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Резюме. Вологодская область характеризуется относительно спокойной эпидемической ситуацией по тубер-

кулезу в России: показатель заболеваемости туберкулезом в 2010–2018 гг. снизился с 45,2 до 15,8 на 100 тыс. на-

селения (44,4 в Российской Федерации). Однако доля больных туберкулезом с множественной лекарственной 

устойчивостью (МЛУ) возбудителя выросла с 12,1% в 2016 г. до 23,7% в 2018 г. Целью исследования была харак-

теристика генетической структуры популяции M. tuberculosis и выявление основных генотипов, ассоциирован-

ных с первичной МЛУ возбудителя туберкулеза в Вологодской области. Изучено 82 штамма M. tuberculosis, вы-

деленных в 2018 г. от вновь выявленных больных туберкулезом. Лекарственную чувствительность определяли 

стандартным методом абсолютных концентраций и с помощью BACTEC MGIT 960. Штаммы M. tuberculosis 

относили к генотипу Beijing и его основным подтипам, определяя специфические маркеры. Штаммы Beijing 

субтипировали методом MIRU-VNTR по стандартным 24 локусам, вычисляя индекс разнообразия Хантера–

Гастона (HGDI). Штаммы группы non-Beijing сполиготипировали. К генотипу Beijing принадлежали 62,2% (51 

из 82) штаммов. Среди штаммов Beijing наиболее многочисленным был кластер Central Asian/Russian (41,5%; 

34 из 82 штаммов). Доли штаммов субтипа Central Asia Outbreak (CAO) и кластера B0/W148 составили 8,5% 

и 7,3% соответственно. Установлена принадлежность штаммов non-Beijing к семействам T (11%; 9 из 82), LAM 

(11%), Haarlem (6,1%) и Ural (4,9%). Среди 82 изолятов M. tuberculosis выявлено 33 (40,2%) МЛУ штамма, вклю-

чая 27 принадлежащих к генотипу Beijing, в том числе, к кластерам Central Asian/Russian — 18 (66,7%), B0/W148 

и CAO — по 4 (14,8%). MIRU-VNTR-типирование 51 штамма Beijing выявило 22 варианта профилей (HGDI = 

0,852): самые многочисленные — 94-32 (35,3%) и 95-32 (15,7%) включали штаммы Central Asian/Russian и CAO; 

четыре штамма В0/W148 принадлежали к кластеру 100-32. Наиболее полиморфными были локусы QUB26 

и MIRU26. Впервые проведенное в Вологодской области молекулярно-генетическое исследование выявило 

гетерогенность популяции M. tuberculosis, в которой доминировали штаммы генотипа Beijing. При этом доля 
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известного в России и за ее пределами эпидемиологически и клинически значимого кластера Beijing B0/W148, 

ассоциированного с МЛУ, составила лишь 7,3%, что значительно меньше, чем в других регионах СЗФО РФ 

(~19%). Вместе с тем в структуре генотипов и среди МЛУ штаммов M. tuberculosis преобладали представители 

кластера Central Asian/Russian генотипа Beijing.

Ключевые слова: Mycobacterium tuberculosis, множественная лекарственная устойчивость, сполиготипирование, 

MIRU-VNTR, генотип Beijing, кластер Central Asian/Russian, кластер B0/W148.
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Abstract. The Vologda Region is characterized by a relatively calm epidemic situation for tuberculosis in Russia: the incidence 

rate in 2010–2018 is decreased from 45.2 to 15.8 per 100 thousand of the population (44.4 in Russia). However, the proportion 

of patients with multiple drug resistance (MDR) of the pathogen increased from 12.1% in 2016 to 23.7% in 2018. The aim of the 

study was to characterize the genetic structure of the M. tuberculosis population and identify the main genotypes associated with 

the primary multidrug resistance of the pathogen in the Vologda Region. A total of 82 strains of M. tuberculosis isolated in 2018 

from newly diagnosed tuberculosis patients were studied. Drug susceptibility testing was performed using the standard method 

of absolute concentration and BACTEC MGIT 960 kit. M. tuberculosis strains were assigned to the Beijing genotype and its main 

subtypes based on the analysis of specific markers. The Beijing strains were subtyped by the MIRU-VNTR method (24 standard 

loci), calculating the Hunter–Gaston Discriminatory Index (HGDI). Other strains of the non-Beijing group were spoligotyped. 

