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Использование современных молекулярно-генетических методов идентификации изолятов M.tuberculosis позволило получить под-
робную характеристику популяции возбудителя, циркулирующей на одной из малоизученных северных территорий России. Исследуемые 
изоляты популяции M. tuberculosis, циркулирующей на территории Республики Саха (Якутия), можно представить девятью основными 
неоднородными кластерами – Beijing, T, S, Ural, Lam, Haarlem, Orphan, Uganda, Х. Проведенный анализ массивности и скорости роста, 
лекарственной устойчивости к ПТП основных семейств генотипов возбудителя туберкулеза у впервые выявленных больных туберкулезом 
органов дыхания показал неоднородность биологических свойств M. tuberculosis. Наблюдается связь жизнеспособности возбудителя с 
проявлением первичной лекарственной устойчивости популяции M. tuberculosis, что отчетливо прослеживается в генотипе семейства S. 
Следовательно, массивность роста микобактерий туберкулеза свидетельствует об эпидемиологической опасности больных, выделяю-
щих данные штаммы, особенно если она сочетается с быстрым ростом и множественной лекарственной устойчивостью.

Ключевые слова: микобактерия туберкулеза, генотипы микобактерий туберкулеза, биологические свойства микобактерий, молеку-
лярно-генетические методы.

The use of modern molecular genetic methods for the identification of M. tuberculosis isolates made it possible to obtain a detailed charac-
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terization of the pathogen population circulating in one of the poorly studied northern territories 
of Russia. The studied isolates of the M. tuberculosis population circulating in the Republic of 
Sakha (Yakutia) can be represented by nine main heterogeneous clusters - Beijing, T, S, Ural, 
Lam, Haarlem, Orphan, Uganda, X. The analysis of the massiveness and growth rate, drug 
resistance to anti-TB drugs of the main families of tuberculosis pathogen genotypes in new-
ly diagnosed patients with respiratory tuberculosis showed the heterogeneity of the biological 
properties of M. tuberculosis. There is a connection between the viability of the pathogen and the 
manifestation of primary drug resistance of the M. tuberculosis population, which is clearly seen 
in the genotype S. Consequently, the massive growth of mycobacterium tuberculosis indicates 
the epidemiological danger of patients isolating these strains, especially if it is combined with 
rapid growth and multidrug resistance. 

Keywords: mycobacterium tuberculosis, genotypes of mycobacterium tuberculosis, biologi-
cal properties of mycobacteria, molecular genetic methods.
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Введение. Современная ситуация с 
туберкулезом во многом определяется 
изменениями биологических свойств 
возбудителя заболевания и структуры 
популяции микобактерий туберкулеза 
(МБТ) с абсолютным и относительным 
увеличением лекарственно-устойчи-
вых микроорганизмов [1]. 

Значительно менее изучен вопрос 
об изменениях другого биологическо-
го свойства МБТ, а именно жизнеспо-
собности по скорости и массивности 
роста, несмотря на то, что жизнеспо-
собность имеет важное прогностиче-
ское значение [3, 5]. Исследованиями 
доказано, что степень жизнеспособ-
ности МБТ определяет тяжесть тече-
ния, характеристику специфического 
процесса и эффективность его лече-
ния [8-10, 13], а такие биологические 
свойства МБТ, как жизнеспособность, 
первичная и вторичная лекарственная 
устойчивость (ЛУ), имеют коррелятив-
ную связь с основными эпидемиологи-
ческими параметрами (заболеваемо-
стью, смертностью, эффективностью 
лечения и др.) [2, 4, 6].

Кроме этого, изменения биологиче-
ских свойств возбудителя заболевания 
также обусловлены выявленной в по-
следние годы генетической неодно-
родностью вида M.tuberculosis, где 
вирулентность возбудителя в большей 
степени связана с его принадлежно-
стью к тому или иному генетическому 
семейству [10].

Исходя из вышеизложенного, пред-
ставляется актуальным использова-
ние инновационных технологий для 
изучения характеристики биологиче-
ских свойств возбудителя туберкулеза 
у впервые выявленных больных тубер-
кулезом органов дыхания (ТОД).  

