
Э
п

и
де

м
и

ол
ог

и
я 

и
 В

а
кц

и
н

оп
р

оф
и

ла
кт

и
ка

. Т
ом

 2
4

, №
 2

/E
p

id
em

io
lo

gy
 a

n
d

 V
a

cc
in

a
l P

re
ve

n
ti

on
. V

ol
. 2

4
, N

o 
2

66

Практические аспекты эпидемиологии и вакцинопрофилактики 

Practical Aspects of Epidemiology and Vaccine Prevention

И. В. Костюкова1, А. А. Вязовая2, О. А. Пасечник*3, И. В. Мокроусов2

1 БУЗОО «Областной клинический противотуберкулезный диспансер», г. Омск
2 ФБУН  НИИ эпидемиологии и микробиологии имени Пастера, Санкт-Петербург
3 �ФГБОУ ВО Омский государственный медицинский университет Министерства 
здравоохранения Российской Федерации, г. Омск

Оценка эпидемиологических проявлений 
туберкулеза и генетического разнообразия 
штаммов Мycobacterium tuberculosis 
с множественной лекарственной устойчивостью 
в Омской области

   

Резюме

Актуальность. Распространенность туберкулеза с множественной лекарственной устойчивостью (МЛУ-ТБ) представляет 

серьезную проблему для общественного здравоохранения, препятствующую успешной реализации противотуберкулезных 

программ в мире. Цель. Оценка эпидемиологических проявлений туберкулеза и молекулярно-генетическая характеристика 

штаммов Mycobacterium tuberculosis с множественной лекарственной устойчивостью, циркулирующих в Омской области. 

Материалы и методы. В соответствии с общепринятым алгоритмом описательно-оценочного эпидемиологического исследо-

вания анализировалась заболеваемость и распространенность туберкулеза в Омской области в 2009–2023 гг. Материалом 

для исследования явились сведения форм официального статистического наблюдения. Изучено 595 штаммов M. tuberculosis, 

выделенных от впервые выявленных Омской области больных ТБ в период с 2019–2022 гг. Культивирование M. tuberculosis, 

определение лекарственной чувствительности, выделение ДНК проведено стандартными методами. Принадлежность штам-

мов к генотипу Beijing, его сублиниям и кластерам определяли с помощью ПЦР на основе анализа специфических маркеров. 

Штаммы non-Beijing сполиготипированы. Результаты. В Омской области динамика заболеваемости населения туберкулезом 

и его распространенность характеризовались выраженной тенденцией к снижению, достигнув в 2023 г. 43,7 и 66,8 на 

100 тыс. населения соответственно. Распространенность МЛУ-ТБ остается значительной (22,6 на 100 тыс. населения), а доля 

в МЛУ-ТБ среди впервые выявленных больных возросла с 13,1% в 2009 г. до 28,4%  в 2023 г. В выборочной совокупности 

штаммов 40,5% обладали МЛУ, 13,2% – пре-ШЛУ. Генотипирование МЛУ (включая пре-ШЛУ) штаммов M. tuberculosis выяви-

ло преобладание генотипа Beijing (86,3%), в частности субтипов: B0/W148 (38,2%), Central-Asian/Russian (34,4%), а также 

кластеров 1071-32 (10,0%) и 14717-15 (2,1%) древней сублинии. Наиболее многочисленным среди non-Beijing был сполиго-

кластер SIT262 (5,0%) генотипа Ural. Заключение. На фоне значительного снижения распространенности и заболеваемости 

туберкулезом возросла доля впервые выявленных бактериовыделителей МЛУ штаммов. При этом молекулярно-генетиче-

ский мониторинг M. tuberculosis выявил ключевую роль штаммов субтипов B0/W148 и Central-Asian/Russian Beijing в рас-

пространении МЛУ-ТБ. Полученные результаты демонстрируют распространение штаммов с множественной лекарственной 

устойчивостью, предоставляя информацию для принятия клинических и управленческих решений в реализации региональных 

программ борьбы с туберкулезом.
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Abstract