The majority of the strains were of the Beijing genotype (62.2%; 51 of 82). The most numerous cluster was Central Asian/Russian 

(41.5%; 34 of 82 strains). The shares of the Central Asia Outbreak (CAO) subtype and cluster B0/W148 amounted to 8.5% and 

7.3%, respectively. The non-Beijing strains belonged to the genetic families T (11%; 9 of 82), LAM (11%), Haarlem (6.1%), and 

Ural (4.9%). Among 82 M. tuberculosis isolates, 33 (40.2%) MDR strains were identified, counting 27 of the Beijing genotype, 

including those of the Central Asian/Russian — 18 (66.7%), B0/W148 and CAO — 4 each (14.8%) clusters. MIRU-VNTR typ-

ing of 51 Beijing strains revealed 22 profiles (HGDI = 0.852); the largest clusters were 94-32 (35.3%) and 95-32 (15.7%), which in-

cluded strains Central Asian/Russian and CAO. Four strains of genotype B0/W148 belonged to cluster 100-32. The loci QUB26 

(HGDI = 0.493) and MIRU26 (HGDI = 0.388) had the highest polymorphism. For the first time, a molecular genetic study 

carried out in the Vologda region revealed the heterogeneity of the M. tuberculosis population with strains of the Beijing genotype 

dominated. At the same time, the share of the associated with MDR, epidemiologically and clinically significant cluster Beijing 

B0/W148, well defined in Russia and abroad, was only 7.3%, which is significantly less than in other regions of the Northwest-

ern Federal District of the Russian Federation (~19%). Concurrent, representatives of the Central Asian/Russian cluster of the 

Beijing genotype prevailed in the structure of genotypes and among MDR M. tuberculosis strains.

Key words: Mycobacterium tuberculosis, multiple drug resistance, spoligotyping, MIRU-VNTR, Beijing genotype, cluster Central Asian/

Russian, cluster B0/W148.

Введение

Вологодская область по численности насе-

ления (1 167 713 чел. на 2019 г.) — крупнейший, 

после Санкт-Петербурга и Ленинградской об-

ласти, регион Северо-Западного федерального 

округа (СЗФО) Российской Федерации (РФ). 

Площадь области — 144 527 км²; администра-

тивный центр — город Вологда (311 846 чел.). 

Область граничит с восемью субъектами РФ: 

Архангельской областью на севере, Киров-

ской — на востоке, Костромской и Ярославской — 

на юге, Тверской и Новгородской — на юго-за-

паде, Ленинградской — на западе и Республи-

кой Карелия — на северо-западе. Вологодская 

область характеризуется относительно спокой-

ной эпидемической ситуацией по туберкулезу 

(ТБ) в СЗФО и входит в число семи сравнитель-

но благополучных регионов РФ. Показатель 

заболеваемости ТБ общего населения области 

за период 2010–2018 гг. снизился с 45,2 до 15,8 

(28,6 по СЗФО; 44,4 по РФ) на 100 тыс. насе-

ления [5]. При этом заболеваемость ТБ посто-

янного населения также уменьшилась до 13,2 

на 100 тыс. в 2018 г. (25,7 по СЗФО). В целом за-

болеваемость ТБ за 2018 г. сократилась на 26%, 

а смертность — на 14%. Однако отмечен рост 

доли инфицированных ВИЧ с 7,1% в 2017 г. 

