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Сибирский федеральный округ Российской 
Федерации характеризуется самым высоким уров-
нем заболеваемости населения туберкулезом (ТБ). 
В частности, в Омской области показатель общей 
заболеваемости туберкулезом в  2020  году соста-
вил 52.0 (32.4 в РФ) на 100 тыс. населения. Вырос 
уровень первичного туберкулеза с  множествен-
ной лекарственной устойчивостью возбудителя 
(МЛУ-ТБ)  — с  19.2% в  2012 г. до 35.4% в  2020 г. 
(Kostyukova et al., 2023). Одной из причин роста 
МЛУ-ТБ является эпидемическое распростране-
ние на большинстве территорий России штаммов 
Mycobacterium tuberculosis генетического семейства 
Beijing, отличающихся ассоциацией с лекарствен-
ной устойчивостью в сравнении со штаммами дру-
гих генотипов (Pasechnik et al., 2018; Zhdanova et al., 
2022; Vyazovaya et al., 2023). Первые результаты 
молекулярно-эпидемиологических исследований 
в Омской области выявили преобладание штаммов 
Beijing (Pasechnik et al., 2018).

Целью работы была генетическая характе-
ристика штаммов M. tuberculosis, выделенных 

от больных туберкулезом в  Западной Сибири 
в 2019‒2020 годах.

Было изучено 397 штаммов M. tuberculosis, вы-
деленных в  2019‒2020 гг. от впервые выявлен-
ных больных туберкулезом легких, проживаю-
щих в  Омске и  Омской области. Культивирова-
ние M.  tuberculosis и определение лекарственной 
чувствительности (ЛЧ) изолятов к  основным 
противотуберкулезным препаратам (ПТП) про-
водили методом абсолютных концентраций и ме-
тодом пропорций в автоматизированной системе 
BACTEC MGIT 960 в соответствии с инструкциями 
производителя. При наличии устойчивости к одно-
му из ПТП штаммы M. tuberculosis считали моноре-
зистентными, к двум препаратам — полирезистент-
ными, одновременно устойчивые к рифампицину 
и изониазиду — с множественной лекарственной 
устойчивостью (МЛУ), МЛУ и  дополнительно 
устойчивые к  фторхинолонам (левофлоксацину 
и моксифлоксацину) — пре-широкой лекарствен-
ной устойчивостью (пре-ШЛУ) (Roelens et al., 
2021). Образцы ДНК выделяли из чистых культур 
M. tuberculosis по протоколу van Embden et al. (1993). 
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Проведено генотипирование 397 штаммов Mycobacterium tuberculosis, выделенных от впервые выяв-
ленных больных туберкулезом легких в Омской области в 2019‒2020 гг. Установлено превалирова-
ние штаммов генотипа Beijing (70.8%), в частности, двух кластеров современной сублинии — Central 
Asian/Russian (46.1%) и B0/W148 (19.1%). Штаммы древней сублинии генотипа Beijing были представ-
лены кластерами 1071-32 и 14717-15, суммарно составляя 4.8%. В сравнении с другими генотипами, 
штаммы B0/W148-кластера и древней сублинии Beijing чаще характеризовались множественной ле-
карственной устойчивостью (МЛУ): 93.4 и 94.7%, соответственно, (P < 0.0001). Среди представителей 
других генетических семейств (LAM, Ural, T, Haarlem) преобладали лекарственно-чувствительные 
штаммы (75.0%). Циркуляция МЛУ-штаммов Beijing требует молекулярно-эпидемиологического над-
зора за их возможным более широким распространением.
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Принадлежность штаммов M. tuberculosis к генети-
ческому семейству (генотипу) Beijing и его субти-
пам B0/W148 и Central-Asian/Russian проводили, 
как описано ранее (Vyazovaya et al., 2023). Диф-
ференциацию генотипа Beijing на современную, 
древнюю сублинии и кластеры 1071-32 и 14717-15 
осуществляли ранее опубликованными методами 
(Mokrousov et al., 2021, 2023). Установление при-
надлежности штаммов non-Beijing к определенно-
му сполиготипу, генетическому семейству прово-
дили методом сполиготипирования (Kamerbeek et 
al., 1997) и согласно международной базе данных 
SITVIT2 (http://www.pasteur-guadeloupe.fr:8081/
SITVIT_ONLINE/). Статистическую обработ-
ку данных проводили с использованием ресурса 
http://www.medcalc.org/calc/odds_ratio.php.