Цель исследования – определить 
основные семейства генотипов M. 
tuberculosis, циркулирующих на тер-
ритории Республики Саха (Якутия), и 
провести сравнительный анализ их 
биологических свойств у впервые вы-
явленных больных туберкулезом орга-
нов дыхания.  

Материалы и методы исследо-
вания. Работа выполнена в бактери-
ологической лаборатории ГБУ РС (Я) 
НПЦ «Фтизиатрия» (г. Якутск) и в ла-
боратории Института эпидемиологии 
и микробиологии НЦ ПЗСРЧ СО РАМН 
(г. Иркутск). 

По плану исследования отобрано 
315 штаммов культур МБТ, выделен-
ных от 315 впервые выявленных боль-
ных ТОД бактериовыделителей, прохо-
дивших лечение в стационарах НПЦ и 
районных ПТД республики. 

Взятые в исследование 110 (34,9%) 

культур штаммов M. tuberculosis выде-
лены от больных из районов (улусов) 
республики и 205 (65,1 %) из г. Якутска. 
При этом районы были разделены на 
четыре социально-территориальные 
зоны РС (Я), предложенные М.А. Ты-
рылгиным [14].

Бактериовыделение больных уста-
новлено путем посева клинического 
материала на плотные яичные пита-
тельные среды Левенштейна-Йенсена 
и Финна-2, предварительно разжижен-
ного и деконтаминированного раство-
ром BBLMycoPrepNALC-NaOH (BD, 
США), согласно приказу Минздрава 
России от 21.03.2003 г. № 109 [12].

При оценке результатов роста куль-
тур МБТ на плотных средах регистри-
ровали следующие параметры:

1. Скорость роста или появление 
роста – по дате начального появления 
роста в пробирках. Появление колоний 
микобактерий туберкулеза в срок до 30 
дней считали быстрым ростом, от 30 и 
более дней – замедленным ростом.

2. Массивность или интенсивность 
роста – число колоний, выросших в 
каждой из пробирок. При наличии од-
новременного роста во всех пробирках 
оценивали суммарное число колони-
еобразующих единиц (КОЕ) во всех 
пробирках, засеянных данным мате-
риалом. Скудным считали рост до 20 
колоний (1+), умеренным – 21-100 (2+), 
обильным – свыше 100 колоний (3+).

3. Загрязнение посева посторонней 
микрофлорой («пророст»), при нали-
чии такового.

4. Отсутствие роста. Указанный па-
раметр регистрировали через 10 не-
дель культивирования.

Жизнеспособность культур МБТ, вы-
деленных из диагностического матери-
ала больных до лечения, оценивали 
по критериям скорости и массивности 
роста по общепринятой методике [11]: 
при росте МБТ менее 20 колоний со 
скоростью более 30 дней жизнеспо-
собность считали низкой, при росте 
более 100 колоний со скоростью ме-
нее 30 дней – высокой. При других со-
четаниях массивности и длительности 
роста – средней.

Определение лекарственной чув-
ствительности МБТ методом абсо-
лютных концентраций на среде Ле-
венштейна-Йенсена проводили со-
гласно приказу Минздрава России от 
21.03.2003 г. № 109 [12]. В структуре 
лекарственной устойчивости МБТ 
учитывали монорезистентность, поли-
резистентность (устойчивость к двум 
препаратам и более, за исключением 
одновременной устойчивости к изони-
азиду и рифампицину), множествен-

ную лекарственную устойчивость – по 
крайней мере к изониазиду и рифам-
пицину, и широкую лекарственную 
устойчивость (к рифампицину + изони-
азиду + к одному из фторхинолонов + к 
капреомицину/канамицину).

Для дальнейшего углубленного из-
учения генетической принадлежности 
каждого штамма к тому или иному ге-
нотипу выделенные штаммы культур 
M. tuberculosis исследованы молеку-
лярно-генетическими методами в ла-
боратории Института эпидемиологии и 
микробиологии НЦ ПЗСРЧ СО РАМН. 
При этом экстракцию ДНК штаммов 
МБТ проводили из инактивированных 
культур. Для инактивации одну или не-
сколько колоний со среды Левенштей-
на–Йенсена ресуспендировали в 500 
мл 1% смеси N-acetyl-N,N,N-trimethyl 
ammonium bromide (CTAB) в 50% изо-
пропаноле, как описано ранее [17]. 
ДНК выделяли набором ДНК-сорб-B 
(Интерлабсервис, Россия) согласно 
протоколу производителя.