до 9,6% в 2018 г. (20,9% и 23,1% по РФ) среди 

впервые выявленных больных ТБ постоянных 

жителей Вологодской области и рост заболевае-

мости ТБ больных с коинфекцией — 1,2 против 
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1,3 (8,3 и 8,5 по РФ) на 100 тыс. соответственно. 

В структуре впервые выявленного ТБ увеличи-

лась доля больных туберкулезом с множествен-

ной лекарственной устойчивостью возбуди-

теля (МЛУ-ТБ) к противотуберкулезным пре-

паратам (ПТП) с 12,1% в 2016 г. до 23,7% (35,1% 

в 2018 г. (30,4% по СЗФО, 31,9 % по РФ) [ 5].

В структуре впервые выявленных бактерио-

выделителей при ТБ органов дыхания увели-

чилась доля больных МЛУ-ТБ с 28,4% в 2017 г. 

до 34,6% в 2018 г. (31,6% по СЗФО, 32,2% по РФ) [5]. 

Среди причин роста МЛУ-ТБ в РФ отмечают 

широкое распространение штаммов Myco bac-

terium tuberculosis генетического семейства (ли-

нии, lineage) Beijing, в частности его основных 

кластеров — Central Asian/Russian (Цент раль но-

Азиатский/Российский, CC1, также именуе-

мый «кластер 94-32») и В0/W148 (CC2) [3, 6, 7, 

8, 9, 11, 13, 14, 15]. Неоднородный Central Asian/

Russian кластер включает распространенный 

в Средней Азии, ассоциированный с устой-

чивостью к ПТП эпидемиологичес ки значи-

мый суб тип CAO (англ. Central Asia Outbreak — 

Цент рально-Азиатская вспышка), выявляемый 

и в Рос сии [8, 12].

В ряде регионов СЗФО доля штаммов 

M. tuber culosis генотипа Beijing у впервые выяв-

ленных больных ТБ составляла 45–63% [1, 2, 

11, 15]. По Вологодской области информация 

о распространенности генетических семейств 

возбудителя туберкулеза отсутствует, посколь-

ку популяционные исследования M. tuberculosis 

на данной территории до настоящего времени 

не проводились.

Целью исследования была характеристика 

генетической структуры популяции M. tuber-

culosis и выявление основных генотипов, ассо-

циированных с первичной МЛУ возбудителя 

туберкулеза в Вологодской области.

Материалы и методы

Согласно официальным данным, с марта 

2018 г. по март 2019 г. в Вологодской области был 

выявлен 161 больной ТБ (156 случаев — туберку-

лез легких, 4 — туберкулез плевры, 1 — внеле-

гочный туберкулез), из них 110 бактериовыдели-

телей. Критериями включения в исследование 

стали впервые выявленный туберкулез, возраст 

старше 18 лет, постоянное проживание в реги-

оне, наличие культуры M. tuberculosis. Нами из-

учены 82 изолята M. tuberculosis, впервые полу-

ченных от бактериовыделителей (в том числе 

от 9 больных ВИЧ/ТБ), — 51 (62,2%) мужчины 

и 31 женщины. Культивирование клиническо-

го материала осуществляли с использованием 

стандартных методов; определение лекарствен-

ной чувствительности изолятов M. tuberculosis 

к ПТП проводили методом абсолютных кон-

центраций на плотных питательных средах 

и/или методом пропорций на жидкой питатель-

ной среде в системе Bactec MGIT 960 (приказ 

Минздрава РФ от 21.03.2003 г. № 109).

При наличии устойчивости к одному из ПТП 

(стрептомицину) штаммы M. tuberculosis считали 

монорезистентными, к двум препаратам (стреп-

томицину и изониазиду) — полирезистентны-

ми, одновременно устойчивые к рифампицину 

и изониазиду — мультирезистентными (МЛУ) 

(приказ Минздрава РФ № 951, ред. от 29.10.2014).