Background. The prevalence of multidrug-resistant tuberculosis poses a serious public health problem, hampering the success of 

tuberculosis control programs around the world. Aim: Evaluation of epidemiological manifestations of tuberculosis and molecular 

genetic characteristics of Mycobacterium tuberculosis strains with multiple drug resistance circulating in the Omsk region.  Materials 

and methods. In accordance with the generally accepted algorithm of descriptive and evaluative epidemiological research, the 

incidence and prevalence of tuberculosis in the Omsk region for the period 2009–2023 were studied. The material for the study 

was the data from official statistical observation forms. A total of 595 strains of M. tuberculosis isolated from newly diagnosed 

patients with TB in the Omsk region in the period from 2019–2022 were studied. Cultivation of M. tuberculosis, determination of 

drug susceptibility, and DNA isolation were carried out using standard methods. Belonging of the strains to the Beijing genotype, its 

sublineages and clusters was determined using PCR based on the analysis of specific markers. Non-Beijing strains are spoligotyped. 

Results. In the Omsk region, the dynamics of tuberculosis incidence and prevalence of tuberculosis were characterized by 

a pronounced downward trend, reaching 43,7 and 66,8 per 100 thousand, respectively, in 2023. The prevalence of multidrug-

resistant tuberculosis remains significant (22,6 cases per 100 thousand population), and the proportion of MDR tuberculosis cases 

among newly diagnosed patients increased from 13,1% in 2009 to 28,4% in 2023. In the sample set of strains, 40,5% had MDR, 

13,2% had pre-XDR. Genotyping of MDR (including pre-XDR) M. tuberculosis strains revealed the prevalence of the Beijing genotype 

(86.3%), in particular the subtypes: B0/W148 (38,2%), Central-Asian/Russian (34,4%), as well as clusters 1071-32 (10,0%) and 

14717-15 (2,1%) of the ancient sublineage. The most numerous among the non-Beijing was the SIT262 spoligocluster (5,0%) of the 

Ural genotype. Conclusion. Against the background of a significant decrease in the prevalence and incidence of tuberculosis, the 

proportion of newly identified MDR-TB strains has increased. At the same time, molecular genetic monitoring of M. tuberculosis has 

revealed the key role of B0/W148 and Central-Asian/Russian Beijing subtype strains in the spread of MDR-TB. The results obtained 

demonstrate the spread of multidrug-resistant strains, providing information for making clinical and management decisions in the 

implementation of regional tuberculosis control programs.
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Введение
Устойчивость микобактерий туберкулеза к про­

тивотуберкулезным препаратам на протяжении 
нескольких десятилетий остается одной из глав­
ных проблем, стоящих на пути успешной реализа­
ции противотуберкулезных программ в мире [1,2]. 
Высокая распространенность туберкулеза (ТБ) 
с множественной и широкой лекарственной устой­
чивостью (МЛУ и ШЛУ) возбудителя представляет 
серьезную угрозу для здоровья населения [3].

В 2019 г. ВОЗ предложила новые дефини­
ции лекарственной устойчивости микобактерий 
туберкулеза для изменения подходов к орга­
низации эффективного лечения пациентов [4]. 
В 2020 г. эксперты ВОЗ одобрили рекомендации 
по введению понятия пред-широкая лекарствен­
ная устойчивость (пре-ШЛУ) микобактерий ТБ 
устойчивых к  рифампицину и любому фторхино­
лону [4,5].

По оценкам ВОЗ, в 2023 г. было зарегистриро­
вано 1,4 млн случаев заболевания туберкулезом, 
вызванным штаммами Mycobacterium tuberculosis, 

устойчивыми к  изониазиду, включая чувствитель­
ных и устойчивых к рифампицину. Предполагаемая 
доля случаев МЛУ-ТБ и пре-ШЛУ-ТБ во всем мире 
составила 19% [2].

Эпидемия лекарственно-устойчивого туберку­
леза в мире существенно различается, особенно 
тревожная ситуация сложилась в странах Восточ­
ной Европы и Центральной Азии, в частности в рес­
публике Беларусь, в Республике Молдова, Укра­
ине, России, Республике Казахстан, Республике 
Кыргызстан, Республике Таджикистан, Республике 
Туркменистан. В  этих странах доля впервые выяв­
ленных пациентов с  рифампицин-устойчивым ту­
беркулезом превышала 20% [1].

