 

მეორე ფოსო - E. coli ATCC 25922; ფოსო ,,+2“-ში შტამი  NCTC13440; 

რომელიც უკვე შეიცავდა ბეტა-ლაქტამაზურ გენებს -blaVIM1,SHV-ს; 

ფოსო ,,+3“-ში შტამი NCTC13438,  რომელიც უკვე შეიცავდა KPC-

3,TEM,SHV ბეტა-ლაქტამაზურ გენებს; ფოსო ,,+4“-ში შტამი NDM-1,  

რომელიც უკვე შეიცავდა NDM-1,TEM-1,SHV ბეტა-ლაქტამაზურ 

გენებს;  ფოსო ,,+5“-ში შტამი IMP-22,  რომელიც უკვე შეიცავდა IMP-

22 და SHV გენებს; ფოსო,,+6“-ში შტამი OXA-48,  რომელიც ასევე 

შეიცავდა OXA-48,,TEM,SHV ბეტა-ლაქტამაზურ გენებს;  ხოლო 

ფოსოებში ნომრად  3,67,178,118,5,189,110, 96, 10,192,11  

ვათავსებდით  საკვლევ შტამებს.,  შემდეგ ვაინკუბირებდით  370C-ზე 

ორი საათის განმავლობაში, ხოლო შედეგების ინტერპრეტაციას 

ვახდენდით ფერის ცვლილებით. როგორც სურათიდან ჩანს შტამები 

ნომერი: 3,67,178,118,5,10,192 კარბაპენემაზული გენების 

წარმომქნელები არიან რაც დადასტურდა მათი ფერის ცვლილებით 

ლურჯიდან - მწვანე ან ყვითელ ფერად (სურ. 19). 

ჩვენი გამოკვლევებით გამოვლინდა აჭარის რეგიონში 

გავცელებული ნოზოკომიური ინფექციების გამომწვევი 

ბაქტერიული შტამების მაღალი რეზისტენტობა  ბეტა-ლაქტამური 

ანტიბიოტიკების, ამინოგლიკოზიდების, ტეტრაციკლინების, 

სულფონამიდების მიმართ. აღნიშნული ანტიბიოტიკები ბეტა-

ლაქტამური ჯგუფის ანტიბიოტიკებია, რომელთა მიმართ 

რეზისტენტობის  პრობლემა მსოფლიო მასშტაბისაა. უნდა 
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აღინიშნოს ისიც, რომ ეს ანტიბიოტიკები მასიური მოხმარების 

პრეპარატებია საქართველოში. 
 

ანტიბიოტიკორეზისტენტობის განვითარების სავარაუდო 

მიზეზები უნდა იყოს:   

 შეცდომები, რომლებიც თან ახლავს რესპირაციული 

ინფექციების დროს ჩატარებულ ანტიბიოტიკოთერაპიას; 

 ანტიბიოტიკის მიღება დაავადების ბაქტერიული წარმოშობის 

დადგენის გარეშე; 

 დანიშნულების მიცემისას რეზისტენტობის ადგილობრივი 

სიტუაციის გაუთვალისწინებლობა; 

 პაციენტის მიერ სიცოცხლის განმავლობაში მიღებულ 

ანტიბიოტიკებზე კონტროლის არარსებობა; 

 ანტიბიოტიკოთერაპიის დაწყება პრეპარატის არასწორი 

დოზით; 

 მიკრობიოლოგიური კვლევისთვის საჭირო სინჯების 

არაადეკვატური აღება; 

 ინფექციის სიმძიმის არასწორი შეფასება; 

 ანტიბიოტიკის გაუმართლებელი შეცვლა; 

 ანტიბიოტიკოთერაპიის საჭიროზე ხანგრძლივი ან ხანმოკლე 

კურსი; 

 ანტიბიოტიკის მოქმედების გვერდითი ეფექტების 

გაუთვალისწინებლობა; 

 იმ ანტიბიოტიკების გამოყენება, რომელსაც არ შეუძლია 

ქსოვილებში ღრმად შეღწევა; 

 ანტიბიოტიკის არასწორი შერჩევა; 

 ანტიბიოტიკის დოზის არასწორი დანიშვნა. 
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არ არის გამორიცხული ანტიბიოტიკორეზისტენტობის 

მითითებული ფაქტორებიდან რომელიმე ან რამდენიმე ფაქტორის 

კომბინაცია განსაზღვრავდეს ჩვენს მიერ შესწავლილი შტამების 

რეზისტენტობას ანტიბიოტიკების ასეთი ფართო სპექტრის მიმართ.  

Pseudomona aeruginosa-ს  თითქმის ყველა იზოლატი 

რეზისტენტული იყო: ტიკარცილინის, პიპერაცილინის, აზტრეო-

ნამის, ცეფტაზიდიმის, იმიპენემის, გენტამიცინის, ციპროფლო-

ქსაცინის, ლევოფლოქსაცინის, ტიკერაცილინ კლავულანის, 

ცეფეპიმის, ამიკაცინისა და  ნეტილმიცინის  მიმართ (დიაგრამა 6):  

 

 
დიაგრამა 6. Pseudomonas aeruginosa-ს  16 შტამის 

ანტიბიოტიკორეზისტენტობის პროფილი  

 

0% 20% 40% 60% 80% 100%

PIP Piperacilin

TIC /ACC Ticarcilin/clavulanate

CIP Ciprofloxacino

FEP Cefepime

PIP/TAZ Piperacilin/Tazobactam

TOB Tobramicin

NET Netilmicin

CN Gentamicina

Pseudomona aeruginosa-ს 

ანტიბიოტიკორეზისტენტობის პროფილი
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0.00% 20.00% 40.00% 60.00% 80.00%100.00%

 FEP Cefepime

TIC /ACC Ticarcilin/clavulanate

 CAZ Ceftazidima

CT Colistina**

TE Tetraciclin

 IMI Imipenemo

PIP/TAZ Piperacilin/Tazobactam

CIP Ciprofloxacino

STX Sulfamet. + Trimetrop

TOB Tobramicin

AK Amikacin

CN Gentamicina

Acinetobacter Baumannii-ის 

ანტიბიოტიკორეზისტენტობის პროფილი

როგორც დიაგრამიდან ჩანს, სრული რეზისტენტობა გამოვ-

ლინდა ტიკარცილინისა და პიპერაცილინის მიმართ 100%, რადგანაც 

Pseudomonas aeruginosa-ს 24-ვე შტამი რეზისტენტული  იყო 

აღნიშნული ანტიბიოტიკების მიმართ. აზტრეონამისა და 

ცეფტაზიდიმის მიმართ  რეზისტენტული აღმოჩნდა  შტამების - 

80%, იმიპენემის, ციპროფლოქსაცინის, ლევოფლოქსაცინის და 

ტიკარცილინ კლავულანის მჟავის მიმართ - 70%, ტობრამმიცინის 

მიმართ - 60%, ამიკაცინის, ნეტილმიცინის და ცეფეპიმის მიმართ - 

50%, ხოლო შედარებით დაბალი რეზისტენტობა დაფიქსირდა 

დორიპენემისა და ტაზობაქტამის მიმართ-20%. 

დიაგრამა.7. Acinetobacter baumannii-ს 22 შტამის 
ანტიბიოტიკორეზისტენტობის პროფილი 
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Acinetobacter baumannii-მ მაღალი რეზისტენტობა გამო-

ავლინა კვლევისას გამოყენებული თითქმის ყველა  ანტიბიოტიკის 

მიმართ. როგორც მე-7 დიაგრამიდან ჩანს, სრული რეზისტენტობა 

გამოვლინდა ცეფტაზიდიმის მიმართ - 100%, ციპროფლოქსაცინის, 

პიპერაცილინ ტაზობაქტამის, იმიპენემის და ტიკარცილინ 

კლავულანის მიმართ - 90%,  გენტამიცინის, ამიკაცინის, 

ტობრამიცინის,  კოლისტინის და ცეფეპიმის მიმართ - 80 %,  

სულფამიცინის მიმართ - 70%, ხოლო შედარებით დაბალი 

რეზისტენტობა დაფიქსირდა  ტეტრაციკლინის მიმართ-20 % 

(დიაგრამა 7) [Koiava…2016]. 

 

 
 

დიაგრამა. 8. Klebsiella pneumoniae-ს   24 შტამის 
ანტიბიოტიკორეზისტენტობის პროფილი 
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Klebsiella pneumoniae-ს თითქმის ყველა შტამი 

რეზისტენტული აღმოჩნდა: ამოქსაცილინის, ცეფოტაქსიმის, 

ცეფეპიმის, აზტრეონამის, ცეფტრიაქსონის, ცეფტაზიდიმის, 

პიპერაცილინის, ამოქსაცილინს+კლავულანის მჟავის, ტეტრაცი-

კლინის და სულფონამიდის მიმართ - 100%, ერტაპენემის, ნიტრო-

ფურანის, ტობრამიცინის, ქლორაფენიკოლის, ციპროფლოქსაცინის, 

ლევოფლოქსაცინისა და ტობრამიცინის მიმართ - 80%, პიპერაცილინ 

ტაზობაქტამის მიმართ - 70%, იმიპენემის, მეროპენემისა, 

ამიკაცინისა და გენტამიცინის  მიმართ - 60%,  ხოლო შედარებით 

დაბალი რეზისტენტობა დაფიქსირდა ნეტილმიცინის მიმართ - 50%  

(დიაგრამა 8): 

 
დიაგრამა 9. Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumannii და 

Pseudomonas aeruginosa ანტიბიოტიკომგრძნობელობის პროფილი - 
ფოსფომიცინის, დორიპენემის ტეტრაციკლინის, ტიგერცილინისა  და  

კოლისტინის მიმართ  
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Klebsiella Pneumoniae, Acinetobacter baumannii, 

Pseudomona aeruginosa-ს ანტიბიოტიკომგრძნობელობის 

პროფილი



26 
 

მიუხედავად ასეთი მაღალი რეზისტენტობისა უმრავლესი 

ანტიკის მიმართ, კვლევისას გამოიკვეთა ანტიბიოტიკები, რომელთა 

მიმართაც K. Pneumoniae-ს, A. baumannii-ს და P. aeruginosa-ს ყველა 

შტამი  მაღალი მგრძნობელობით გამოირჩეოდა.   

როგორც დიაგრამიდან ჩანს, A.Baumannii-ს შტამების 85%  

მგრძნობიარე აღმოჩნდა ტეტრაციკლინის მიმართ, P. aeruginosa-ს 

99% - კოლისტინის მიმართ, K. Pneumoniae-ს,  60%, - ფოსფომიცინისა 

და ტიგერცილინის მიმართ, ხოლო - 50% დორიპენემის მიმართ  

(დიაგრამა 9). 

             

ანტიბიოტიკორეზისტენტობის განმსაზღვრელი  გენების 

მოლეკულური იდენტიფიკაცია 

ანტიბიოტიკორეზისტენტობის გამოვლენილი მაღალი 

მაჩვენებლის მიზეზის დასადგენად საჭირო იყო  მოლეკულურ-

გენეტიკური კვლევის ჩატარება. 

მოლეკულური იდენტიფიკაციისთვის შერჩეული იქნა 

მაღალანტიბიოტიკორეზისტენტული შტამები და ანტიბიოტიკო-

რეზისტენტობიდან გამომდინარე რეზისტენტობის განმსაზღვრელი 

შესაბამისი გენები.  