Выделение ДНК из чистых культур M. tuber-

culosis, вывление генотипа Beijing (включая клас-

теры B0/W148 и Central Asian/Russian, CAO), 

дифференциацию современной и древней суб-

линий генотипа Beijing, MIRU-VNTR-типи-

рование по 24 локусам и сполиготипирование 

проводили как описано ранее [15]. Полученные 

сполигопрофили сопоставляли с профилями 

из международной базы SITVIT2 (http://www.

pasteur-guadeloupe.fr:8081/SITVIT2) и определяли 

сполиготип — SIT (Spoligotype International Type).

Число повторов в каждом локусе MIRU-

VNTR — числовой профиль штамма — сравни-

вали с профилями в международной базе дан-

ных MIRU-VNTRplus (http://www.miru-vntrplus.

org) и находили MIRU-VNTR-тип согласно 

номенклатуре (MLVA Mtbc 15-9). Построение 

филогенетичес кого древа для оценки родства 

штаммов осуществляли методом невзвешен-

ной попарной группировки с усреднением 

(Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic 

Averages, UPGMA). Для оценки аллельного по-

лиморфизма локусов и дискриминирующей спо-

собности MIRU-VNTR-типирования рассчи-

тывали индекс разнообразия Хантера–Гастона 

(HGDI, Hunter–Gaston Discriminatory Index) [15].

Статистическую обработку полученных ре-

зультатов проводили с использованием пакета 

программ Excel и ресурса «Медицинская стати-

стика» (https://medstatistic.ru/calculators.html), вы-

числяя значения критерия хи-квадрат Пирсона 

(для степеней свободы, f), точного критерия 

Фишера с помощью четырехпольных таблиц или 

произвольных таблиц сопряженности и отно-

шения шансов (ОШ). Различия между группами 

считали статистически значимыми при довери-

тельном интервале (ДИ) 95 % и p < 0,05.

Результаты и обсуждение

Из 82 штаммов M. tuberculosis, выделенных 

от впервые выявленных больных ТБ в Воло-

годской области, 34 (41,5%) были лекарственно-

чувствительными (ЛЧ), 15 (18,3%) — моно- и по-

лирезистентными. МЛУ обладали 33 (40,2%) 

штамма. Все МЛУ-штаммы, за исключением 

одного, проявляли устойчивость к стрептоми-

цину; 72,7% (24 из 33) штаммов были резистент-
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ны к этамбутолу, 18,2% — к пиразинамиду. 

Устойчивостью к инъекционным ПТП — кана-

мицину и капрео мицину — обладали 45,5 и 9,1% 

штаммов соответственно. Доля МЛУ-штаммов 

у больных ВИЧ+/ТБ (77,8%; 7 из 9) значимо пре-

вышала таковую у ВИЧ-отрицательных боль-

ных ТБ (35,6%; 26 из 73) (p < 0,05).

Установлена принадлежность 62,2% (51 из 82) 

штаммов M. tuberculosis к генотипу Beijing (табл. 1), 

что сопоставимо с данными по Ка лининградской 

области (63,0%) [1]. Для сравнения: в среднем 

по СЗФО доля генотипа Beijing в разные периоды 

составляла около 50,0% [2, 11, 15].

Штаммы генотипа Beijing, за исключением 

одного ЛЧ, относились к современной субли-

нии, превалирующей в российской популяции 

M. tuberculosis [10]. Как видно из табл. 1, наи-

более многочисленным был кластер Central 

Asian/Russian (41,5%; 34 из 82 штаммов). Доля 

субтипа CAO в исследуемой выборке составила 

8,5% (7 из 82), что превышало значение данно-

го показателя в Омской области (3,8%; 5 из 131) 