В 2023 г. более 1 млн человек умерли от ту­
беркулеза, который является десятой по значимо­
сти причиной смерти во всем мире [2]. Согласно 
результатам многоцентрового исследования, про­
веденного в семи странах с  высоким бременем 
туберкулеза, уровень смертности от ШЛУ-ТБ и пре-
ШЛУ-ТБ составляет 39% [6]. При МЛУ-ТБ значитель­
но снижена эффективность лечения, а при ШЛУ-ТБ 
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во многих странах излечивается не более 25% па­
циентов [5,7].

Результаты исследования, ранее прове­
денного на территории Омской области, сви­
детельствуют о  сохраняющейся напряженной 
эпидемиологической ситуации по туберкулезу 
в  регионе. Несмотря на то, что на Омскую об­
ласть приходилось 9,8% всех случаев ТБ, за­
регистрированных в Сибирском федеральном 
округе, а относительный показатель заболева­
емости составляет 48,1 на 100  тыс. населения 
(в 1,9 раза ниже, чем в 2012 г.), к 2021 г. число 
первично выявленных случаев МЛУ-ТБ выросло 
до 26,4% (19,2% – в 2012 г.) [8].

Первые молекулярно-генетические исследова­
ния популяции M. tuberculosis в  Омской области 
выявили основные генетические семейства воз­
будителя туберкулеза, в  частности доминирование 
генотипа Beijing (62,3%) [9]. Важным открытием 
было обнаружение повышенной распространен­
ности в  регионе штаммов M. tuberculosis древней 
филогенетической сублинии Beijing, ассоциирован­
ных не только с  МЛУ, но и с  пре-ШЛУ, что подчер­
кивает их эпидемический потенциал. Таким обра­
зом, возрастает роль мониторинга лекарственной 
устойчивости ТБ и необходимость в  повышении 
внимания к проблеме со стороны органов здраво­
охранения [10].

Актуальные знания о  генетическом разнообра­
зии и спектре лекарственной устойчивости цир­
кулирующих штаммов M. tuberculosis необходимы 
и  помогают в  выработке наиболее эффективных 
направлений борьбы с туберкулезом.

Цель исследования – оценка эпидемиологиче­
ских проявлений туберкулеза и  молекулярно-гене­
тическая характеристика штаммов Mycobacterium 
tuberculosis с  первичной множественной лекарст­
венной устойчивостью, циркулирующих в  Омской 
области.

Материалы и методы
Был использован описательно-оценочный ме­

тод наблюдательного эпидемиологического иссле­
дования. Наблюдение за эпидемическим процес­
сом туберкулеза в  Омской области проводилось 
в  течение 15 лет (2009–2023 гг.). В  исследова­
нии использовались данные форм федерального 
статистического наблюдения «Сведения о  больных 
туберкулезом» (форма ФСН № 33), «Сведения о за­
болеваниях активным туберкулезом» (форма ФСН 
№ 8). 

Для характеристики генетической структуры по­
пуляции циркулирующих штаммов M. tuberculosis 
и  оценки спектра лекарственной устойчивос­
ти была сформирована выборка, включавшая 
595 пациентов с  впервые выявленным туберку­
лезом органов дыхания, диагностированным 
с 15.01.2019 г. по 31.03.2022 г. Мужчины состави­
ли 69,1% (n = 411), средний возраст 44,3 года (от 
18 до 89 лет), женщины – 30,9% (n = 184), средний 

возраст 45,9 лет (от 18 до 93 лет). Доля городских 
жителей была 54,8% (n = 326). 

Клинические формы туберкулеза органов 
дыхания в  выборке были представлены инфиль­
тративным туберкулезом легких (70,5%), дис­
семинированным туберкулезом легких (19,6%), 
очаговым туберкулезом легких (3,4%), фиброз­
но-кавернозным туберкулезом (2,2%), прочие 
клинические формы туберкулеза составили 4,3%. 
Коифицированными ВИЧ были 31,1% пациентов 
(n = 203).