კერძოდ,  სულფონამიდების-sul1, sul2, sul 3’, ტეტრაციკ-

ლინების-tet-A, tetD, tetG, tetC, tetE;  ამინოგლიკოზიდების-AAC3-

II,aph3,-III, AAC3-IV, aph(3')-I, aph(3')-II, ant2,  AAC61B-CR 

კარბაპენემების-TEM, SHV, OXA, OXA48, KPC, NDM ქინოლონები-

qnrD, qnrS, qnrB, qnrC, qnrA, parC, ციპროფლოქსაცინების-CTXmG1, 

CTXm15, CTXmG8, ctx-m G2, ctx-m G9, ctx-m G25რეზისტენული 

შტამებისთვის შერჩეული იქნა შესაბამისი გენები. 

Klebsiella Pneumoniae-თვის რეზისტენტობის განმაპირობებელი 

45 გენის განსასაზღვრავად გამოყენებული იქნა შემდეგი  

პრაიმერები, რომელიც დეტალურად ნაჩვენებია მეხუთე ცხრილში. 
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ცხრილი.5 Klebsiella Pneumoniae-ს მოლეკულური 
იდენტიფიკაციისთვის გამოყენებული პრაიმერები 

გენი სექვენსი (5’- 3’) 

blaTEM 

5´-CATTTCCGTGTCGCCCTTATTC-3´ 

5´-CGTTCATCCATAGTTGCCTGAC-3´ 

blaSHV 

5´-AGCCGCTTGAGCAAATTAAAC-3´ 

5´- ATCCCGCAGATAAATCACCAC-3´ 

blaOXA 

5´-GGCACCAGATTCAACTTTCAAG-3´ 

5´-GACCCCAAGTTTCCTGTAAGTG-3´ 

blaCTX-

M-GRUPO1 

5´- AAAAATCACTGCGCCAGTTC-3´ 

5 ´- AGCTTATTCATCGCCACGTT-3 ´ 

blaCTX-

M-GRUPO2 

5 ´- CGACGCTACCCCTGCTATT-3´ 

5 ´- CCAGCGTCAGATTTTTCAGG-3´ 

blaCTX-

M-GRUPO8 

5 ´- TCGCGTTAAGCGGATGATGC-3´ 

5´- AACCCACGATGTGGGTAGC-3´ 

blaCTX-

M-GRUPO9 

5 ´- CAAAGAGAGTGCAACGGATG - 3´ 

5´- ATTGGAAAGCGTTCATCACC-3´ 

blaCTX-

M-GRUPO25 
5´- GCACGATGACATTCGGG-3´ 

5´- AACCCACGATGTGGGTAGC-3´ 

blaIMP 

5' -GGT TTA AYA AAA CAA CCA CC- 3' 

5´- GGA ATA GAG TGG CTT AAY TC-3´ 

blaVIM 

5´-GATGGTGTTTGGTCGCATA- 3´ 

5´-CGAATGCGCAGCACCAG- 3´ 

blaOXA-

48 

5' -GCGTGGTTAAGGATGAACAC- 3' 

5' -CATCAAGTTCAACCCAACCG- 3' 

blaNDM 

5´-GGTTTGGCGATCTGGTTTTG-3´ 

5´-CGGAATGGCTCATCACGATC-3´ 

blaKPC 

5' -CGTCTAGTTCTGCTGTCTTG- 3' 

5' -CTTGTCATCCTTGTTAGGCG- 3' 

blaSIM 

5´-TAATGGCCTGTTCCCATGTG-3´ 

5´- TACAAGGGATTCGGCATCG-3´ 

blaGIM 

5´-TCGACACACCTTGGTCTGAA-3´ 

5´- AACTTCCAACTTTGCCATGC-3´ 
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blaBIC 

5´- TATGCAGCTCCTTTAAGGGC-3´ 

5´- TCATTGGCGGTGCCGTACAC-3´ 

blaSPM 

5´- ACATTATCCGCTGGAACAGG-3´ 

5´- AAAATCTGGGTACGCAAACG - 3´ 

blaAIM 

5´- GTTCGGCCACCTCGAATTG-3´ 

5´- CTGAAGGTGTACGGAAACAC-3´ 

blaDIM 

5´- GCTTGTCTTCGCTTGCTAACG-3 

´5´- CGTTCGGCTGGATTGATTTG-3´ 

blaGES 

5' -CTG GCA GGG ATC GCT CAC TC- 3' 

5' -TTC CGA TCA GCC ACC TCT CA- 3' 

tetA 

5´- GTAATTCTGAGCACTGTCGC-3´ 

5´- CTGCCTGGACAACATTGCTT-3´ 

tetB 

5´- CTCAGTATTCCAAGCCTTTG-3´ 

5´- ACTCCCCTGAGCTTGAGGGG-3´ 

tetC 

5´- GGTTGAAGGCTCTCAAGGGC-3´ 

5´- CCTCTTGCGGGATATCGTCC-3´ 

tetD 5´- CATCCATCCGGAAGTGATAGC-3´ 

5´- GGATATCTCACCGCATCTGC-3´ 

tetE 

5´- TGATGATGGCACTGGTCA-3´ 

5´- GCTGGCTGTTGCCATTA-3´ 

tetG 

5´- GCAGCGAAAGCGTATTTGCG-3´ 

5´- TCCGAAAGCTGTCCAAGCAT-3´ 

aac(6´)

-Ib-cr 

5′-TTG CGA TGC TCT ATG AGT GG-3′ 

5′-GCG TGT TCG CTC GAA TGC C-3′ 

aac(3)-

IV 

5´- GTGTGCTGCTGGTCCACAGC-3´ 

5´- AGTTGACCCAGGGCTGTCGC-3´ 

aac(3)-

II 

5´- GTCGAACAGGTAGCACTGAG-3´ 

5' - TGA AAC GCT GAC GGA GCC TC- 3' 

qnrA 

5´- GGATGCCAGTTTCGAGGA-3´ 

5´- TGCCAGGCACAGATCTTG-3´ 

qnrB    

(1-6)  

5' - GGMATHGAAATTCGCCACTG-3´ 

5´- TTTGCYGYYCGCCAGTCGAA-3´ 

qnrC 

5´- GGGTTGTACATTTATTGAATC-3´ 

5´- TCCACTTTACGAGGTTCT-3´ 
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qnrD 

5´- CGAGATCAATTTACGGGGAATA-3 

5´- AACAAGCTGAAGCGCCTG-3´ 

qnrS  

(1-2) 

5´- GATCTAAACCGTCGAGTTCGG-3´ 

5´- TCGACGTGCTAACTTGCG-3´ 

sul1 

5´- TGAGATCAGACGTATTGCGC-3´ 

5´- TTGAAGGTTCGACAGCACGT-3´ 

sul 2 

5´- GCGCTCAAGGCAGATGGCATT-3´ 

5´-GCGTTTGATACCGGCACCCGT-3´ 

sul 3 

 

 

5´- 

CATCTGCAGCTAACCTAGGGCTTTGG

A-3´ 

 

 

 

 

5´- GAGCAAGATTTTTGGAATCG-3´ 

aph(3´)

-I 1 
5´- GCCGATGTGGATTGCGAAAA-3´ 

aph(3´)

-I 2 
5´- GCTTGATCCCCAGTAAGTCA-3´ 

aph 

(3´)-II 1 
5´- GCTATTCGGCTATGACTGGGC-3´ 

aph 

(3´)-II 2 
5´- CCACCATGATATTCGGCAAGC-3´ 

aph(3´)

- III 1 
5´-AAC GTC TTG CTC GAG GCC GCG-3´ 

aph(3´)

- III 2 

5´-GGC AAG ATC CTG GTA TCG GTC-

3´ 

ant(2\"

")-I 1 " 
5´- GGGCGCGTCATGGAGGAGTT-3´ 

ant(2\"

")-I 2 " 
5´- TATCGCGACCTGAAAGCGGC-3´ 

 

მოლეკულური იდენტიფიკაციის შედეგებმა აჩვენა, რომ 

K.pneumoniae ს ზოგიერთი შტამი (59,118,178,203etp,2013imi,204,208) 

შეიცავს რეზისტენტობის განმსაზღვრელ რამდენიმე გენს (TEM,SHV, 

OXA, CTXM-G1, CTXm15)  ერთდროულად. 
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ცხრილი.6 Klebsiella Pneumoniae-ს მოლეკულური იდენტიფიკაციის 

შედეგები 

შ
ტ

ამ
ი

ს 
№

 

PCR-TEM, 
OXA e SHV 

PCR - 
CTX-M 

GRUPOS 

PCR-
CARB. 

PCR-
QUINO
LONAS 

PCR-
AMINOG. 

PCR -
TETRAC. 

PCR - 
SULFON. 

179 

TEM,SHV 

CTXm 

G1/CTXm

15/G8 

    
AAC3-II,   

aph 3, -III 
TETD   

3 

TEM, SHV, 

OXA 

CTXm 

G1/CTXm

15 

NDM 
QNRD, 

QNRS, 

ant2    

  aph 3, -III 
TET-A   

19 

TEM,SHV  

CTXm 

G1/CTXm

15 

  QNRS, ant2 TET-A 
SUL1,SUL

2, 

187 

TEM,SHV 

CTXm 

G1/CTXm

15/G8 

  QNRB   aph 3, -III TETD 
SUL1,SUL

2 

180 

  

CTXm 

G1/CTXm

15/G8 

    
AAC3-II  

aph 3, -III 
TETD 

SUL1, 

SUL2 

185 

  

CTXm 

G1/CTXm

15/G8 

  QNRB   TETD 
SUL1,SUL

2 

182 TEM,SHV           SUL2 

184 

  

CTXm 

G1/CTXm

15 

    
AAC3-II,   

aph 3, -III 
TETD   

181 SHV       AAC61B-CR     

186 

TEM 

CTXm 

G1/CTXm

15 

    
AAC3-II,  

aph 3, -III 
TETD SUL1 

59 

TEM,SHV,O

XA 

CTXm 

G1/CTXm

15 

  QNRS 
AAC3-II   

aph 3, -III 
TET-A SUL1 

63 
OXA48     QNRD     

SUL1, 

SUL2 

188 
            

QNRS,SU

L2 

67 
  

CTXm 

G1/CTXm
  QNRS ant2 TET-A 

SUL1,SUL

2 
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15/G8 

99 
TEM           

QNRS,SU

L1 

118 

TEM,SHV 

OXA 
CTXm G1   QNRB       

178 

TEM,SHV,O

XA, OXA48 
CTXm G1   QNRS 

 alph3, -III, 

AAC3-II 
TET-A   

101 

  

CTXm 

G1/CTXm

15 

      TET-A   

209 

TEM,SHV 

OXA 
CTXM-G1   qnrB 

 AAC3-II, 

AAC61B-CR 
TET-A   

201 

TEM,SHV  

CTXM-

G1, 

CTXm15 

  parC  AAC3-II TET-A sul1 

208 

TEM,SHV 

OXA 

CTXM-

G1,CTXm

15 

OXA48   
 AAC3-II, 

AAC61B-CR 
TET-A sul1 

203e

tp 

TEM,SHV 

OXA 

CTXM-

G1,CTXm

15 

OXA48 
parC, 

qnrB 
AAC61B-CR TET-A sul1 

203i

mi 

TEM,SHV 

OXA 

CTXM-

G1,CTXm

15 

OXA48 
parC, 

qnrB 
AAC61B-CR TET-A sul1 

204 

TEM,SHV 

OXA 

CTXM-

G1,CTXm

15 

  
parC,q

nrB 
AAC61B-CR   sul1,sul2 

            მაგალითისთვის განვიხილოთ შტამი- ,,3“ (ცხრილში ჩარჩოთი 

არის  მონიშნული). როგორც ცხრილიდან ჩანს, აღნიშნული შტამი 

შეიცავს რეზისტენტობის განმსაზღვრელ სხვადასხვა გენს 

ერთდროულად, კერძოდ: ბეტა ლაქტამური ჯგუფის 

ანტიბიოტიკების რეზისტენტობის გენებს - TEM, SHV და OXA-ს, 

ციპროფლოქსაცინის ჯგუფის რეზისტენტობის განმსაზღვრელ 

გენებს - CTXm G1 და CTXm G15-ს, კარბაპენემის ჯგუფის 

ანტიბიოტიკების რეზისტენტობის განმსაზღვრელ გენს - NDM-ს, 

ქინოლონების ჯგუფის ანტიბიოტიკების განსაზღვრელ გენებს - 

qnrD და qnrS, ამინოგლიკოზიდური ანტიბიოტიკების 

რეზისტენტობის განმსაზღვრელ გენებს - ant2 და  aph-3-ს  და 
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ტეტრაციკლინების ჯგუფის ანტიბიოტიკების რეზისტენტობის 

განმსაზღვრელ გენს - tet-A-ს. როგორც ცხილიდან ჩანს, თითოეული 

შტამი შეიცავს რეზისტენტობის განმსაზღვრელ იმ გენებს, 

რომლებიც დაკავშირებულია ამინოგლიკოზიდების, კარბაპე-

ნემების, ტეტრაციკლინების და სულფომინამიდების მიმართ 

რეზისტენტობასთან.   