Для определения основных ге-
нетических семейств, формирую-
щих общую структуру популяции М. 
tuberculosis в Якутии, применено 
MIRU-VNTR–генотипирование по про-
токолу сайта MIRU VNTR plus [18]. С 
помощью пакета филогенетических 
программ сайта осуществляли пер-
вичное определение генотипов МБТ. 
Для уточнения распространенности 
штаммов также использовался ре-
сурс открытой БД SITVIT [15]. Геноти-
пы семейства Beijing дополнительно 
субтипировали по участкам генома 
RD105/RD207, как описано ранее [7]. 
Профили штаммов, верифицирован-
ные вышеуказанными методами как 
генотип Beijing, по 24 локусам MIRU-
VNTR сравнивали с базой данных, 
приведенной в статье M. Merker и со-
авт. [16].

Статистическую обработку полу-
ченных данных проводили по обще-
принятым компьютерным програм-
мам приложений «MicrosoftExcel» и 
«StatSoftStatistica 6» по показателям 
средних значений (M±m), значимости 
статистической разницы сравнивае-
мых показателей (р).

Результаты и обсуждение. В ре-
зультате MIRU-VNTR типирования 
315 изолятов M. tuberculosis (табл.1) 
выявлено, что семейство Beijing в РС 
(Я) представлено наибольшим коли-
чеством штаммов. Анализ выявления 
семейства Beijing по г. Якутску и райо-
нам показал, что данный генотип опре-
деляется в г. Якутске в 46,3 % (95/205), 
по районам в 51,8 % (57/110) случаев. 
Отдельно по зонам эти показатели ва-
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Распространение основных генетических семейств популяции
M. tuberculosis в Якутии по социально-территориальным зонам и в г. Якутске

Район
(улус)

Генотип, абс. ч., (%)

Beijing Т S Ural Haarlem Lam Orphan Uganda Х

Арктическая зона: 21 (6,7 %) 
Абыйский - 2 - - - - - - -

Аллаиховский 1 - - - - - - - -
Анабарский 1 - - - - - - - -
Булунский - - - 2 1 - - - -
Жиганский 1 1 - - - - - - -
Момский 1 - - - 1 - - - -

Нижнеколымский 2 - - - - - - - -
Оленекский - 2 - 1 - - - - -

Среднеколымский 2 - - - - - 1 - -
Усть-Янский - - - - - - - - -

Э-Бытантайский 1 - - - - - - 1 -
Всего: 9 (2,8) 5 (1,6) - 3 (0,9) 2 (0,6) - 1 (0,3) 1 (0,3) -

Промышленная зона: 9 (2,8 %)
Алданский 1 - 1 - 1 - - - -

Ленский - - - - - 1 - - -
Мирнинский - - - - - - - - -

Нерюнгринский 2 - - - - - - - -
Оймяконский 1 - - - 1 1 - - -

Всего: 4 (1,3) - 1 (0,3) - 2 (0,6) 2 (0,6) - - -
Сельская зона: 55 (17,5 %)

Амгинский 3 - - 1 - - 1 - 1
Верхневилюйский 7 - 1 - - - - - -

Вилюйский 3 2 - - - - - - -
Горный 1 - - - - - - - -

М-Кангаласский 7 - - 1 - 1 - - -
Намский 1 - - - - - - - -

Нюрбинский 4 - 4 - - - 1 - -
Сунтарский 3 - - - - 1 - - -
Таттинский 2 - - - - 1 - - -

Усть-Алданский - 1 - 1 - 1 - 1 -
Чурапчинский 2 1 1 - - - - - 1

Всего: 33 (10,5) 4 (1,3) 6 (1,9) 3 (0,9) - 4 (1,3) 2 (0,6) 1 (0,3) 2 (0,6)
Смешанная зона: 25 (7,9 %)