Определение при обследовании пациентов 
спектра чувствительности изолированных штам­
мов M. tuberculosis к  назначаемым противотубер­
кулезным препаратам проводилось в соответствии 
со стандартной процедурой микробиологического 
исследования [11].

Культивирование M. tuberculosis и определение 
лекарственной чувствительности изолятов к  ос­
новным противотуберкулезным препаратам были 
проведены стандартным непрямым методом абсо­
лютных концентраций и/или с  помощью автома­
тизированного бактериологического анализатора 
BACTEC MGIT 960  (Becton Dickinson and Company, 
США).

Образцы ДНК из микробных лизатов культуры 
M. tuberculosis, культивированной на среде Левен­
штейна-Йенсена, выделены по стандартному про­
токолу [12].

Дифференциацию штаммов на группы Beijing 
и non-Beijing и детекцию субтипов генотипа Beijing 
проводили с  использованием комплекса мето­
дов, описанных ранее [12]. Штаммы non-Beijing 
сполиготипировали [13]. Профили сполиготипиро­
вания сравнивали с  международной базой споли­
готипов M. tuberculosis SITVIT2 (http://www.pasteur-
guadeloupe.fr:8081/SITVIT2) [14].

При обработке данных использовался метод 
выравнивания динамических рядов способом наи­
меньших квадратов. Уровень и  структура заболе­
ваемости оценивались по интенсивным (инцидент­
ности, превалентности) и  экстенсивным (долевым) 
показателям.

Относительные показатели представлены с  их 
95% доверительными интервалами [95% ДИ]. Для 
обобщения количественной оценки тенденции 
многолетней динамики изученных показателей ис­
пользовался темп прироста (снижения), выража­
емый в  процентах (Т 

пр
.

(сн.)
). Величина критического 

уровня значимости p при проверке статистических 
гипотез принималась равной 0,05.

Результаты
В 2009–2023 гг. на территории Омской области 

наблюдалась выраженная тенденция к  снижению 
заболеваемости населения туберкулезом (со 130,7 
[95% ДИ 125,6–135,8] до 43,7 [95% ДИ 40,8–46,6] 
на 100 тыс. населения, Т

сн.
= -6,89%, p < 0,05), а так­

же сокращение распространенности туберкулеза 
(с 325,6 [95% ДИ 317,6–333,6] до 66,8 [95% ДИ 
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63,2–70,4] на 100  тыс. населения, Т
сн

.=-10,78%, 
p < 0,05).

Следует отметить, что среди впервые выявлен­
ных больных-бактериовыделителей доля выделя­
ющих M. tuberculosis с  множественной лекарст­
венной устойчивостью возросла с  13,1% [95% ДИ 
13,05–13,15] в  2009  г. до 28,5% [95%ДИ 28,44–
28,56] в 2023 г. (p < 0,05).

В динамике заболеваемость МЛУ-ТБ характери­
зовалась тенденцией к росту с 2009 г. по 2016 г. – 
с 6,2 [95% ДИ 5,1–7,3] до 11,3 [95% ДИ 9,8–12,8] 
на 100  тыс. населения (p < 0,05), и  к  снижению 
с  2017 г. по 2023 г. с  9,7 [95% ДИ 8,3–11,1] до 
6,6  [95% ДИ 5,5–7,7] на 100  тыс. населения при 
средне многолетнем показателе заболеваемо­
сти 8,0  [95% ДИ 6,7–9,3] на 100  тыс. населения 
(p < 0,05).

В структуре лекарственной устойчивости штам­
мов ТБ, впервые выявленных у участников ис­
следования (n = 595), был выделен 241 штамм 
M. tuberculosis, относящихся к  МЛУ, что составило 
40,5% [95% ДИ 36,56-44,4] (табл. 1). Доля чувст­
вительных штаммов составила 46,4 % [95% ДИ 
42,4–50,4].

В структуре МЛУ доля штаммов с  пре-ШЛУ со­
ставила 32,7% [95% ДИ 29,7–35,72].

В результате молекулярно-генетических иссле­
дований установлена принадлежность выделен­
ных штаммов к  двум филогенетическим линиям 
M. tuberculosis  – Восточно-Азиатской (L2), пред­
ставленной генотипом Beijing, и  Евро-Американ­
ской (L4), включающей семейства LAM, Т, Нaarlem, 
Ural, X, S.