ცხრილი 7.  პრაიმერები, რომლებზეც Klebsiella pneumoniae-ს ყველა 

შტამმა  აჩვენა უარყოფითი შედეგი 

Klebsiella pneumoniae 

 

TETG 

TETC 

TETE 

QNRC 

QNRA 

SUL3 

AAC3-IV 

aph(3')-I 

aph(3')-II 

ctx-m G2 

ctx-m G9 

ctx-m G25 

        მე-7 ცხრილში მოცემულია ის პრაიმერები, რომლებზეც  K. 

pneumoniae-ს აჭარაში გავრცელებულმა შტამებმა უარყოფითი 

შედეგი აჩვენა. თუმცა, უნდა აღინიშნოს, რომ ტეტრაციკლინების, 

ქინოლონების, ამინოგლიკოზიდების, ციფროფლოქსაცინების 

მიმართ რეზისტენტული K.pneumoniae-ს რეზისტენტობის 

განმსაზღვრელი გენები, AAC3-IV  და SUL3, რომლებიც არ იქნა 

იდენტიფიცირებული ჩვენთან, ნაპოვნია ირანში [Khamesipour...2016]. 
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29-ე სურათზე „-„ -ით აღნიშნულია უარყოფითი კონტროლი, 

ხოლო „+1“ CTX-M-G1 გენის დადებითი კონტროლი.  ნომები: 

3,19,21,54,59,57,101,180,183,184,185,186,187,188 Klebsiella Pneumoniae-

ს ნიმუშებია. 30-ე სურათზეც ასევე გამოსახულია Klebsiella 

pneumonia -ს PCR შედეგები  CTX-M-G1 (415bp), CTX-M-G2 (552bp) 

და  CTX-M-G9 (205bp) გენზე.  ამავე სურათზე უარყოფითი 

კონტროლი აღნიშნულია  ,,-„;  ხოლო „ +1“ - CTX-M-G1 დადებითი 

კონტროლია; „ +26“ დადებითი კონტროლია - CTX-M-G2 გენის; 

ხოლო „ +27“- დადებითი კონტროლია CTX-M-G9 გენის.   

29-ე და 30-ე სურათებზე Klebsiella Pneumonia-ს შტამებმ, რომის 

ნომრებია: 3,19,21,54,59,57,101,180,183,184,185,186,187,188  და 201. 

203-ETP, 203-IMI, 208, 209, 118, 178  დადებითი ამპლიფიკაცია 

აჩვენეს  CTX-M-G1 გენზე. მხოლოდ 204-ე შტამმა დადებითი 

ამპლიფიკაცია აჩვენა  ერთდროულად CTX-M-G1 გენზე და   CTX-M-

G9-გენზეც [Koiava…2016]. 

 

 

 

 

 

 

სურათი 29.  Klebsiella  pneumoniae-ს PCR-ის შედეგი  CTX-M-G1 

გენზე 415bp) 
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სურათი 30.  Klebsiella pneumoniae -ს PCR-ის შედეგები  CTX-M-G1 

(415bp), CTX-M-G2(552bp),   CTX-M-G9 (205bp) გენზე 

 

სურათი 31. Klebsiella pneumoniae-ს PCR -ის შედეგი   CTX-M-G15 

გენზე (1000bp) 

 

 31 სურათზე ,,-„ აღნიშნულია უარყოფითი კონტროლი, ხოლო 

„+1“-ით CTX-M-G15 -ის  დადებითი კონტროლი. ნომრები: 

3,19,21,54,57,58,101,180,183,184,185,186,187,188 Klebsiella Pneumoniae-

ს  შტამებია და  ყველა გვიჩვენებს დადებით ამპლიფიკაციას CTX-M-

G15 გენზე [Koiava…2016].  
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Klebsiella  pneumonia-ს  ყველა შტამში PCR-ით განისაზღვრა 

blaTEM, blaSHV და  blaOXA გენები, აქედან 7 შტამმა დადებითი 

ამპლიფიკაცია აჩვენა  სამთავე გენზე, ესენია: 3, 59, 178,203, 208, 209, 

203ETP.  ასევე, შტამებმა -19, 67, 118, 179, 180, 184, 155, 186, 187, 201 

აჩვენეს დადებითი ამპლიფიკაცია  მხოლოდ ორ β -ლაქტამაზურ 

გენებზე-  TEM, SHV და მხოლოდ ერთმა შტამმა  (54)  აჩვენა 

დადებითი ამპლიფიკაცია  მხოლოდ - TEM  ერთ გენზე და 21-ე 

შტამმა   აჩვენა დადებითი ამპლიფიკაცია  მხოლოდ - OXA ერთ 

გენზე, შტამებმა: 101, 106, 108, 181 შეიცავდა  მხოლოდ ერთ გენს SHV  

მხოლოდ  სამ შტამში არ დაფიქსირდა არც ერთი ზემოთაღნიშნული 

გენი [koiava…2016] (სურათი 32). 

 

 

 

 

 

სურათი 32.  Klebsiella  pneumoniae-ს PCR -ის შედეგები blaTEM 

(800bp), blaSHV (713bp),   blaOXA (564bp) გენზე 

 სურათი 33. Klebsiella  pneumoniae-ს PCR-ის შედეგი SUL1  (400bp)  გენზე 
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SUL1  გენზე  კვლევის შედეგებმა აჩვენა, (სურათი 33)  Klebsiella 

Pneumoniae-ს შტამებმა  ნომერებით: 201, 203-ETP, 203-IMI, 204, 208   

დადებითი  აღნიშნულ გენზე, ხოლო  Klebsiella Pneumoniae-ს  

ნომერი 209 შტამი უარყოფითია SUL1  გენზე.    33-ე სურათზე  „+1“ 

არის აღნიშნული   დადებითი კონტროლი  SUL1 გენზე. 

 

 

   

 

 

 

სურათი 34. Klebsiella  pneumoniae -ს PCR-ის შედეგი  OXA48            

(400bp) გენზე 

 

         34-ე სურათიდან ჩანს, რომ  Klebsiella Pneumonia-ს შტამებმა 

ნომერებით: 178, 203-ETP,  203-IMI, 204, 208  გვიჩვენა დადებითი 

ამპლიფიკაცია OXA48  გენზე  („+1“ დადებითი კონტროლია  OXA48-

ს).  

 

 

 

  

 

 

 

       

 

 

 

 სურათი 35.  Klebsiella  pneumoniae -ს PCR-ის შედეგი  tet A (950bp) 
გენზე 
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რაც შეეხება, tet A გენს,  კვლევამ აჩვენა რომ  (სურათი 35),  

Klebsiella  pneumoniae-ს შტამები  ნომრებით: 201.203-ETP, 203-

IMI,204,208, 209   დადებითია  აღნიშნულ გენზე („+1“ tet A  დადებით 

კონტროლს აღნიშნავს სურათზე).  

 

 

 

 

  

 

 

 

სურათი 36.  Klebsiella  pneumoniae -ს PCR-ის შედეგი  NDM (7000bp) 

გენზე  („+4“ NDM დადებითი კონტროლი, „3“ - Klebsiella pneumoniae-ს 

და „192, 203-H“  -Acinetobacter baumannii -ს შტამები). 
 

 

 

 

 

განსაკუთრებით უნდა აღნიშნოს, რომ აჭარაში გავრცელებულ  

Klebsiella pneumoniae-სა  და Acinetobacter baumannii-ში აღმოვაჩინეთ 

ნიუ დელის  მეტალო-β-ლაქტამაზები (New Delhi metallo-β-lactamases 

(NDMs) (სურ 36). ღნიშნულ გენზე დადებითი აღმოჩნდა Klebsiella 

pneumoniae-ს ერთი შტამი და  Acinetobacter baumannii-ს ორი შტამი.  

ეს შტამები ორი სხვადასხვა საავადმყოფოდან  აღებული 

ნიმუშებიდა იყო გამოყოფილი,  რაც კიდევ უფრო საყურადღებოს 

ხდის ამ ფაქტს.  

ასევე ჩავატარეთ  NDMs გენის სექვენირება, რომელიც ჩატარდა 

სტაბვიდას  ლაბორატორიაში (ლისაბონი) მე-8 ცხრილი  გვიჩვენებს  

გენის სექვენირების შედეგებს. 
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ცხრილი. 8.  NDM  გენის სექვენირების შედეგები 
 

NDM F 

CCCCAGGGTCTGGCAGCACACTTCCTATCTCGACATGCCGGGTTTCGGGGCAGTC

GCTTCCAACGGTTTGATCGTCAGGGATGGCGGCCGCGTGCTGGTGGTCGATACCG

CCTGGACCGATGACCAGACCGCCCAGATCCTCAACTGGATCAAGCAGGAGATCAA

CCTGCCGGTCGCGCTGGCGGTGGTGACTCACGCGCATCAGGACAAGATGGGCGG

TATGGACGCGCTGCATGCGGCGGGGATTGCGACTTATGCCAATGCGTTGTCGAAC

CAGCTTGCCCCGCAAGAGGGGATGGTTGCGGCGCAACACAGCCTGACTTTCGCCG

CCAATGGCTGGGTCGAACCAGCAACCGCGCCCAACTTTGGCCCGCTCAAGGTATTT

TACCCCGGCCCCGGCCACACCAGTGACAATATCACCGTTGGGATCGACGGCACCG

ACATCGCTTTTGGTGGCTGCCTGATCAAGGACAGCAAGGCCAAGTCGCTCGGCAA

TCTCGGTGATGCCGACACTGAGCACTACGCCGCGTCAGCGCGCGCGTTTGGTGCG

GCGTTCCCCAAGGCCAGCATGATCGTGATGAGCCATTCCGAACAAAAACAACACC

AC 

NDM R  

GGCCTTGGGAAGCGCACAACGCGCGCGCTGACGCGGCGTAGTGCTCAGTGTCGG

CATCACCGAGATTGCCGAGCGACTTGGCCTTGCTGTCCTTGATCAGGCAGCCACCA

AAAGCGATGTCGGTGCCGTCGATCCCAACGGTGATATTGTCACTGGTGTGGCCGG

GGCCGGGGTAAAATACCTTGAGCGGGCCAAAGTTGGGCGCGGTTGCTGGTTCGA

CCCAGCCATTGGCGGCGAAAGTCAGGCTGTGTTGCGCCGCAACCATCCCCTCTTGC

GGGGCAAGCTGGTTCGACAACGCATTGGCATAAGTCGCAATCCCCGCCGCATGCA

GCGCGTCCATACCGCCCATCTTGTCCTGATGCGCGTGAGTCACCACCGCCAGCGCG

ACCGGCAGGTTGATCTCCTGCTTGATCCAGTTGAGGATCTGGGCGGTCTGGTCATC

GGTCCAGGCGGTATCGACCACCAGCACGCGGCCGCCATCCCTGACGATCAAACCG

TTGGAAGCGACTGCCCCGAAACCCGGCATGTCGAGATAGGAAGTGTGCTGCCAGA

CATTCGGTGCGAGCTGGCGGAAAACCAGACGGCCCAAACCAAAAGAGAAAGGGA

GGAonia 

ნიუ დელის მეტალო-β-ლაქტამაზები გავრცელებულია 

ინდოეთის კონტინენტზე და შუა აღმოსავლეთში. რამდენიმე 

შემთხვევა იქნა დაფიქსირებული (სავარაუდოდ შემოტანილი) 

ევროპაში. 
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აღნიშნული გენის იდენტიფიკაცია მიუთითებს შტამის 

რეზისტენტობაზე თითქმის ყველა თაობის ანტიბიოტიკის მიმართ, 

რაც იშვიათია და ჯერჯერობით არ არის  ძალიან გავრცელებვული 

მსოფლიოში, მაგრამ სამწუხაროდ, ის აჭარის რეგიონში სამ შტამში 

იქნა იდენტიფიცირებული.  ეს ფაქტი მნიშვნელოვან ღირებულებას 

სძენს ჩვენს კვლევას. 