Таблица 1. Генотипы и лекарственная 

устойчивость штаммов M. tuberculosis

Table 1. Genotypes and drug resistance 
of M. tuberculosis strains

Генотип

Genotype

ЛЧ

Sensitive
n = 34

М/П*

M/P*
n = 15

МЛУ

MDR
n = 33

Всего

Total
n = 82

Beijing 14 10 27 51
B0/W148 0 2 4 6
Central Asian/Russian 11 5 18 34
Central Asia Outbreak 
(CAO)

0 3 4 7

Другой/Other 2 0 1 3
Древний/Ancient 1 0 0 1
Non-Beijing 20 5 6 31
Т 6 1 0 7
LAM 7 2 2 11
Ural 2 0 2 4
Haarlem 2 1 2 5
Unknown 3 1 0 4

Примечание. * Моно-/полирезистентный.
Note. Mono-/polyresistant.

Рисунок 1. Дендрограмма на основе профилей 24 локусов MIRU-VNTR штаммов Beijing M. tuberculosis

Figure 1. The dendrogram plotted by using 24 MIRU-VNTR loci of M. tuberculosis Beijing strains
Примечание. Для каждого штамма указаны номер и отношение к ПТП (Sensitive — ЛЧ, Monoresistant — 
монорезистентность, Polyresistant — полирезистентность, MDR — МЛУ).
Note. Strain number, drug resistance profile (Sensitive, Monoresistant, Polyresistant, MDR) are depicted in box.
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и Республике Коми (1,5%; 2 из 130), однако раз-

личия не были статистически значимыми (p > 

0,05) [12, 15]. Доля штаммов кластера Beijing 

B0/W148 (7,3%; 6 из 82) в Вологодской области 

была существенно меньше, чем в соседних ре-

гионах СЗФО — Республиках Карелия (17,9%, 

14 из 78; p = 0,043), Коми (18,5%, 24 из 130; p = 

0,024) и в Калининградской области (19,2%; 14 

из 73) (p = 0,028) [1, 2, 15]. При этом все штам-

мы кластеров CAO и B0/W148 были устойчи-

вы хотя бы к одному ПТП, а 57,1 (4/7) и 66,7% 

(4/6) штаммов соответственно обладали МЛУ 

(табл. 1). Из 34 штаммов кластера Central Asian/

Russian лекарственно-чувствительными были 

32,3% (11); МЛУ выявлена у 52,9% (18) штаммов.

MIRU-VNTR-типирование 51 штамма Beijing 

M. tuberculosis выявило 22 варианта паттернов 

(профилей) (HGDI = 0,852) (рис. 1). Как видно 

на рис. 1, пять паттернов представлены класте-

рами: из них наиболее крупные — 94-32 (35,3%; 

18 из 51) и 95-32 (15,7%; 8), которые включа-

ли штаммы Central Asian/Russian и CAO. Три 

из семи штаммов САО имели индивидуаль-

ные MIRU-VNTR-паттерны, остальные вошли 

в кластер 94-32, но различались по фенотипи-

ческому профилю резистентности, то есть, ско-

рее всего, были выделены от эпидемиологичес-

ки не связанных больных ТБ. Четыре штамма 

генотипа В0/W148 принадлежали к кластеру 

100-32. Ранее установлено, что паттерны 94-

32 и 100-32 являются наиболее распростра-

ненными у штаммов российской популяции 

M. tuberculosis Beijing [3, 14].

Из 24 локусов MIRU-VNTR локусы MIRU02, 

MIRU04, MIRU10, MIRU16, MIRU20, MIRU24, 

MIRU27, MIRU40, ETR-B, ETR-С, QUB11b, 

Mtub29, Mtub34, Mtub39 были мономорфны — 

все штаммы имели один и тот же аллельный 

вариант. Наибольшим полиморфизмом обла-

дали локусы QUB26 (HGDI = 0,493) и MIRU26 

(HGDI = 0,388), что позволяет использовать их 

для дифференциации штаммов M. tuberculosis 

Beijing.