Доминирующим был генотип Beijing, доля ко­
торого в  структуре популяции циркулирующих 
в Омской области штаммов составила 68,9% [95% 
ДИ 65,19–72,61]. Доли других генетических се­
мейств варьировали: Т  – 11,6% [95% ДИ 9,04–
14,16] (n = 69), LAM  – 9,7% [95% ДИ 7,33–12,07] 
(n =58), Ural  – 4,5% [95% ДИ 2,84–6,16] (n = 27), 

Haarlem – 3,4% [95% ДИ 1,95–4,85] (n = 20). Штам­
мы генотипов S и Х встречались в минорном коли­
честве и составили 0,2% и 0,3% соответственно.

Подавляющее большинство (86,3%) МЛУ штам­
мов (включая пре-ШЛУ) M. tuberculosis относилось 
к генотипу Beijing (табл. 2). 

Среди МЛУ-штаммов наибольшими были доли 
субтипов современной сублинии Beijing: Central 
Asian/Russian (38,2% [95% ДИ 32,07-44,3]) и  B0/
W148 (34,4% [95% ДИ 28,5-40,3]). Штаммы древ­
них сублиний Beijing суммарно достигали 12,0% 
(29/241).

Доля МЛУ штаммов Евро-Американской филоге­
нетической линии составила 13,7% [95% ДИ 9,36-
18,04], среди которых чаще выявляли штаммы ге­
нотипов LAM (5,0%) и Ural (5,0%).

Штаммы M. tuberculosis, ассоциированные 
с  пре-ШЛУ, в  89,9% [95%ДИ 82,9–96,9] случаев 
принадлежали к генотипу Beijing, в частности 50,6% 
[95% ДИ 39,6–61,6]  – к  субтипу B0/W148 (см. 
табл. 2). Доля штаммов древней сублинии Beijing 
составила 7,6%. Среди группы non-Beijing полови­
на пре-ШЛУ штаммов относились к генотипу Ural.

Анализ профилей сполиготипирования штам­
мов non-Beijing позволил выявить 15 сполиготипов 
пяти генетических семейств (табл. 3).

В структуре генотипа LAM идентифицирова­
но пять сполиготипов, среди которых преоблада­
ли SIT803 (33,3%) и  SIT254 (33,3%). Все штаммы 
генетического семейства Ural были представлены 
сполиготипом SIT262. Наиболее генетически раз­
нообразными были штаммы группы Т (см. табл. 3).

Обсуждение
Туберкулез продолжает оставаться распростра­

ненным заболеванием на территории субъектов 
Сибирского федерального округа. Несмотря на 
снижение заболеваемости населения туберкуле­
зом, эпидемиологическая ситуация остается слож­
ной и  неблагополучной, по сравнению с  другими 

Таблица 1. Структура лекарственной чувствительности штаммов M. tuberculosis в Омской области
Table 1. Structure of drug sensitivity of M. tuberculosis strains in Omsk region

Структура лекарственной 
чувствительности штаммов

Structure of drug sensitivity of strains

Число штаммов
Number of strains

N (абс)
N, abs

Доля, % [95%ДИ]
Share, % [95% Cl]

Чувствительные
Sensitive 276 46,4 [42,4–50,4]

Монорезистентные
Monoresistance 32 5,4 [3,6–7,2]

Полирезистентные
Polyresistance 46 7,7 [5,29–10,11]

МЛУ (включая пре-ШЛУ)
MDR (including pre-XDR) 241 40,5 [36,56–44,4]

Пре-ШЛУ
pre-XDR 79 13,2 [10,49 – 15,91]

Всего исследовано штаммов
Total strains tested 595 100,0
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Таблица 2. Генотипы штаммов M. tuberculosis с множественной лекарственной устойчивостью в Омской области
Table 2. Genotypes of M. tuberculosis strains associated with multidrug resistance in Omsk region

Таблица 3. Сполигопрофили МЛУ штаммов non-Beijing генотипов
Table 3. Spoligoprofiles of MDR strains of non-Beijing genotypes