Вернеколымский - - - - - - - - -
Верхоянский 2 1 - - 1 - - - -
Кобяйский 3 2 - - - - - - -

Олекминский 2 - - - - - - - -
Томпонский - - 1 - - 1 - - -

Усть-Майский - - 1 1 - - - -
Хангаласский 4 - 1 1 - - 4 - -

Всего: 11 (3,5) 3 (0,9) 2 (0,6) 2 (0,6) 2 (0,6) 1 (0,3) 4 (1,3) - -
Итого по зонам
n=110 (34,7%)

57
 (18,1)

12
(3,8)

9
(2,8)

8
(2,5)

6
(1,9)

7
(2,2)

7
(2,2)

2
(0,6)

2
(0,6)

г. Якутск
n=205 (65,3%)

95
 (30,1)

25
(7,9)

23
(7,3)

18
(5,7)

15
(4,8)

14
(4,4)

8
(2,5)

5
(1,6)

2
(0,6)

Всего по РС (Я)
n=315 (100%)

152
(48,2)

37
(11,7)

32
(10,1)

26
(8,2)

21
(6,7)

21
(6,7)

15
(4,8)

7
(2,2)

4
(1,3)

Таблица 1
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рьировали от 42,8% (9/21) в арктиче-
ской, 44,0 (11/25) в смешанной, 44,4 
(4/9) в промышленной и 60,0% (33/55) 
в сельской.

Вторую большую группу из 37 изо-
лятов возглавили генотипы, сполиго-
профили которых отнесены к семей-
ству Т. Единичные штаммы идентифи-
цированы как MANU2, H37Rv, SIT 877, 
SIT 1562. По г. Якутску показатели вы-
явления составили – 12,2 % (25/205), 
по улусам - 10,9 % (12/110). В промыш-
ленной зоне, состоящей из 5 улусов, 
семейство Т не выявлено, в сельской 
выявлено в 7,3 % (4/55), в смешанной 
– в 12,0 (3/25) и арктической – в 23,8 % 
(5/21) случаев.

Третьей, более кластеризован-
ной, группой в РС(Я) были штаммы 
семейства S, имевшие общий спо-
лиготип (SIT 1253), составившие на 
филогенетическом древе отдельный 
кластер и представленные сходными 
MIRU-VNTR профилями. Эти показа-
тели отдельно по г. Якутску и улусам 
были 10,2 (21/205) и 6,4% (7/110) со-
ответственно. В этой группе вызыва-
ют интерес показатели выявления по 
зонам. Так, в арктической зоне, со-
стоящей из 11 улусов, семейство S не 
выявляется, а в остальных зонах оно 
составило: 7,3% (4/55) в сельской, 8,0 
(2/25) в смешанной и 11,1% (1/9) в про-
мышленной. 

Четвертую группу по количеству 
изолятов составили штаммы семей-
ства Ural. Выявлены профили MIT 197, 
756 и близкие к ним характеристи-
ки штаммов, не идентифицируемых 
SITVIT, но имеющих типичные черты 
для Ural по MIRU-VNTR. В г. Якутске 
эти штаммы составили 8,8 (18/205), 
по улусам 7,3% (8/110). По зонам: в 
сельской 5,4% (3/55), в смешанной 8,0 
(2/25), в арктической 14,8 (3/21), в про-
мышленной Ural не выявлены.

Еще более гетерогенную группу со-
ставил кластер семейства Haarlem. В 
г. Якутске и улусах это 7,3 (15/205) и 
5,4% (6/110) случаев соответственно. 
По зонам: в смешанной 8,0% (2/25), в 
арктической 9,5 (2/21), в промышлен-
ной 22,2 % (2/9) случаев, в сельской не 
выявлены. 

В исследуемых популяциях M. tu-
berculosis представлены семейством 
LAM в 21 случае. Из них в г. Якутске 
6,8, в улусах 6,4%. По зонам: в сме-
шанной 4,0% (1/25), в сельской 7,3 
(4/55), в промышленной 22,2% (2/9) 
случая, в арктической - не выявле-
но.  В этот кластер вошли профили 
как с известными MIT 1, 140, 326, 
так и штаммы с цифровыми кода-
ми по MIRU-VNTR, близкими к LAM. 