Сполиготипирование 31 штамма non-Beijing 

выявило 13 сполиготипов (SIT) четырех ге-

нетических семейств: T, LAM, Haarlem и Ural 

(табл. 2). Принадлежность к семейству не опре-

делена для штаммов с новыми сполигопро-

филями, SIT877 и SIT56: в табл. 2 обозначены 

Unknown (неизвестный). Обнаружение ред-

ких сполиготипов (SIT56, SIT1173, SIT2384) 

M. tuberculosis вне семейных очагов у пациен-

тов, проживающих в одном населенном пункте, 

не исключает наличие скрытых эпидемиологи-

ческих связей в парных случаях.

Гетерогенное семейство T (11%; 9 из 82) было 

представлено ЛЧ изолятами M. tuberculosis, за ис-

ключением одного (SIT1173) монорезистентного 

к этамбутолу (табл. 2). Генетическое семей ство Т
а
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LAM включало девять (11%) штаммов, из них 

два обладали МЛУ. Штаммы генотипа Ural 

(4,9%; 4) были представлены лишь одним спо-

лиготипом — SIT262, и, как видно из табли-

цы 2, два штамма проявляли МЛУ. Семейство 

Haarlem представлено пятью (6,1%) штамма-

ми, в том числе двумя МЛУ-штаммами (SIT50 

и SIT511). Сравнимые значения частоты встре-

чаемости генотипов Т (14 и 15%), LAM (10 и 12%) 

и Haarlem (5 и 4%) наблюдали в Республиках 

Карелия и Коми, генотипа Ural (6 и 7%) — 

в Калининградской области и Республике Коми 

соответственно [1, 2, 15].

Доля МЛУ штаммов non-Beijing составила 

7,3% (6 из 82) (табл. 1), что близко к показате-

лю по Калининградской области (9,6%, 7 из 73; 

p = 0,611) и Республике Карелия (10,3%, 7 из 78; 

p = 0,702) и незначительно превышает показа-

тель по Республике Коми (3,8%, 5 из 130; p = 

0,268) [1, 2, 15]. Доли устойчивых к этамбутолу 

МЛУ-штаммов Beijing (81,5%; 22 из 27) и non-

Beijing (33,3%; 2 из 6) существенно различались 

(p < 0,05).

С учетом выявленных различий между груп-

пами Beijing и non-Beijing штаммов M. tuberculosis 

был проведен анализ клинико-эпидемиоло-

гических данных пациентов (табл. 3). В обе-

их группах преобладали мужчины (суммарно 

62,2%), что в целом отражает статистику за-

болеваемости туберкулезом мужчин в России 

(67,8%) [5]. Однако статистически значимой 

связи между полом пациентов и генотипом воз-

будителя не обнаружено (табл. 3). Средний воз-

раст инфицированных возбудителем генотипа 

Beijing составил 42,8 года против non-Beijing 

47 лет. Выявлена статистически значимая связь 

между возрастом пациентов и генотипом возбу-

дителя (χ2 = 8,417 при f = 3; p = 0,039). При этом 

Таблица 3. Характеристика больных туберкулезом, вызванным штаммами M. tuberculosis генотипа 

Beijing и non-Beijing

Table 3. Сharacteristics of patients with tuberculosis caused by M. tuberculosis strains of Beijing and non-Beijing 
genotypes

Характеристика

Characteristics

Beijing

N, абс./
abs. (%)

non-Beijing

N, абс./
abs. (%)

χ2

Уровень 
значимости

p-value

ОШ

OR
95% ДИ

95% CI

Всего/Total 51 (100) 31 (100)

Пол/Sex

  мужчины/males 29 (56,9) 22 (71,0) 1,631 0,202 0,54 0,21–1,40

  женщины/females 22 (43,1) 9 (29,0)