Генотип
Genotype

Всего МЛУ
Total MDR
(n = 241)

Пре-ШЛУ
Pre-XDR
(n = 79)

N, абс
N, abs

Доля, % [95%ДИ]
Share, % [95% Cl]

N, абс
N, abs

Доля, % [95%ДИ]
Share, % [95% Cl]

Beijing: 208 86,3 [82,0–90,6] 71 89,9 [82,9–96,9]

B0/W148 92 38,2 [32,07–44,3] 40 50,6 [39,6–61,6]

Central Asian/Russian 83 34,4 [28,5–40,3] 22 27,8 [17,93–37,67]

Другие современные Beijing
Other modern Beijing 4 1,7 [0,1–2,53] 3 3,8 [0,00–8,01]

Древние 1071-32
Ancient 1071-32 24 10,0 [6,27–13,7] 4 5,0 [0,2–9,8]

Древние 14717-15
Ancient 14717-15 5 2,1 [0,3–3,9] 2 2,5 [0,00–5,94]

non-Beijing: 33 13,7 [9,36–18,04] 8 10,1 [3,46–16,74]

LAM 12 5,0 [2,25–7,75] 1 1,3 [0,00–3,79]

Ural 12 5,0 [2,25–7,75] 4 5,0 [0,2–9,8]

T 7 2,9 [0,79–5,01] 1 1,3 [0,00–3,79]

S 1 0,4 [0,00–0,80] 1 1,3 [0,00–3,79]

Haarlem 1 0,4 [0,00–0,80] 1 1,3 [0,00–3,79]

Генотип
Genotype SIT

Количество
штаммов
Number of 

strains
N (%)

Сполигопрофиль
Spoligoprofile

LAM 42 2 (8%) 

LAM 254 4 (16%) 

LAM 803 4 (16%) 

LAM 4109 1 (4%) 

LAM Orphan 1 (4%) 

T 37 1 (4%) 

T 52 1 (4%) 

T 53 1 (4%) 

Т 144 1 (4%) 

T 3153 1 (4%) 

T 4138 1 (4%) 

Т New 1 (4%) 

Haarlem 237 1 (4%) 

S 1253 1 (4%) 

Ural 262 12 (36,4%) 
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федеральными округами. Показатель заболевае­
мости остается выше среднероссийского уровня 
в 1,8 раза [15].

В нашем исследовании показано, что в Омской 
области в  2009–2023 гг. наблюдалось снижение 
заболеваемости населения туберкулезом в 3 раза 
и его распространенности в 4,8 раза. Однако среди 
впервые выявленных больных туберкулезом доля 
выделяющих МЛУ-штаммы M. tuberculosis более 
чем в  2 раза возросла к  концу периода изучения 
и составила 28,5%.

В настоящее время ВОЗ делит лекарственно-
устойчивый туберкулез на 5 категорий: изониазид-
устойчивый туберкулез, рифампицин-устойчивый, 
МЛУ-ТБ, пре-ШЛУ-ТБ и  ШЛУ-ТБ [16]. Обновленная 
классификация помогает определить оптимальную 
схему лечения пациентов в  зависимости от вари­
анта лекарственной устойчивости ТБ.

Часто высокий риск возникновения лекарствен­
ной устойчивости M. tuberculosis связывали с  не­
адекватными мерами контроля за распростране­
нием инфекции [16,17]. Вместе с тем генетические 
характеристики циркулирующих штаммов следует 
рассматривать в качестве предиктора формирова­
ния лекарственной устойчивости [18]. Ряд эпиде­
миологических исследований показал, что генети­
ческое семейство Beijing, принадлежащее к линии 
L2, является гипермутабельным со склонностью 
к  развитию устойчивости с  более высокой часто­
той, чем другие линии [12,13,19]. В  исследовании 
Torres et al. показано, что M. tuberculosis L2 (Beijing) 
характеризовалась более высоким риском приоб­
ретения лекарственной устойчивости, по сравне­
нию с генетической линией L4 Euro-American (OR = 
4,84; 95% ДИ 2,78–8,45) [20].