აღმოვაჩინეთ რა  შტამებში  ნიუ დელის მეტალო β-

ლაქტამაზური გენი  (New Delhi metallo-β-lactamases (NDMs)) 

საინტერესო იყო დაგვედგინა, თუ რომელ ტიპს მიეკუთვნებოდა ეს 

მეტალო  β-ლაქტამაზა. 

ნიუ დელის მეტალო-β-ლაქტამაზების ცხრა სხვადასხვა ტიპი 

არსებობს, რომელთაგან ყველაზე მეტად გავრცელებულია NDM-1 

[Bathoorn...2015],  რომელიც პირველად აღმოჩენილი იქნა შვედეთში  

Klebsiella pneumoniae და E.coli ნიმუშებში იმ პაციენტში, რომელიც 

ჰოსპიტალიზებული იყო ინდოეთში [Mazzariol...2012]. მულტი-

რეზისტენტული NDM-5, შტამი-ST648  პირველად იდენტიფიცი-

რებული იყო (E.coli) დიდ ბრიტანეთში, შვედი პაციენტიდან,  

რომელიც თავდაპირველად  ჰოსპიტალიზებული იყო ინდოეთში 

2011 წელს [http://wwwnc.cdc.gov/eid/article/21/6/15-0048_article]. 

2014 წელს NDM-5 დაფიქსირდა სამხრეთ კორეაში და დანიაში.  

სრული გენომის სექვენირების შედეგად დაავადგინეთ, რომ 

საქართველოში, კერძოდ, აჭარაში გავრცელებულია NDM-5 like-ის 

მაპროდუცირებელი Klebsiella pneumoniae (ცხრ.9). 

       NDM -ზე დადებითი ამპლიფიკაციის მქონე შტამებზე ჩატარდა  

PCR-ით მულტილოკუსური სექვენირება, რომელიც დაფუძნებული 

იყო 7 წყვილი პრაიმერის:  pgi432bp;  rpoB 501bp;  phoE420bp; 

mdh477bp; infB318bp; gapA450bp;  tonB414bp ამპლიფიკაციაზე 

(სურ.37) 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Mazzariol%20A%5Bauth%5D


 

40 
 

ს დადებითი ამპლიფიკაცია (ნიმუში 3, რომელიც დადებითია NDM 

გენზე) –MLST- 7 წყვილ პრაიმერზე (pgi432bp;  rpoB 501bp; 

37-ე სურათზე მოცემულია Klebsiella pneumoniae-დან 

გამოყოფილი ის გენები, რომლებიც განაპირობებენ მეტალოკა-

რბაპენემაზა NDM-ის პროდუცირებას ბაქტერიის მიერ, როგორც 

სურათზე ჩანს, ეს გენები იძლევიან დადებით ამპლიფიკაციას. 

       აღნიშნული შტამი შემდგომი კვლევისთვის გაიგზავნა 

ლისაბონში, სტაბვიდას ლაბორატორიაში, იმისათვის, რომ 

დაგვედგინა Klebsiella Pneumoniae-ს რომელი სეროტიპი იყო 

გავრცელებული აჭარაში.  სექვენირების შედეგები მოცემულია 

ცხრილ 9-ში 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

სურათი 37.  Klebsiella Pneumoniae-ს დადებითი ამპლიფიკაცია 
(შტამი 3, რომელიც დადებითია NDM გენზე) –MLST- 7 წყვილ 

პრაიმერზე (pgi432bp;  rpoB 501bp;  phoE420bp; mdh477bp; 
infB318bp; gapA450bp;  tonB414bp)- 
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pgi F GGTTTCCGCGTATAACCGAGCGATTCTGCCGATACGACCAGTACTTGCAGCGCTATTG

CCGCTTACTTCCGCCAGGGCAACATGGAGTCGAACGGTAAGTATGTTGACCGTAACG

GCCACGCGGTACACTACCAGACTGGCCCAATCGTCTGGGGTGAGCCGGGCACCAAC

GGTCAGCACGCGTTCTACCAGCTGATCCACCGGGGCACCAAAATGGTACCGTGCGAT

TTCATTGCTCCGGCTATCACCCACAACCCGCTGTCTGACCACCATCAGAAACTGCTGTC

TAACTTCTTCGCCCAGACCGAGGCCCTGGCCTTTGGTAAATCCCGCGAAGTGGTTGA

GCAGGAATATCGCGATCAGGGTAAAGACCCGGCGACCCTGGAGCACGTGGTGCCGT

TCAAAGTGTTCGAAGGTAACCGCCCGACTAACTCCATCCTGCTGCGTGAGATCACCCC

GTTCAGCCTCGGGGCGCTGATTGCCCTGTACGAGCACAAAATCTTCACCCAGGGCGC

GATCCTCAACATCTTCACCTTTGACCAGTGGGGCGTTGAGCTGGGCAAACAGCTGGC

TAACCGCATCCTGCCGGAGCTGAAAGAGGCAGCGAAGTTAGCAGCCACGACAGCTC

TATAACGGCCTGATTACCCGCTATAAAAATTCTTTGGCCA 

Pgi R CTCTGCCTTCTCTCGCTCAGGCAGGATGCCGTTAGCCTGCTGTTTGCCCAGCTAAACG

CCCCAATGGTCGAGGTGAAGATGTTGAGGATCGCGCCCTGGGTGAAGATTTTGTGCT

CGAACAGGGCAATCATCGCCCCGAGGCTGAACGGGGTGATCTCACGCATTGCGATG

GAGTTAGTCGGGCGGTTACGTTCTAACACTTTGAACGGCACCACGTGCTCCAGGGTC

GCCGGGTCTTTACCCTGATCGCGATATTCCTGCTCAACCACTTCACGATATTTACCAAA

GGGCAGGGCCTCGGTATGGGCAAACAAATTACACCGGACTTTCTGATGGTGGTCATA

CGCCAGGTTGTGGGTGATATGCGGAACACTGAAATCCCACGGTACCATTTTGTTGGC

CTGGTGGATCAGCTGGTAAAACGCGTGCTGACCGTTGGTGCCCGGCTCACCCCAGAT

GATTGGGCCAGTCTGGTAGTCTACCGCGTGGCCGTTACGGTCAACATACTTACCGTTG

GACTCCATGTTGCCCTGCTGGAAGTAAGCGGCAAAGCGGTGCATGTACTGGTCGTAC

GGCAAAATCGCTTCGGTTTCCGCACCGAAGAAGTTGTTGTACCAGATGCCGATAGCC

GCCAGCAGAGCAACATGCGG 

rpoB F AAAAGAAGCTTCTCGGACGCAGCCGATAGAGATCACAATGGTGGCGCCGGCCGATC

TTGAGCCGCCTCCGGCGGCGCAGCCTGTCGTGGAGCCCGTTGTTGAACCCGAACCTG

AGCCGGAGCCAGAGGTAGCGCCTGAACCGCCGAAAGAGGCGCCGGTGGTGATCCAT

AAACCGGAACCTAAGCCGAAGCCCAAACCTAAACCCAAGCCTAAGCCGGAGAAAAA

GGTTGAACAGCCGAAGCGGGAAGTGAAGCCGGCAGCAGAGCCGCGTCCGGCCTCG

CCGTTTGAAAACAACAATACGGCGCCGGCGCGTACAGCGCCAAGTACCTCGACCGCA

GCGGCTAAACCCACCGTTACTGCTCCGAGCGGCCCGCGGGCGATCAGCCGCGTTCAG

CCGTCCTATCCGCCGCGCGCTCAGGCGCTGCGCATTGAAGGGACGGTACGGGTGAA

GTTTGACGTTTCGCCTGATGGCCGCATTGATAATCTGCAGATCCTCTCCGCCCAGCCG

GCGAATAAGAACAACCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCTTTCCCTGTATTATTCACATTA 

rpoB R CGGGAATAATGCGGCCTCCGGCGACGTCAACTTCACCCGTACCGTCCCTTCAATGCGC

AGCGCCTGAGCGCGCGGCGGATAGGACGGCTGAACGCGGCTGATCGCCCGCGGGC

CGCTCGGAGCAGTAACGGTGGGTTTAGCCGCTGCGGTCGAGGTACTTGGCGCTGTAC

GCGCCGGCGCCGTATTGTTGTTTTCAAACGGCGAGGCCGGACGCGGCTCTGCTGCCG

GCTTCACTTCCCGCTTCGGCTGTTCAACCTTTTTCTCCGGCTTAGGCTTGGGTTTAGGT

ცხრილი 9. Klebsiella pneumoniae –MLST- 7 წყვილი  

პრაიმერების სექვენირების შედეგები 



 