Эта неоднородная группа имела от-
личия в сполиготипах (SIT 42, 254, 
1337, new), относимых к различным 
подсемействам согласно Spol SITVIT 
(LAM 9,LAM 5). Кроме того, штаммы, 
принадлежащие к одному MIT или 
SIT, имели вариацию в ряде локусов 
(Mtub 4, Mtub 30 и Qub 26), что может 
свидетельствовать о давней циркуля-
ции LAM на территории РС(Я).

Следующую группу из 15 изолятов 
составил кластер семейства Orphan. 
Из них в г. Якутске - 8 и улусах – 7 
штаммов. По зонам Orphan представ-
лен в сельской – 3,6% (2/55), арктиче-
ской – 4,8 (1/21) и смешанной – 16,0 
(4/25). В промышленной зоне случаев 
не выявлено. 

Остальные оставшиеся штаммы 
были отнесены в группы по 7 (2,2 %) и 
4 (1,3 %) изолята к семействам Uganda 
и Х соответственно. Семейства Ugan-
da и Х представлены и в Якутске, и по 
улусам (табл.1).  

Проведен анализ биологических 
свойств - массивности и скорости ро-
ста выделенных культур основных ге-
нотипов МБТ (табл. 2).  

Из 315 культур, взятых на исследо-

вание, скудной массивностью роста 
обладали 194 штамма, умеренной – 
95, обильной – 26. По скорости рост 
колоний в средах был быстрым в 238 
случаях, замедленным в 77. При этом 
средняя скорость роста составила  
27,4±1,2 дня.

При изучении сравнительной харак-
теристики массивности роста опреде-
лен соответственно скудный, умерен-
ный и обильный рост культур по гено-
типам: Beijing – в 92; 51 и 9 случаях, T 
– в 19; 16 и 2, S – в 21; 3 и 8, Ural – в 18; 
4 и 4, Orphan – в 11; 3 и 1, Uganda – в 
3; 2 и 2 случаях. Генотипы Lam в 14 и 
7, Haarlem – в 12 и 9 случаях показали 
соответственно скудный и умеренный 
рост, а Х в 100% случаев - полностью 
скудный рост культур.

При изучении генотипа S установле-
но, что массивность роста статистиче-
ски значимо (р<0,001; р<0,05) преоб-
ладает над генотипами Beijing и Т по 
показателям обильного роста культур 
в средах, а по сравнению с генотипа-
ми Ural, Orphan, Uganda статистически 
значимых различий не выявлено. 

По скорости роста генотипы Haar-
lem, Lam, Uganda, S, T, Beijing, Orphan 

Сравнительный анализ массивности и скорости роста штаммов культур 
генотипов M. tuberculosis

Генотип

Массивность роста, 
абс. ч. (%)

Скорость роста 
абс. ч. (%)

Средняя
скорость роста

в днях
(M ± m)1+ 2+ 3+ До 30 дней >30 дней

Beijing
n=152

92
(60,5)

51
(33,6)

9*
(5,9)

116
(76,3)

36
(23,7) 27,6±0,8

T
n=37

19
(51,4)

16
(43,2)

2**
(5,4)

25
(67,6)

12
(32,4) 27,4±1,5

S
n=32

21
(65,6)

3
(9,4)

8*; **
(25,0)

25
(78,1)

7
(21,9) 26,5±1,1

Ural
n=26

18
(69,2)

4
(15,4)

4
(15,4)

14
(53,8)

12
(46,2) 30,9±2,0

Lam
n=21

14
(66,7)

7
(33,3)

- 19
(90,5)

2
(9,5) 23,6±1,2

Haarlem
n=21

12
(57,1)

9
(42,9)

- 19
(90,5)

2
(9,5) 22,9±1,5

Orphan
n=15

11
(73,3)

3
(20,0)

1
(6,7)

12
(80,0)

3
(20,0) 28,8±2,0

Uganda
n=7

3
(42,9)

2
(28,6)

2
(28,6)

7
(100,0)

- 25,0±1,9

X
n=4

4
(100,0)