В нашем исследовании среди выборочной со­
вокупности больных с  впервые выявленным ту­
беркулезом доля выделяющих M. tuberculosis 
с  множественной лекарственной устойчивостью 
составила 40,5%. Как и  в ранее проведенном ис­
следовании (2015–2016  гг.), среди МЛУ-штаммов 
подавляющее большинство относилось к  генотипу 
Beijing, при этом его доля возросла в  1,12 раза: 
с 76,6% в 2015–2016 гг. до 86,3% в 2019–2022 гг. 
(p < 0,05) [21]. С 2015–2016 гг. увеличились доли 
основных субтипов Beijing B0/W148 и  Central 
Asian/Russian: с  30,4% до 38,2% и  с  29,1% до 
34,4% соответственно [9]. В  современной популя­
ции M. tuberculosis среди пре-ШЛУ штаммов доля 
B0/W148 значимо больше, чем Central Asian/
Russian и составляла 50,6% (p < 0,05).

Признано, что субтип B0/W148 генотипа Beijing 
играет ключевую роль в  развитии лекарственной 
устойчивости туберкулеза в  России. Этот эпидеми­
ческий клон является уникальным объектом иссле­
дования, так как носит эндемичный характер для 
России и  стран бывшего Советского Союза и  дает 
возможность оценить процессы распространения 

туберкулезной инфекции на обширных территориях 
[22–24].

В настоящем исследовании обнаружены недав­
но описанные эпидемиологически значимые для 
Сибири и Дальнего Востока кластеры древней суб­
линии генотипа Beijing 1071-32 и  14717-15. Вме­
сте с  тем выявлено уменьшение суммарной доли 
древней сублинии среди МЛУ штаммов с  22,9% 
(18 из 79) в  2015–2016  гг. до 12% (29  из 241) 
в 2019–2022 гг. (p = 0,025) [10].

Не выявлено существенных изменений в струк­
туре МЛУ-штаммов non-Beijing генетических се­
мейств при сопоставлении результатов настоящего 
исследования (LAM, T, Ural, Haarlem, S – суммарно 
13,7%) с  ранее проведенным исследования (LAM, 
T, Ural – 17,7%) [9]. Однако вызывает насторожен­
ность нарастающая однородность МЛУ штаммов 
генотипа Ural в популяции M. tuberculosis, который 
в  настоящей когорте представлен одним сполиго­
профилем SIT 262. Ранее на территории Омской 
области были обнаружены штаммы Ural/SIT262, 
ассоциированные с МЛУ, их доля составляла 33,3% 
от всех штаммов генотипа Ural, представленного 
пятью различными сполиготипами [9].

В системе эпидемиологического надзора за 
туберкулезом внедрение молекулярно-биологи­
ческих инструментов для анализа разнообразия 
M.  tuberculosis кардинально изменили наши пред­
ставления о  возможностях микробиологического 
мониторинга, что определяет необходимость дина­
мического масштабного анализа генотипов и  эпи­
демических кластеров (субтипов), в  первую оче­
редь ответственных за распространение МЛУ-ТБ 
[19,24,25].

Заключение
Таким образом, туберкулез в  Омской обла­

сти сохраняет свою актуальность, несмотря на 
устойчивое снижение заболеваемости населения 
и  распространенности в  популяции. На этом фоне 
в 2 раза возросла доля впервые выявленных бак­
териовыделителей МЛУ штаммов.

Данное исследование дает важную инфор­
мацию о  генетическом разнообразии штаммов 
M.  tuberculosis, циркулирующих на территории 
субъекта Сибирского федерального округа, харак­
теризующегося наиболее сложной эпидемиологи­
ческой ситуацией в стране. Реализуемый в Омской 
области молекулярно-генетический мониторинг 
M.  tuberculosis выявил ключевую роль штаммов 
субтипов B0/W148 и  Central-Asian/Russian Beijing 
в распространении МЛУ-ТБ.

Результаты исследования важны для выбора 
эффективных схем лечения и  принятия управлен­
ческих решений в  рамках реализации региональ­
ных программ борьбы с туберкулезом.

Исследование выполнено при поддержке Рос-
сийского научного фонда (грант 24-44-00004).
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