42 
 

TTGGGCTTCGGCTTAGGTTCCGGTTTATGGATCACCACCGGCGCCTCTTTCGGCGGTT

CAGGCGCTACCTCTGGCTCCGGCTCAGGTTCGGGTTCAACAACGGGCTCCACGACAG

GCTGCGCCGCCGGAGGCGGCTCAAGATCGGCCGGCGCCACCATTGTGATCTCTATCG

GCTGCGTCGGAGAAGGCTGTTCAATAACCTGATGTACCGAGGTATAAAGAAACGAA

AACAGCACCA 

phoE F TTGGCCCGTTGAGTGAAGACGGTCATCTGGTCGTTAACGGTAAAAAAATCCGTGTTA

CCGCTGAACGTGACCCGGCTAACCTGAAGTGGGACGAAGTTGGTGTTGACGTTGTTG

CTGAAGCAACCGGTATCTTCCTGACCGACGAAACCGCTCGTAAACACATCACCGCTG

GCGCGAAAAAAGTCGTTCTGACTGGCCCGTCCAAAGACAACACTCCGATGTTCGTTC

GCGGCGCTAACTTCGACGCTTACGCTGGCCAGGACATCGTTTCCAACGCTTCCTGCAC

CACTAACTGCCTGGCGCCGCTGGCTAAAGTTATCAACGACAACTTCGGTATCGTTGAA

GGCCTGATGACCACCGTCCACGCTACCACCGCTACTCAGAAAACCGTTGATGGCCCG

TCTCACAAAGACTGGCGCGGCGGCCGCGGCGCAGCTCAGAACATCATCCCGTCCTCT

ACCGGCGCTGCTAAAGCAGTAGGTAAAGTACTGCCAGAACTGAACGGCAAACTGAC

CGGTATGGCGTTCCGCGTTCCAACTCCGAACGTATCTGTTGTTGACCTGACCGTTCGT

CTGGAAAAAGCAGCGTCCTACGAAGAAATCAAGAAAGCCATCAAAGCCGCTTTTCTG

AAGAAAGGGCTCCG 

phoE R CTTGTTTTTTCGAAGAAGCTGCTTTTTCAGACGACGGTCAGGTCAACAACAGATACGT

TCGGAGTTGGAACGCGGAACGCCATACCGGTCAGTTTGCCGTTCAGTTCTGGCAGTA

CTTTACCTACTGCTTTAGCAGCGCCGGTAGAGGACGGGATGATGTTCTGAGCTGCGC

CGCGGCCGCCGCGCCAGTCTTTGTGAGACGGGCCATCAACGGTTTTCTGAGTAGCGG

TGGTAGCGTGGACGGTGGTCATCAGGCCTTCAACGATACCGAAGTTGTCGTTGATAA

CTTTAGCCAGCGGCGCCAGGCAGTTAGTGGTGCAGGAAGCGTTGGAAACGATGTCC

TGGCCAGCGTAAGCGTCGAAGTTAGCGCCGCGAACGAACATCGGAGTGTTGTCTTTG

GACGGGCCAGTCAGAACGACTTTTTTCGCGCCAGCGGTGATGTGTTTACGAGCGGTT

TCGTCGGTCAGGAAGATACCGGTTGCTTCAGCAACAACGTCAACACCAACTTCGTCCC

ACTTCAGGTTAGCCGGGTCACGTTCAGCGGTAACACGGATTTTTTTACCGTTAACGAC

CAGATGACCGTCTTTCACTTCAACGGTACCGTCGAAACGACCGTGAGTGGATCCATAT

TTCAAAGTTTGAAACGGCCGC 

mdh F GGCGTGTACGATCGCTCGGTTACCCGGGCGTGGCGGTAGATCTAAGTCATATCCCCA

CAGATGTAAAAATTAAAGGATTTTCCGGTGAAGACGCTACTCCGGCGCTGGAAGGCG

CGGATGTAGTGCTGATCTCCGCGGGCGTGGCGCGTAAGCCCGGCATGGATCGTTCCG

ACCTGTTTAATGTGAATGCGGGTATCGTGAAGAACCTCGTGCAGCAGATTGCCAAAA

CCTGCCCGCAGGCCTGCATCGGCATTATCACCAACCCGGTGAATACCACCGTGGCTAT

CGCCGCCGAAGTACTGAAAAAAGCCGGCGTGTACGATAAAAACAAACTGTTCGGCGT

TACCACGCTGGACATCATCCGTTCCAATACCTTTGTGGCGGAGCTGAAAGGTAAATC

GGCAACCGAGGTGGAAGTCCCGGTCATTGGTGGTCACTCCGGGGTCACCATTCTGCC

TTTACTGTCGCAGATCCCCGGCGTCAGCTTTAGCGATCAGGAAATTGCCGACCTGACT

AAACGTATTCAGAACGCCGGTACTGAAGTCGTGGAAGCGAAAGCGGGCGGCGGGTC

GGCGACCTTGTCGATGGGCCAGGCGGCTGCCCGTTTTGGTCTCTCTCTGGTTCGCGCC

ATGCAGGGGGAAAAAGGCGTGGTGGAGTGCGCCTACGTGGAAGGCGACGGCCACT

ATGCGCGTTTCTTCTCCCAGCCGCTGCTGCTGGGGAAAAACGGGACCCCC 
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mdh R GGGCGGGACGCGCATAGTGGCCGTCGCCTTCCACGTAGGCGCACTCCACCACGCCTT

TTTCCCCCTGCATGGCGCGAACCAGAGAGAGACCAAAACGGGCAGCCGCCTGGCCC

ATCGACAAGGTCGCCGACCCGCCGCCCGCTTTCGCTTCCACGACTTCAGTACCGGCGT

TCTGAATACGTTTAGTCAGGTCGGCAATTTCCTGATCGCTAAAGCTGACGCCGGGGA

TCTGCGACAGTAAAGGCAGAATGGTGACCCCGGAGTGACCACCAATGACCGGGACT

TCCACCTCGGTTGCCGATTTACCTTTCAGCTCCGCCACAAAGGTATTGGAACGGATGA

TGTCCAGCGTGGTAACGCCGAACAGTTTGTTTTTATCGTACACGCCGGCTTTTTTCAG

TACTTCGGCGGCGATAGCCACGGTGGTATTCACCGGGTTGGTGATAATGCCGATGCA

GGCCTGCGGGCAGGTTTTGGCAATCTGCTGCACGAGGTTCTTCACGATACCCGCATTC

ACATTAAACAGGTCGGAACGATCCATGCCGGGCTTACGCGCCACGCCCGCGGAGATC

AGCACTACATCCGCGCCTTCCAGCGCCGGAGTAGCGTCTTCACCGGAAAATCCTTTAA

TTTTTACATCTGTGGGGATATGACTTAGATCTACCGCCACGCCCGGTGTAACCGGAGC

GATGTCGTACAACGAGAGCTCTGAACTGAGCGGAGGTTGGGGAACGGCG 

infB F GGGGGGGGGTTCCGCAATCGGTGCTTACCACGTCGAACCGACAACGGCATGATCAC

CTTCCTGGATACCCCGGGCCACGCCGCGTTTACCTCCATGCGTGCTCGTGGCGCGCAG

GCGACGGATATCGTGGTTCTGGTGGTGGCGGCAGACGACGGCGTGATGCCGCAGAC

TATCGAAGCTATCCAGCACGCTAAAGCGGCGCAGGTACCGGTGGTAGTGGCGGTGA

ACAAGATCGATAAGCCAGAAGCCGATCCGGATCGCGTGAAGAACGAACTGTCCCAG

TACGGCATCCTGCCGGAAGAGTGGGGCGGCGAGAGCCAGTTCGTCCACGTTTCCGC

GAAAGCGGGTACCGGCATCGACGACCTGCTGGACGCGATCCTGCTGCAGGCTGAAG

TTCTTGAGCTGAAAGCGAAGGCGGGGGGGGGGGA 

infB R GGGGGGGGGACGCGTCAGCAGGTCGTCGATGCCGGTACCCGCTTTCGCGGAAACGT

GGACGAACTGGCTCTCGCCGCCCCACTCTTCCGGCAGGATGCCGTACTGGGACAGTT

CGTTCTTCACGCGATCCGGATCGGCTTCTGGCTTATCGATCTTGTTCACCGCCACTACC

ACCGGTACCTGCGCCGCTTTAGCGTGCTGGATAGCTTCGATAGTCTGCGGCATCACG

CCGTCGTCTGCCGCCACCACCAGAACCACGATATCCGTCGCCTGCGCGCCACGAGCA

CGCATGGAGGTAAACGCGGCGTGGCCCGGGGTATCCAGGAAGGTGATCATGCCGTT

GTCGGTTTCGACGTGGTAAGCACCGATGTGCTGGGTAATACCACCCGCTTCGCCGGA

GCAAACCTTAGTAAAGTTGGGGGGAACCG 

gapE F TTGGCCCGTTGAGTGAAGACGGTCATCTGGTCGTTAACGGTAAAAAAATCCGTGTTA

CCGCTGAACGTGACCCGGCTAACCTGAAGTGGGACGAAGTTGGTGTTGACGTTGTTG

CTGAAGCAACCGGTATCTTCCTGACCGACGAAACCGCTCGTAAACACATCACCGCTG

GCGCGAAAAAAGTCGTTCTGACTGGCCCGTCCAAAGACAACACTCCGATGTTCGTTC

GCGGCGCTAACTTCGACGCTTACGCTGGCCAGGACATCGTTTCCAACGCTTCCTGCAC

CACTAACTGCCTGGCGCCGCTGGCTAAAGTTATCAACGACAACTTCGGTATCGTTGAA

GGCCTGATGACCACCGTCCACGCTACCACCGCTACTCAGAAAACCGTTGATGGCCCG

TCTCACAAAGACTGGCGCGGCGGCCGCGGCGCAGCTCAGAACATCATCCCGTCCTCT

ACCGGCGCTGCTAAAGCAGTAGGTAAAGTACTGCCAGAACTGAACGGCAAACTGAC

CGGTATGGCGTTCCGCGTTCCAACTCCGAACGTATCTGTTGTTGACCTGACCGTTCGT

CTGGAAAAAGCAGCGTCCTACGAAGAAATCAAGAAAGCCATCAAAGCCGCTTTTCTG

AAGAAAGGGCTCCG 
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gapE R CTTGTTTTTTCGAAGAAGCTGCTTTTTCAGACGACGGTCAGGTCAACAACAGATACGT

TCGGAGTTGGAACGCGGAACGCCATACCGGTCAGTTTGCCGTTCAGTTCTGGCAGTA

CTTTACCTACTGCTTTAGCAGCGCCGGTAGAGGACGGGATGATGTTCTGAGCTGCGC

CGCGGCCGCCGCGCCAGTCTTTGTGAGACGGGCCATCAACGGTTTTCTGAGTAGCGG

TGGTAGCGTGGACGGTGGTCATCAGGCCTTCAACGATACCGAAGTTGTCGTTGATAA

CTTTAGCCAGCGGCGCCAGGCAGTTAGTGGTGCAGGAAGCGTTGGAAACGATGTCC

TGGCCAGCGTAAGCGTCGAAGTTAGCGCCGCGAACGAACATCGGAGTGTTGTCTTTG

GACGGGCCAGTCAGAACGACTTTTTTCGCGCCAGCGGTGATGTGTTTACGAGCGGTT

TCGTCGGTCAGGAAGATACCGGTTGCTTCAGCAACAACGTCAACACCAACTTCGTCCC

ACTTCAGGTTAGCCGGGTCACGTTCAGCGGTAACACGGATTTTTTTACCGTTAACGAC

CAGATGACCGTCTTTCACTTCAACGGTACCGTCGAAACGACCGTGAGTGGATCCATAT

TTCAAAGTTTGAAACGGCCGC 

tonB F AAAAGAAGCTTCTCGGACGCAGCCGATAGAGATCACAATGGTGGCGCCGGCCGATC

TTGAGCCGCCTCCGGCGGCGCAGCCTGTCGTGGAGCCCGTTGTTGAACCCGAACCTG

AGCCGGAGCCAGAGGTAGCGCCTGAACCGCCGAAAGAGGCGCCGGTGGTGATCCAT

AAACCGGAACCTAAGCCGAAGCCCAAACCTAAACCCAAGCCTAAGCCGGAGAAAAA

GGTTGAACAGCCGAAGCGGGAAGTGAAGCCGGCAGCAGAGCCGCGTCCGGCCTCG

CCGTTTGAAAACAACAATACGGCGCCGGCGCGTACAGCGCCAAGTACCTCGACCGCA

GCGGCTAAACCCACCGTTACTGCTCCGAGCGGCCCGCGGGCGATCAGCCGCGTTCAG

CCGTCCTATCCGCCGCGCGCTCAGGCGCTGCGCATTGAAGGGACGGTACGGGTGAA

GTTTGACGTTTCGCCTGATGGCCGCATTGATAATCTGCAGATCCTCTCCGCCCAGCCG

GCGAATAAGAACAACCCCCCCCCCCCCCCCCCCCCTTTCCCTGTATTATTCACATTA 

tonB R CGGGAATAATGCGGCCTCCGGCGACGTCAACTTCACCCGTACCGTCCCTTCAATGCGC

AGCGCCTGAGCGCGCGGCGGATAGGACGGCTGAACGCGGCTGATCGCCCGCGGGC

CGCTCGGAGCAGTAACGGTGGGTTTAGCCGCTGCGGTCGAGGTACTTGGCGCTGTAC

GCGCCGGCGCCGTATTGTTGTTTTCAAACGGCGAGGCCGGACGCGGCTCTGCTGCCG

GCTTCACTTCCCGCTTCGGCTGTTCAACCTTTTTCTCCGGCTTAGGCTTGGGTTTAGGT

TTGGGCTTCGGCTTAGGTTCCGGTTTATGGATCACCACCGGCGCCTCTTTCGGCGGTT

CAGGCGCTACCTCTGGCTCCGGCTCAGGTTCGGGTTCAACAACGGGCTCCACGACAG

GCTGCGCCGCCGGAGGCGGCTCAAGATCGGCCGGCGCCACCATTGTGATCTCTATCG

GCTGCGTCGGAGAAGGCTGTTCAATAACCTGATGTACCGAGGTATAAAGAAACGAA

AACAGCACCA 
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სექვენირების შედეგად დადგინდა, რომ აჭარაში გავრცელე-

ბულია  Klebsiella pneumoniae-ს  ST395-შტამი. აღნიშნული 

სექვენირების ტიპი- ST-395 შტამი გვხვდება მაროკოში, 

საფრანგეთში, ნიდერლანდებში (Nordmann ...2011), აღსანიშნავია 

ისიც, რომ მეზობელ ქვეყანაში თურქეთში  გვხვდება Klebsiella 

pneumoniae-ს  განსხვავებული  ST14 შტამი. 