- - 1
(25,0)

3
(75,0) 34,3±2,1

Всего
n= 315

194 
(61,6)

95 
(30,1)

26
(8,3)

238
(75,5)

77
 (24,4) 27,4±1,2

Примечание: Массивность роста в пробирках оценивают по трехбалльной системе: 
(1+) - 1 – 20 КОЕ - скудное бактериовыделение;
(2+) - 21 – 100 КОЕ - умеренное бактериовыделение;
(3+) - > 100 КОЕ - обильное бактериовыделение;
В табл. 2-3 и на рисунке достоверные различия в показателях:
* р<0,001, ** р<0,05.

Таблица 2
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обладали быстрым ростом культур со 
средними показателями от 22,9±1,5 до 
28,8±2,0 дня, генотипы Ural, Х со сред-
ними показателями 30,9±2,0 и 34,3±2,1 
дня соответственно – замедленным 
ростом культур. Доминирующий кла-
стер Beijing по критериям массивности 
и скорости роста не отличается от дру-
гих генотипов. 

В табл. 3 представлен сравнитель-
ный анализ жизнеспособности культур 
основных генотипов M. tuberculosis. 

Из 315 культур, взятых на иссле-
дование по критериям массивности и 
скорости роста, высокой жизнеспособ-
ностью обладали 25, средней – 206, 
низкой – 84 культуры. 

При изучении сравнительной харак-
теристики жизнеспособности низкую, 

среднюю и высокую жизнеспособность 
культур имели генотипы Beijing, T, S, 
Ural, Orphan  (табл.3). Генотипы Lam 
и Haarlem имели низкую и среднюю, а 
Uganda - среднюю и высокую жизне-
способность культур. Все выделенные 
культуры генотипа Х в 100% случаев 
обладали низкой жизнеспособностью. 
При этом культуры генотипа S стати-
стически значимо (р<0,001; р<0,05) об-
ладали более высокой жизнеспособ-
ностью по сравнению с Beijing и Т, а по 
сравнению с генотипами Ural, Orphan, 
Uganda статистически значимых раз-
личий не выявлено. 

Результаты исследования структу-
ры фенотипической лекарственной 
устойчивости культур основных гено-
типов М. tuberculosis к противотуберку-

лезным препаратам представлены на 
рисунке.

Из 315 культур, взятых на исследо-
вание, в 207 (65,7%) случаях чувстви-
тельность к ПТП сохранена. Моноре-
зистентность выявлена у 10 (3,2%), 
а полирезистентность – у 20 (6,3%) 
культур соответственно. Множествен-
ная лекарственная устойчивость заре-
гистрирована в 78 (24,8%) случаях, из 
них ШЛУ – в 5 (1,6%) культурах.

При изучении структуры лекар-
ственной устойчивости чувствитель-
ность сохранена ко всем ПТП по ге-
нотипам: Beijing –101 (66,4%), T – 31 
(83,8), S – 3 (9,4), Ural – 14 (53,8), 
LAM – 17 (80,9), Haarlem – 20 (95,2), 
Orphan – 12 (80,0), Uganda – 6 (85,7), 
Х – 3 (75,0%) случая. Монорезистент-
ность у Beijing – 2 (1,3%), T – 4 (10,8), 
Ural – 1 (3,8), LAM – 1 (4,8), Haarlem 
– 1 (4,8), Uganda – 1 (14,3) и полире-
зистентность у Beijing – 2 (1,3%), S – 6 
(18,6), Ural – 10 (38,5), LAM – 1 (4,8), 
Х – 1 (25,0%) случай. Множественная 
лекарственная устойчивость у Beijing 
– 49 (30,9%), T – 2 (5,4), S – 23 (71,9), 
Ural – 1 (3,8), LAM – 2 (9,5), Orphan – 3 
(20,0%) случая. Из них ШЛУ у Beijing – 
в 2 (1,3%) и S – 3 (9,4%) случаях.