Cредний возраст, лет/Median age, years

  мужчины/males 43,6±12,6 48,3±9,4

  женщины/females 41,6±11,8 43,7±6,4

Возрастные группы, лет/Age groups, years
  18–34 18 (35,3) 3 (9,7) 6,641 0,010 5,091 1,357–19,095
  35–44 10 (19,6) 13 (41,9) 4,763 0,030 0,338 0,125–0,912
  45–54 11 (21,6) 7 (22,6) 0,012 0,915

  55 и старше/55 and older 12 (23,5) 8 (25,8) 0,054 0,816

Место проживания/Residence

  городские жители/urban 32 (62,7) 18 (58,1) 0,178 0,674 1,216 0,489–3,027

  cельские жители/rural 19 (37,3) 13 (41,9)

ВИЧ+/HIV+ 8 (15,7) 1 (3,2) 0,142* > 0,05 5,581 0,663–46,992

Клинические формы туберкулеза/Clinical forms of tuberculosis
   инфильтративный туберкулез легких

  infiltrative pulmonary tuberculosis
27 (52,9) 15 (48,4) 0,160 0,690

   диссеминированный туберкулез легких

   disseminated pulmonary tuberculosis
11 (21,6) 8 (25,8) 0,195 0,660

  очаговый туберкулез легких

  focal pulmonary tuberculosis
3 (5,9) 2 (6,5) 0,138* 0,711

   фиброзно-кавернозный туберкулез

  cavernous tuberculosis
2 (3,9) 0 0,524* > 0,05

  генерализованный туберкулез

  generalised tuberculosis
2 (3,9) 1 (3,2) 0,361* > 0,05

  прочие

  other
6 (11,8) 5 (16,1) 0,316 0,574

Примечание. * — точный критерий Фишера (двусторонний).
Note. Fisher exact test (two tailed).
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значимые различия выявлены в возрастных 

группах 18–34 (чаще встречался генотип Beijing) 

и 35–44 (чаще встречались другие генотипы — 

non-Beijing) (табл. 3). Лица данного возраста 

принадлежат к группе трудоспособного и наи-

более социально активного населения, что по-

вышает риск распространения туберкулеза.

В 2018 г. среди впервые выявленных больных 

ТБ из числа постоянных жителей Вологодской 

области доля ВИЧ-положительных составила 

9,6% [5]. В нашем исследовании доля заражен-

ных ВИЧ среди пациентов, инфицированных 

возбудителем генотипа Beijing, составила 15,7% 

против 3,2% в группе инфицированных други-

ми генотипами (non-Beijing) возбудителя. Среди 

клинических диагнозов в обеих группах чаще 

встречались инфильтративный и диссемини-

рованный туберкулез легких. Связь между кли-

нической формой туберкулеза, ВИЧ статусом 

пациентов и генотипом возбудителя (Beijing 

или non-Beijing) статистически не значима (р > 

0,05) (табл. 3).

Далее был проведен анализ распределения 

основных генотипов возбудителя у больных ту-

беркулезом на территориях в Вологодской обла-

сти (рис. 2): на северо-западе (n = 11), юго-западе 

(n = 17), в центральной части (n = 11), на востоке 

(n = 10). Отдельно оценивали структуру геноти-

пов M. tuberculosis больных ТБ, проживающих 

в Вологде (n = 33). Как видно на рис. 2, штаммы 

генотипа Beijing преобладали на всех террито-

риях, однако их доля была больше на северо-за-

паде, нежели в других районах Вологодской об-

ласти. Распределение штаммов Beijing кластера 

Central Asian/Russian по территории области 

было относительно равномерным.