ამრიგად, აჭარაში გავრცელებულია Klebsiella pneumoniae-ს ნიუ 

დელის  მეტალო-β-ლაქტამაზა NDM-5-ის მაპროდუცირებელი 

შტამი-ST395. აღნიშნული ბაქტერიების გავრცელების 

მნიშვნელოვანი მიზეზია მოგზაურობა, სამედიცინო ტურიზმი, 

(Cantón...2012.). ხშირად, ამ გენის ენდემური კერიდან შემომტანები, 

სწორედ, ტურისტებია.  რადგან ბოლო პერიოდში აჭარის რეგიონში 

იმატა ტურისტების ნაკადმა, განსაკუთრებით, სავსებით 

შესაძლებელია, აღნიშნული შტამი შემოტანილი იყოს სხვა 

ქვეყნიდან. თუმცა უნდა აღინიშნოს რომ, მიგრაციისა და ემიგრაციის 

ნაკადი აჭარაში ყველაზე მეტად გამოხატულია მეზობელი 

თურქეთთან, მაგრამ თურქეთში გავრცელებულია   Klebsiella 

pneumoniae-ს განსხვავებული  შტამი - ST14.  

თუ შტამი ენდემურია, მაშინ აუცილებლად უნდა იქნეს 

მიღებული რაღაც ზომები, რომ იგი ტურისტების მიერ არ იქნეს 

გატანილი სხვა ქვეყნებში. ეს საკითხი საჭიროებს დამატებთ 

კვლევას. 

ანალოგიურად, Acinetobacter baumannii-ის მოლეკულური 

იდენტიფიკაციისთვის გამოყენებული იქნა სხვადასხვა სახის 

პრაიმერი, რომლებიც შერჩეული იქნა ანტიბიოტიკო-

მგრძნობელობის ტესტის განსაზღვრის შემდეგ (ცხრილი 10):  
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ცხრილი 10. Acinetobacter baumannii -ის მოლეკულური 

იდენტიფიკაციისთვის გამოყენებული პრაიმერები 
 

 

 

გენი სექვენსი  (5’- 3’) 

blaTEM 

5´-CATTTCCGTGTCGCCCTTATTC-3´ 

5´-CGTTCATCCATAGTTGCCTGAC-3´ 

blaSHV 

5´-AGCCGCTTGAGCAAATTAAAC-3´ 

5´- ATCCCGCAGATAAATCACCAC-3´ 

blaOXA 

5´-GGCACCAGATTCAACTTTCAAG-3´ 

5´-GACCCCAAGTTTCCTGTAAGTG-3´ 

blaCTX-

M-GRUPO1 

5´- AAAAATCACTGCGCCAGTTC-3´ 

5 ´- AGCTTATTCATCGCCACGTT-3 ´ 

blaCTX-

M-GRUPO2 

5 ´- CGACGCTACCCCTGCTATT-3´ 

5 ´- CCAGCGTCAGATTTTTCAGG-3´ 

blaCTX-

M-GRUPO8 

5 ´- TCGCGTTAAGCGGATGATGC-3´ 

5´- AACCCACGATGTGGGTAGC-3´ 

blaCTX-

M-GRUPO9 

5 ´- CAAAGAGAGTGCAACGGATG - 3´ 

5´- ATTGGAAAGCGTTCATCACC-3´ 

blaCTX-

M-GRUPO25 

5´- GCACGATGACATTCGGG-3´ 

5´- AACCCACGATGTGGGTAGC-3´ 

blaIMP 

5' -GGT TTA AYA AAA CAA CCA CC- 3' 

5´- GGA ATA GAG TGG CTT AAY TC-3´ 

blaVIM 

5´-GATGGTGTTTGGTCGCATA- 3´ 

5´-CGAATGCGCAGCACCAG- 3´ 

blaOXA-

48 

5' -GCGTGGTTAAGGATGAACAC- 3' 

5' -CATCAAGTTCAACCCAACCG- 3' 

blaNDM 

5´-GGTTTGGCGATCTGGTTTTG-3´ 

5´-CGGAATGGCTCATCACGATC-3´ 

blaKPC 

5' -CGTCTAGTTCTGCTGTCTTG- 3' 

5' -CTTGTCATCCTTGTTAGGCG- 3' 

AmpC 

5' -CCC CGC TTA TAG AGC AAC AA- 3' 

5' -TCA ATG GTC GAC TTC ACA CC- 3' 

blaOXA-

23 

5´-ATGAATAAATATTTTACTTGC-3´ 

5´- TTAAATAATATTCAGCTGTTT-3´ 

blaOXA-

40 

5´- ATGAAAAAATTTATACTTCC-3´ 

5´- GGTCTACAKCCMWTCCCCA-3´ 

blaOXA-

51 

5´- ACAGAARTATTTAAGTGGG-3´ 

5´- GGTCTACAKCCMWTCCCA-3´ 

blaOXA-

58 

5´- 

ATGAAATTATTAAAAATATTGAGTT

TAG-3´ 

5´- 

TTATAAATAATGAAAAACACCCAAC-

3´ 
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Acinetobacter baumannii-ს მოლეკულური იდენტიფიკაციის კვლევამ 

გვიჩვენა, რომ   თითოეული შტამი შეიცავს რეზისტენტობის 

განმსაზღვრელ გენებს, კერძოდ: NDM, oxa51,oxa40, TEM,SHV, ampC 

და CTXm-G1,2-ს (ცხრილი 11):  

ცხრილი. 11.  Acinetobacter Baumannii-ის მოლეკულური 

იდენტიფიკაციის შედეგები 

შტ
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110 OXA48 oxa51   TEM,SHV ampC CTXmG1,G2 

10   oxa51 oxa40 TEM ampC CTXmG2 

55   oxa51 oxa40 TEM   CTXmG2 

192 
NDM, 

OXA48 
oxa51 oxa40   ampC CTXmG1,G2 

5   oxa51 oxa40   ampC CTXmG2 

119             

191             

193             

96   oxa51 oxa40 TEM ampC CTXmG1,G2 

189   oxa51   TEM,SHV ampC   

11   oxa51 oxa40     CTXmG1 

207   oxa51 oxa40   ampC CTXm G2 

215   oxa51 oxa40   ampC CTXm G2 

216   oxa51 oxa40   ampC CTXmG1,G2 

203-H NDM oxa51 oxa40   ampC CTXmG2 
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       როგორც მე-11 ცხრილიდან ჩანს,  Acinetobacter baumannii-ის 

თითოეული შტამი შეიცავს რეზისტენტობის განმსაზღვრელ 

რამდენიმე გენს. მაგალითისთვის განვიხილოთ შტამი ,,192“ 

(ცხრილში მუქადაა მონიშნული). როგორც ცხრილიდან ჩანს, 

აღნიშნული შტამი  შეიცავს რეზისტენტობის მაკოდირებელ 

სხვადასხვა გენს ერთდროულად.  კერძოდ, კარბაპენემაზების 

ჯგუფის ანტიბიოტიკების რეზისტენტობის განმსაზღვრელ გენებს - 

NDM, OXA48, OXA51 და OXA40-ს, ციპროფლოქსაცინის ჯგუფის 

რეზისტენტობის განმსაზღვრელ გენებს - CTXm G1 და CTXm G15-ს 

და ampC-ს. როგორც ცხრილიდან ჩანს, თითოეული შტამი შეიცავს 

რეზისტენტობის განმაპირობებელ   სხვადასხვა გენს, კერძოდ: NDM, 

oxa51,oxa40, TEM,SHV, ampC და CTXm-G1,2-ს. 

          მე-12 ცხრილში მოცემულია კარბაპენემ-ჯგუფის ანტიბიო-

ტიკების რეზისტენტობის განსაზღვრელი  გენები, რომლებიც  

Acinetobacter baumannii-ში  არ იქნა იდენტიფიცირებული ჩვენს მიერ 

-VIM, IMP,  KPC,  oxa23, oxa58. თუმცა მაგალითად,  KPC-2, KPC-3, 

KPC-4, და KPC-10 იდენტიფიცირებულა  პუერტო რიკოში, ხოლო 

IMP გენი იდენტიფიცირებულა საბერძნეთსა და იტალიაში;, OXA23, 

OXA58 კი იდენტიფიცირებული იქნა ხმელთაშუა ზღვის ქვეყნებში 

(ალჟირი, ხორვატია, ეგვიპტე, საფრანგეთი, საბერძნეთი, იტალია, 

ისრაელი, ესპანეთი და თურქეთი)  Acinetobacter baumannii-ის 

ნიმუშებში [Djahmi 2014].  

ცხრილი. 12. პრაიმერები, რომლებზეც  ყველა  Acinetobacter 

baumannii-ის შტამმა  აჩვენა უარყოფითი შედეგი 

Acinetobacter baumanie   

 
VIM 

 
IMP 

 
KPC 

 
oxa23 

 
oxa58 
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როგორც 38-ე სურათიდან ჩანს, Acinetobacter baumannii-ის 

შტამებმა - ნომრები:10,11,55,96,110,189,192,207,215,216,203 - აჩვენეს 

დადებითი ამპლიფიკაცია  OXA-51  გენზე.  193-ე შტამმა კი 

უარყოფითი შედეგი აჩვენა, რაც ნიშნავს იმას, რომ აღნიშნული 

შტამი არ არის A. baumannii,  რადგან აღნიშნულ გენს  Acinetobacter 

baumannii  შეიცავს ბუნებრივად და შესაბამისად, ის ერთგვარი 

ინდიკატორია A.  baumannii-ის იდენტიფიკაციისთვის 

[Puyuan...2015] (,,-“ უარყოფითი კონტროლი, „+6“- OXA-51  

დადებითი კონტროლი).   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

სურათი 38.  Acinetobacter baumannii -ს PCR-ის შედეგი  OXA51 

(353bp) გენზე 

 სურათი 39  Acinetobacter baumannii -ს PCR-ის შედეგი  OXA-

40(1000bp)  გენზე 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Li%20P%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=26441924
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როგორც 39-ე სურათიდან ჩანს, Acinetobacter baumannii-ის 

შტამებმა - ნომერი  10,11,55,96, 192,207,215, 203 - გვიჩვენა დადებითი 

ამპლიფიკაცია  OXA-40  გენზე (,,-“ უარყოფითი კონტროლი, „+5“-  

OXA-40 დადებითი კონტროლი). 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

40-ე სურათიდან ჩანს, რომ Acinetobacter baumannii-ის შტამებმა - 

ნომერი 5, 10, 55, 192, 207, 215, 216, 203 -  გვიჩვენა დადებითი 

ამპლიფიკაცია CTX-M-G2 მიმართ, ხოლო  96, 110, 192, 216 შტამებმა -  

CTX-M-G1-თან   (,,-„ უარყოფითი  კონტროლი,“ +1“ CTX-M-G1, „+26“ 

CTX-M-G2,“ +27“ CTX-M-G9, „+28“CTX-M-G2,  დადებითი  

კონტროლი).  