В структуре популяции M. tuberculosis Омской 
области в 2019‒2020 гг. преобладали штаммы гене-
тического семейства Beijing 70.8% (281/397) и были 
преимущественно представлены двумя кластерами 
современной сублинии — B0/W148 (19.1%; 76/397) 
и Central Asian/Russian (46.1%; 183) (табл. 1).

Полученные результаты свидетельствуют о ро-
сте доли генотипа Beijing и его кластера B0/W148 
в популяции возбудителя туберкулеза, поскольку, 
согласно ранее опубликованным в  2015‒2016 гг. 
данным, эти значения составляли 62.3% (129/209) 
(P = 0.024) и 13.4% (28/209) (P = 0.076), соответ-
ственно (Pasechnik et al., 2018).

Выявлено 19 (4.8%) штаммов древней сублинии 
Beijing M. tuberculosis. При этом 16 из 19 штаммов 
относились к кластеру 1071–32 древней сублинии 
Beijing. Сполиготипирование 19 штаммов древней 
сублинии Beijing выявило два сполигопрофиля — 
SIT1 и SIT269, согласно SITVIT_WEB. К сполиготи-
пу SIT1 был отнесены 16 штаммов кластера 1071-32,  
а к SIT269 — три штамма кластера 14717-15 древ-
ней ветви Beijing. Это соответствует результатам 
предыдущего исследования (Mokrousov et al., 2019) 
и  подтверждает эндемичность штаммов 1071-32 
в Омской области.

Сопоставление генотипа и  фенотипической 
устойчивости к основным противотуберкулезным 

препаратам штаммов M. tuberculosis показало, что 
все штаммы кластеров B0/W148 и древней сублинии 
обладали лекарственной устойчивостью (к изониа-
зиду и/или стрептомицину), а подавляющее боль-
шинство (93.4 и 94.7%, соответственно) из них были 
МЛУ/пре-ШЛУ. Доли МЛУ и  пре-ШЛУ штам-
мов основных кластеров современной сублинии 
Beijing существенно различались и составили для 
B0/W148–53.9 и 39.5%, для Central Asian/Russian — 
26.8 и 9.8%, cоответственно (P < 0.0001) (табл. 1).

Штаммы M. tuberculosis non-Beijing других гене-
тических семейств (LAM, Ural, T, Haarlem) соста-
вили 29.2% и были представлены преимущественно 
(75.0%) лекарственно-чувствительными штаммами, 
13% обладали МЛУ. При этом 7 из 14 МЛУ-штам-
мов non-Beijing имели сполигопрофиль SIT262 и от-
носились к генетическому семейству Ural.

Молекулярно-генетическое исследование по-
пуляции M. tuberculosis в Омской области выявило 
нарастание распространения среди ранее не про-
ходивших лечения больных туберкулезом штаммов 
современной сублинии генотипа Beijing, в частно-
сти, кластера B0/W148 — значимо ассоциированно-
го с множественной лекарственной устойчивостью.
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Таблица 1. Генотипы и лекарственная устойчивость штаммов M. tuberculosis

Лекарственная 
чувствительность штаммов

Современная сублиния Beijing Древняя сублиния 
Beijing

non-Beijing
B0/W148 Central Asian 

Russian
Beijing,  
другие 1071-32 14717-15

Чувствительные 89 1 87
Моно/полирезистентные 5 27 1 1 15
МЛУ 41 49 1 14 3 11
Пре-ШЛУ 30 18 1 3
Всего 76 183 3 16 3 116
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Abstract—A total of 397 Mycobacterium tuberculosis strains isolated from newly diagnosed patients with 
pulmonary tuberculosis in the Omsk region in 2019‒2020 were genotyped. The prevalence of strains of 
the Beijing genotype (70.8%) was established, in particular of two clusters of the modern sublineage — 
Central Asian/Russian (46.1%) and B0/W148 (19.1%). Strains of the ancient sublineage of the Beijing 
genotype were represented by clusters 1071-32 and 14717-15, totaling 4.8%. Compared with other 
genotypes, B0/W148 cluster and the ancient Beijing sublineage were associated with multidrug resistance 
(MDR): 93.4% and 94.7%, respectively (P < 0.0001). Among representatives of other genetic families 
(LAM, Ural, T, Haarlem), drug-sensitive strains predominated (75.0%). The circulation of MDR Beijing 
strains requires molecular epidemiological surveillance in view of their possible wider spread.
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