Благоприятными по структуре чув-
ствительности к ПТП были генотипы 
Harlem, Uganda и Х с отсутствием в 
спектре МЛУ. Менее благоприятны-
ми оказались генотипы Ural, Orphan, 
LAM, Т, которые в 53,8-83,8% случаев 
обладали чувствительностью и мини-
мальным спектром множественной ле-
карственной устойчивости в структуре. 
Неблагоприятными по частоте МЛУ 
были генотипы Beijing – 47 (30,9%) и S 
– 23 (71,9%) случая, в т.ч. с ШЛУ - 1,3 
и 9,4% случаев соответственно. При 
этом по частоте МЛУ генотип S ста-
тистически значимо (р<0,001; р<0,05) 
превышает остальные.

Заключение. Таким образом, ис-
пользование современных молеку-
лярно-генетических методов иден-
тификации изолятов M. Tuberculosis 
позволило получить подробную ха-
рактеристику популяции возбудителя, 
циркулирующей на одной из малоиз-
ученных северных территорий России. 
Исследуемые изоляты популяции M. 
tuberculosis, циркулирующей на терри-
тории республики, можно представить 
девятью основными неоднородными 
кластерами – Beijing, T, S, Ural, Lam, 
Haarlem, Orphan, Uganda, Х. Из них ге-
нотип Beijing со 152 (48,2%) изолятами 
является доминирующим. 

Проведенный анализ массивности и 
скорости роста, лекарственной устой-
чивости к ПТП основных семейств 

Таблица 3

Сравнительный анализ жизнеспособности штаммов культур генотипов 
M. tuberculosis по показателям массивности и скорости роста

Генотип
Жизнеспособность

низкая средняя высокая
Абс. ч. % Абс. ч. % Абс. ч. %

Beijing (n=152) 37 24,3 106 69,7 9* 5,9
T (n=37) 11 29,7 24 64,9 2** 5,4
S (n=32) 6 18,7 18 56,2 8*; ** 25,0

Ural (n=26) 11 42,3 12 46,1 3 11,5
Lam (n=21) 2 9,5 19 90,5 - -

Haarlem (n=21) 2 9,5 19 90,5 - -
Orphan (n=15) 11 73,3 3 20,0 1 6,7
Uganda (n=7) - - 5 85,7 2 28,6

X (n=4) 4 100,0 - - - -
Всего: n= 315 84 26,7 206 65,4 25 7,9

 

Сравнительная характеристика структуры лекарственной устойчивости генотипов
M. tuberculosis к ПТП
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генотипов возбудителя туберкулеза у 
впервые выявленных больных тубер-
кулезом органов дыхания показал не-
однородность биологических свойств 
M. Tuberculosis: скудный рост культур 
при массивности роста с колебаниями 
от 43,9 до 100% случаев, умеренный  - 
от 9,4 до 43,2 и обильный - от 5,4 до 
28,6%; быстрый рост колоний в средах 
при скорости роста от 25,0 до 100% 
случаев и замедленный - от 9,5 до 
75,0%. При этом средняя скорость ро-
ста составила – 27,4±1,2 дня. По кри-
териям массивности и скорости роста 
культуры обладали высокой жизнеспо-
собностью – 25 (7,9%), средней – 206 
(65,4) и низкой – 84 (26,7%). Структура 
лекарственной устойчивости культур 
к ПТП: от 9,4 до 95,2% случаев – чув-
ствительная, от 5,4 до 71,9% - множе-
ственная лекарственная устойчивость. 
Генотипы Beijing и S являются эпиде-
мически значимыми по частоте МЛУ в 
структуре лекарственной чувствитель-
ности возбудителя в регионе. 

Наблюдается связь жизнеспособ-
ности возбудителя с проявлением пер-
вичной лекарственной устойчивости 
популяции M. tuberculosis, что отчетли-
во прослеживается в генотипе семей-
ства S. Следовательно, массивность 
роста МБТ свидетельствует об эпи-
демиологической опасности больных, 
выделяющих данные штаммы, особен-
но если она сочетается с быстрым ро-
стом и множественной лекарственной 
устойчивостью.

Необходимо дальнейшее углублен-
ное изучение наиболее распростра-
ненных основных генотипов МБТ, цир-
кулирующих в регионе, для эпидемио-
логического мониторинга распростра-
нения туберкулезной инфекции.
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