 

 

 

 

 

 

 

სურათი 40.  Acinetobacter baumannii -ს  PCR-ის შედეგები  
CTX-M-G1, CTX-M-G2, CTX-M-G9   CTX-M-G9 გენზე. 

 

 

 
სურათი 41.  Acinetobacter baumannii-ს PCR-ის შედეგი  

NDM (700bp)  გენზე 
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41-ე სურათიდან ჩანს, რომ Acinetobacter baumannii-ის შტამმა - 

ნომერი 192 -  გვიჩვენა დადებითი აპლიფიკაცია NDM   გენზე (,,-“ 

უარყოფითი კონტროლი, „+4“ NDM  დადებითი  კონტროლი). 

 

 

 

 

 

სურათი 42.  Acinetobacter baumannii -ს PCR-ის შედეგი   

ampC (634bp)  გენზე.  
 

როგორც სურათი 42-დან ჩანს,  Acinetobacter baumannii-ს 

შტამებმა გვიჩვენეს დადებითი ამპლიფიკაცია - ნომერი 

96,110,189,192,207,215,216, 203 - ampC  გენზე  (,,-“ უარყოფითი 

კონტროლი, „+5“ - ampC  დადებითი კონტროლი). 

Pseudomonas  aeruginosa მოლეკულური 

იდენტიფიკაციისთვის გამოყენებული იქნა სხვადასხვა სახის 

პრაიმერები, რომლებიც შერჩეული იქნა ასევე 

ანტიბიოტიკომგრძნობელობის ტესტის განსაზღვრის შემდეგ, ეს 

პრაიმერები ნაჩვენებია მეცამმეტე ცხრილში 
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ცხრილი 13.  Pseudomonas  aeruginosa-ს  მოლეკულური  

იდენტიფიკაციისთვის გამოყენებული პრაიმერები 

გენი 
სექვენსი (5’- 3’) 

blaTEM 

5´-

CATTTCCGTGTCGCCCTTATTC-3´ 

5´-

CGTTCATCCATAGTTGCCTGAC-

3´ 

blaSHV 

5´-

AGCCGCTTGAGCAAATTAAAC-3´ 

5´- 

ATCCCGCAGATAAATCACCAC-3´ 

blaOXA 

5´-

GGCACCAGATTCAACTTTCAAG-

3´ 

5´-

GACCCCAAGTTTCCTGTAAGTG-

3´ 

blaCTX-M-

GRUPO1 

5´- AAAAATCACTGCGCCAGTTC-

3´ 

5 ´- AGCTTATTCATCGCCACGTT-

3 ´ 

blaCTX-M-

GRUPO2 

5 ´- CGACGCTACCCCTGCTATT-3´ 

5 ´- CCAGCGTCAGATTTTTCAGG-

3´ 

blaCTX-M-

GRUPO8 

5 ´- TCGCGTTAAGCGGATGATGC-

3´ 

5´- AACCCACGATGTGGGTAGC-3´ 

blaCTX-M-

GRUPO9 

5 ´- CAAAGAGAGTGCAACGGATG 

- 3´ 

5´- ATTGGAAAGCGTTCATCACC-

3´ 

blaCTX-M-

GRUPO25 

5´- GCACGATGACATTCGGG-3´ 

5´- AACCCACGATGTGGGTAGC-3´ 

blaIMP 

5' -GGT TTA AYA AAA CAA CCA 

CC- 3' 

5´- GGA ATA GAG TGG CTT AAY 

TC-3´ 

blaVIM 

5´-GATGGTGTTTGGTCGCATA- 3´ 

5´-CGAATGCGCAGCACCAG- 3´ 

blaOXA-48 

5' -GCGTGGTTAAGGATGAACAC- 

3' 

5' -CATCAAGTTCAACCCAACCG- 

3' 

blaNDM 

5´-GGTTTGGCGATCTGGTTTTG-

3´ 

5´-CGGAATGGCTCATCACGATC-

3´ 

blaKPC 

5' -CGTCTAGTTCTGCTGTCTTG- 

3' 

5' -CTTGTCATCCTTGTTAGGCG- 

3' 

blaSIM 

5´-TAATGGCCTGTTCCCATGTG-3´ 

5´- TACAAGGGATTCGGCATCG-3´ 

blaGIM 5´-TCGACACACCTTGGTCTGAA-3´ 
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5´- AACTTCCAACTTTGCCATGC-

3´ 

blaBIC 

5´- TATGCAGCTCCTTTAAGGGC-

3´ 

5´- TCATTGGCGGTGCCGTACAC-

3´ 

blaSPM 

5´- ACATTATCCGCTGGAACAGG-

3´ 

5´- AAAATCTGGGTACGCAAACG - 

3´ 

blaAIM 

5´- GTTCGGCCACCTCGAATTG-3´ 

5´- CTGAAGGTGTACGGAAACAC-

3´ 

blaDIM 

5´- GCTTGTCTTCGCTTGCTAACG-

3 

´5´- CGTTCGGCTGGATTGATTTG-

3´ 

blaGES 

5' -CTG GCA GGG ATC GCT CAC 

TC- 3' 

5' -TTC CGA TCA GCC ACC TCT 

CA- 3' 

tetA 

5´- GTAATTCTGAGCACTGTCGC-

3´ 

5´- CTGCCTGGACAACATTGCTT-

3´ 

tetB 

5´- CTCAGTATTCCAAGCCTTTG-

3´ 

5´- ACTCCCCTGAGCTTGAGGGG-

3´ 

tetC 

5´- GGTTGAAGGCTCTCAAGGGC-

3´ 

5´- CCTCTTGCGGGATATCGTCC-

3´ 

tetD 

5´- 

CATCCATCCGGAAGTGATAGC-3´ 

5´- GGATATCTCACCGCATCTGC-

3´ 

tetE 

5´- TGATGATGGCACTGGTCA-3´ 

5´- GCTGGCTGTTGCCATTA-3´ 

tetG 

5´- GCAGCGAAAGCGTATTTGCG-

3´ 

5´- TCCGAAAGCTGTCCAAGCAT-

3´ 

aac(6´)-

Ib-cr 

5′-TTG CGA TGC TCT ATG AGT 

GG-3′ 

5′-GCG TGT TCG CTC GAA TGC C-

3′ 

aac(3)- 

IV 

5´- GTGTGCTGCTGGTCCACAGC-

3´ 

5´- AGTTGACCCAGGGCTGTCGC-

3´ 

aac(3)- 

II 

5´- GTCGAACAGGTAGCACTGAG-

3´ 

5' - TGA AAC GCT GAC GGA GCC 

TC- 3' 

qnrA 

5´- GGATGCCAGTTTCGAGGA-3´ 

5´- TGCCAGGCACAGATCTTG-3´ 

qnrB  

(1-6) 

5' - 

GGMATHGAAATTCGCCACTG-3´ 

5´- TTTGCYGYYCGCCAGTCGAA-

3´ 

qnrC 
5´- 

GGGTTGTACATTTATTGAATC-3´ 
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5´- TCCACTTTACGAGGTTCT-3´ 

qnrD 

5´- 

CGAGATCAATTTACGGGGAATA-

3 

5´- AACAAGCTGAAGCGCCTG-3´ 

qnrS   

 (1-2) 

5´- 

GATCTAAACCGTCGAGTTCGG-3´ 

5´- TCGACGTGCTAACTTGCG-3´ 

sul1 

5´- TGAGATCAGACGTATTGCGC-

3´ 

5´- TTGAAGGTTCGACAGCACGT-

3´ 

sul 2 

5´- 

GCGCTCAAGGCAGATGGCATT-3´ 

5´-GCGTTTGATACCGGCACCCGT-

3´ 

sul 3 

 

 

 

 

 

 

5´- 

CATCTGCAGCTAACCTAGGGCTT

TGGA-3´ 

5´- GAGCAAGATTTTTGGAATCG-

3´ 

aph (3´) 

-I 1 

5´- GCCGATGTGGATTGCGAAAA-

3´ 

aph (3´) 

-I 2 

5´- GCTTGATCCCCAGTAAGTCA-

3´ 

aph (3´) 

-II 1 

5´- 

GCTATTCGGCTATGACTGGGC-3´ 

aph (3´) 

-II 2 

5´- 

CCACCATGATATTCGGCAAGC-3´ 

aph(3´) 

- III 1 

5´-AAC GTC TTG CTC GAG GCC 

GCG-3´ 

aph(3´) 

- III 2 

5´-GGC AAG ATC CTG GTA TCG 

GTC-3´ 
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ცხრილი 14.  Pseudomonas  aeruginosa -ის მოლეკულური 

იდენტიფიკაციის შედეგები 
ნი

მუ
შე

ბ
ი

 

P
C

R
-T

E
M

, 

 O
X

A
 e

 S
H

V
 

P
C

R
 -

 C
T

X
-M

 

G
R

U
P

O
S 

P
C

R
-C

A
R

B
. 

P
C

R
-A

M
IN

O
G

. 

206   CTXmG2 OXA48 DIM 

205   CTXmG2   BIC 

104 TEM CTXmG1/CTXm15 OXA48 AIIM 

123   CTXmG1/CTXmG9 OXA48 AIM,DIM 

202   CTXmG1 OXA48 DIM 

98   CTXmG1 OXA48 DIM 

45 TEM,SHV   OXA48   

122   CTXmG1/CTXmG9 OXA48 AIM,SIM,DIM 

74 TEM CTXmG1/CTXm15 OXA48 
SIM,GIM,AIM, 

DOM 

97   CTXmG1 
 

DIM 

  

      როგორც მე-14  ცხრილიდან  ჩანს,  რომ Pseudomonas aeruginosa-ის 

თითოეული შტამი შეიცავს რეზისტენტობის განმსაზღვრელ 

რამდენიმე გენს. მაგალითისთვის განვიხილოთ შტამი ,,74“ 

(ცხრილში მუქადაა მონიშნული). როგორც ცხრილიდან ჩანს, 

აღნიშნული შტამი  შეიცავს რეზისტენტობის განმსაზღვრელ 

სხვადასხვა გენს ერთდროულად, კერძოდ: ბეტა-ლაქტაური ჯგუფის 

ანტიბიოტიკების რეზისტენტობის გენს-TEM, კარბაპენემის ჯგუფის 

ანტიბიოტიკების რეზისტენტობის განმსაზღვრელ გენს - OXA48, 

ციპროფლოქსაცინის ჯგუფის რეზისტენტობის განმსაზღვრელ 

გენებს - CTXm G1 და CTXm G15-ს, ამინოგლიკოზიდური ანტიბიო-

ტიკების რეზისტენტობის განმსაზღვრელ გენებს - SIM, GIM, AIM, 
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DOM. დანარჩენი ნიმუშებიც შეიცავენ რეზისტენტობის 

განმსაზღვრელ  სხვადასხვა გენს, კერძოდ: TEM,SHV,OXA,CTXm-

G1,2, 9,15, OXA48, DIM,BIC,AIM, SIM და  GIM-ს. 

        მე-15 ცხრილში მოცემულია ბეტა ლაქტამური, კარბაპენემის, 

ამინოგლიკოზიდების ანტიბიოტიკების ჯგუფის რეზისტენტობის 

განმსაზღვრელი  გენები, რომლებიც  Pseudomona aeruginosa-ში  არ 

იქნა იდენტიფიცირებული.  

         მე-15 ცხრილში მოცემულია  რეზისტენტობის განსაზღვრელი 

ის გენები, რომლებიც  Pseudomonas aeruginosa-ში არ იქნა 

იდენტიფიცირებული ჩვენს მიერ,  მაგრამ სამხრეთ ჩინეთში 

ჩატარებული კვლევებიდან იკვეთება, რომ qnrA 

იდენტიფიცირებული იქნა მხოლოდ ერთ შტამში, ხოლო qnr C-ს 

იდენტიფიცირება ვერ მოხერხდა  [Yang...2015], როგორც ჩვენს 

შემთხვევაში.   

 

ცხრილი. 15. რეზისტენტობის განმსაზღვრელი სხვადასხვა გენი, 

რომლებიც არ იდენტიფიცირდა Pseudomonas aeruginosa-ს ყველა 

შტამში 

Pseudomonas aeroginosa 

TETG 

TETC 

TETE 

QNRC 

QNRA 

SUL3 

AAC3-IV 

aph(3')-I 

aph(3')-II 

ctx-m G2 

ctx-m G9 

ctx-m G25 
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43-ე სურათიდან ჩანს, რომ შტამებმა - ნომერები: 

45,74,104,122,123,202,206,98 -  გვიჩვენეს დადებითი ამპლიფიკაცია  

OXA-48  გენზე  (,,-“ უარყოფითი კონტროლი,“ +6“ OXA-48  

დადებითი  კონტროლი). 

ანტიბიოტიკორეზიტენტობის ფენოტიპური მსგავსებიდან 

გამომდინარე და შემდგომ მსგავს ფენოტიპურ ნიმუშებში მოლეკუ-

ლური იდენტიფიკაციის შედეგების გათვალისწინებით, გენოტი-

პების სრულყოფილი ინდენტიფიცირების მიზნით,  საჭირო იყო 

გენომის ზომის დადგენა (PFGE) აღნიშნულ შტამებში. 44-ე და 45-ე 

სურათებზე   ნაჩვენებია გელში დნმ-ის მოლეკულების  ზომების 

მიხედვით გადანაწილება. 

 

 

 

 

 

 

 

სურათი 43.  Pseudomonas aeruginosa  -ს PCR-ის შედეგი   

OXA-48 (200bp) გენზე 
 

 
სურათი 44.  PFGE-პულსირებად ველში გელ-ელექტროფორეზი (A,B,C -

აჭარის სხვადასხვა საავადმყოფო;  3, 118, 178, 203, 208, 59, 179, 180, 184, 186, 
19, 67, 187, 185, 101, 209, 201, 204 - Klebsiella Pneumoniae-ს საკვლევი შტამები). 
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სურათი 45.  PFGE-პულსირებად ველში გელ-ელექტროფორეზის 
(A,B,C -აჭარის სხვადასხვა საავადმყოფო;  3, 118, 178, 203, 208, 59, 179, 
180, 184, 186, 19, 67, 187, 185, 101, 209, 201, 204 - Klebsiella Pneumoniae-ს 
საკვლევი შტამები) შედეგების საფუძველზე შედგენილი დენდოგრამა 

 

როგორც 44 და 45-ე სურათიდან ჩანს, ჩვენ მივიღეთ დნმ-ის 

რესტრიქციული ფრაგმენტების  მსგავსი გადანაწილება K. 

pneumoniae-ს სხვადასხვა შტამის დნმ-ში. კერძოდ, № 3, 178, 203, 208 

შტამები ამჟღავნეენ  მსგავსებას დნმ-ის რესტრიქციული 

ფრაგმენტების გადანაწილების  (პროფილების) მიხედვით,  და 

ამდენად  ისინი შესაძლოა  მივაკუთვნოთ ერთსა და იმავე 

გენეტიკურ ქვეტიპს       ( სახეობის შიგნით) მიუხედავად იმისა,  რომ 

ეს  შტამები აღებულია სხვადასხვა ჰოსპიტლიდან.  ეს ფაქტი 

მიუთითებს K. pneumoniae-ს აღნიშნული შტამის შესაძლო  

გავრცელებაზე ერთი საავადმყოფოდან მეორეში. ასევე, აღინიშნა 

მსგავსება დნმ-ს რესტრიქციულ პროფილებს შორის  სხვადასხვა 
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ჰოსპიტლიდან გამოყოფილი K. pneumoniae-ს შემდეგი შტამების 

შემთხვევაში: ა)№ 179, 180, 184 და 186 ბ) № 19 და 67; გ) №187, 185 და 

101. ანტიბიოტიკებისადმი რეზიტენტობის განმსაზღვრელი ერთი 

და იგივე გენების შემცველი K.pneumoniae-ს   იდენტური ან ახლოს 

მდგომი გენეტიკური სუბტიპების   გამოვლენა განსხვავებულ 

კლინიკებში კიდევ ერთხელ ადასტურებს რეზისტენტობის 

განმსაზღვრელი გენების  სწრაფ გავრცელებას რეგიონში .   
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დასკვნები 

 

 

 

 

 

1. პირველად განისაზღვრა აჭარის რეგიონში ნოზოკომიური 

ინფექციის გამომწვევთა ზუსტი სპექტრი და აღმოჩნდა, რომ  

ყველაზე მეტი რაოდენობით წარმოდგენილია: Acinetobacter spp,  E. 

coli, Pseudomonas aeruginosa, Klebsiella pneumoniae  და Klebsiella  

oxytoca; 

2. გამოკვლეულ ნიმუშებში ყველაზე მეტი რაოდენობით 

Klebsiella pneumoniae და  Klebsiella  oxytoca ამოითესა შარდიდან 

(34%), Pseudomonas aeruginosa (30%) - ბიოლოგიური სითხიდან, 

Acinetobacter spp (25%)-ნახველიდან, ხოლო E.coli (28%)- 

ბიოლოგიური სითხიდან; 

3. გამოკვლეული ნიმუშების 50% სტერილური იყო; 

4. გრამ–უარყოფითი ბაქტერიების ყველა იზოლატი მგრძნო-

ბიარე აღმოჩნდა შემდეგი ანტიბიოტიკებისადმი: ფოსფომიცინი, 

დორიპენემი, ტეტრაციკლინი, ტიგერცილინი  და  კოლისტინი; 

5.  დადგინდა Klebsiella pneumoniae-ს მაღალი რეზისტენტობა 

შემდეგი ანტიბიოტიკების მიმართ: ამოქსაცილინი, ცეფოტაქსიმი, 

ცეფეპიმი, აზტრეონამი, ცეტაზიდიმი, პიპერაცილინი, აუგმენტინი, 

ერტაპენემი, ტეტრაციკლინი, იმიპენემი, მეროპენემი, ქლორა-

ნფენიკოლი, პიპერაცილინ ტაზობაქტამი, ციპროფლოქსაცინი, 

ლევოფლოქსაცინი, ტობრამიცინის, ნეტილმიცინი, ამიკაცინი და 

გენტამიცინი;  

6. დადგინდა Acinetobacter baumannii-ის თითქმის ყველა შტამის 

მაღალი  რეზისტენტობა შემდეგი ანტიბიოტიკების მიმართ: 

ცეფეპიმის, ტიკერაცილინი, ტიკერაცილინ-კლავულანის, ცეფტა-

ზიდიმის, კოლისტინის, ტეტრაციკლინის, იმიპენემის, პიპერა-

ცილინ-ტაზობაქტამის, ციპროფლოქსაცინის, სულფონამიდების, 

ტობრამიცინის, ამიკაცინისა და გენტამიცინის  მიმართ; 

7. დადგინდა Pseudomonas aeruginosa-ს მაღალი რეზისტენტობა 

შემდეგი ანტიბიოტიკების მიმართ: პიპერაცილინი, ტიკარცილინი, 

ტიკარცილინი კლავულანი, ლევოფლოქსაცინი, ციპროფლოქსაცინი, 
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აზტრეონამი, ცეფეპიმი, ცეფტაზიდიმი, პიპერაცილინ ტაზობაქტამი, 

დორიპენემი, ტობრამიცინი, იმიპენემი, ნეტილმიცინი, ამიკაცინი და 

გენტამიცინი; 

8. პირველად დადგინდა აჭარის რეგიონში გავრცელებული  

Klebsiella pneumoniae-ს კარბაპენემაზების, ამინოგლიკოზიდების, 

ქინოლონების, სულფონამიდების მიმართ რეზისტენტობის 

განმსაზღვრელი გენები,  კერძოდ: NDM, TEM,SHV,OXA, CTXm1,15,8,  

qnrD, qnrS, qnrB, tetD, tetE, sul-1,2,  ant2, aph3-III,  aac3-II და  aac618-

CR; 

9. პირველად დადგინდა მაღალი რეზისტენტობის 

განმსაზღვრელი ნიუ-დელის მეტალობეტალაქტამაზას მაპროდუცი-

რებელი -NDM Klebsiella pneumonia-სა და Acinetobacter baumannii-ის 

შტამების  არსებობა  აჭარაში;  

10. პიველად მოხდა მრავლობითი ლოკუსების სექვენირება- 

ტიპირება (MLST) ანალიზით აჭარაში დაფიქსირებული NDM-ის 

სრული გენომის სექვენირება და დადგინდა, რომ საქართველოში 

გავრცელებულია NDM-5 like, ST-395 სექვენირების ტიპის შტამები; 

11. პირველად იქნა განსაზღვული  აჭარაში გავრცელებული 

Acinetobacter baumannii-ის რეზისტენტობის განმსაზღვრელი 

შემდეგი გენები: NDM, oxa51,oxa40, TEM,SHV, ampC და CTXm-G1,2; 

12. პირველად იქნა განსაზღვული  აჭარაში გავრცელებული 

Pseudomonas aeruginosa-ს რეზისტენტობის განმსაზღვრელი შემდეგი 

გენები: TEM,SHV,OXA,CTXm-G1,2, 9,15, OXA48, DIM,BIC,AIM, SIM 

და  GIM-ს. 

13. პულსირებად ველში გელ-ელექტროფორეზის  (PFGE) 

მეთოდის გამოყენებით დადგინდა, რომ აჭარის რეგიონის 

საავადმყოფოებიდან აღებულ ნიმუშებში იდენტიფიცირებული 

მაღალრეზისტენტული Klebsiella pneumoniae-ს იზოლატები  

მიეკუთვნა ერთსა და იმავე გენეტიკურ ქვეტიპებს,რაც  ერთი 

საავადმყოფოდან მეორეში ბაქტერიის გავრცელებაზე მიუთითებს;  

14. ზემოთ აღნიშნული ანტიბიოტიკები, რომელთა მიმართ 

მაღალი რეზისტენტობა დავაფიქსირეთ, ბეტა-ლაქტამაზური 
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ჯგუფის ანტიბიოტიკებია. მათ მიმართ  რეზისტენტობის პრობლემა 

მსოფლიო მასშტაბის პრობლემაა. სავარაუდოდ, ანტიბიოტიკების 

მასიურმა და უკონტროლო მოხმარებამ საქართველოში 

მნიშვნელოვანი როლი ითამაშა ანტიბიოტიკორეზისტენტობის 

ჩამოყალიბებაში; 

15.  Acinetobacter spp,  Pseudomonas aeruginosa და  Klebsiella 

pneumonias-ს  ანტიბიოტიკორეზისტენტული შტამების ენდემურო-

ბის თუ  ტურისტების მიერ შემოტანის საკითხი საჭიროებს  

დამატებით კვლევას, მაგრამ დაბეჯითებით შეგვიაძლია ვთქვათ, 

რომ  აუცილებელია პრევენციული ზომების გატარება, რათა ასეთი 

მაღალრეზისტენტული შტამები არ გავრცელდეს სხვა რეგიონებშიც.  
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