Штаммы кластера В0/W148 и субтипа CAO 

кластера Central Asian/Russian (по 18,2%) гено-

Рисунок 2. Генотипы M. tuberculosis в Вологодской области

Figure 2. Genotypes of M. tuberculosis identified in the Vologda Region
Примечания. Северо-запад области включали Вытегорский, Белозерский, Вашкинский и Кирилловский районы; 
юго-запад — Чагодощенский, Устюженский, Кадуйский, Череповецкий, Бабаевский и Шекснинский районы; центральная 
часть — Вологодский, Усть-Кубинский, Вожегодский, Харовский, Сямженский, Сокольский, Междуреченский 
и Грязовецкий районы; восток — Верховажский, Тотемский, Бабушкинский, Тарногский, Нюксенский, Великоустюгский, 
Кичменгско-Городецкий и Никольский районы.
Notes. The North-West of the Region consisted of Vytegorsky, Belozersky, Vashkinsky and Kirillovsky Districts; South-West — 
Chagodoshchensky, Ustyuzhensky, Kaduysky, Cherepovets, Babaevsky and Sheksninsky Districts; the central part — Vologda 
District, Ust-Kubinsky, Vozhegodsky, Kharovsky, Syamzhensky, Sokolsky, Mezhdurechensky and Gryazovets Districts; East — 
Verkhovazhsky, Totemsky, Babushkinsky, Tarnogsky, Nyuksensky, Velikoustyugsky, Kichmengo-Gorodetsky and Nikolsky Districts.
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типа Beijing преимущественно были выделены 

в северо-западных районах области (рис. 2). 

Данная территория отличается развитой транс-

портной инфраструктурой: именно здесь про-

ходит обеспечивающий коммуникацию Волго-

Балтийский водный путь (объединяет в еди-

ную систему воды Балтийского, Белого, Кас-

пийского, Азовского и Черного морей), что мо-

жет способствовать распространению опреде-

ленных вариантов возбудителя туберкулеза.

Согласно гипотезе появления штаммов M. tu-

berculosis генотипа Beijing на территории бывшего 

СССР, первоначально штаммы данного генотипа 

были занесены из Китая работниками Китайско-

Восточной железной дороги, а затем получили 

распространение в исправительно-трудовых ла-

герях (ИТЛ) системы ГУЛАГ и среди граждан-

ского населения СССР [6]. В Вологодской обла-

сти cамым крупным являлся Вытегорский ИТЛ 

(Вытегорлаг, дислоцировался в г. Вытегра) (1948–

1952 гг.), контингент которого был привлечен 

к строительству Волго-Балтийского водного пути 

на участке «озеро Онежское — озеро Бе лое» [4]. 

Это отчасти объясняет циркуляцию штаммов ге-

нотипа Beijing в целом, а также кластера В0/W148 

и субтипа CAO кластера Central Asian/Russian 

на северо-западе Вологодской области в совре-

менных условиях.

В структуре M. tuberculosis группы non-Beijing 

распределение штаммов других генетических 

семейств также имело свои особенности. По-

пуляции M. tuberculosis Вологды и юго-запада 

области оказались неоднородными; штаммы 

семейства T были обнаружены только на восто-

ке области и в Вологде (рис. 2).

Отмеченные тенденции в географичес ком 

распределении генотипов M. tuberculosis в Воло-

годской области следует интерпретировать 

с осторожностью из-за небольшого размера вы-

борки, относительно короткого периода наблю-

дения (1 год) и неполноты эпидемиологической 

характеристики случаев заболевания.

Заключение

Впервые проведенное в Вологодской обла-

сти молекулярно-генетическое исследование 

возбудителя ТБ позволило выявить гетероген-

ность популяции M. tuberculosis, в которой более 

половины (62%) штаммов принадлежали к ге-

нотипу Beijing. При этом доля распространен-

ного в России и за ее пределами кластера Beijing 

B0/W148, ассоциированного с МЛУ, составила 

лишь 7,3%, что значительно меньше, чем в дру-

гих регионах СЗФО РФ (~19%). Вместе с тем 

в структуре генотипов и среди МЛУ-штаммов 

M. tuberculosis преобладали представители клас-

тера Central Asian/Russian генотипа Beijing.

Представленные данные могут послужить 

основой для разработки методологии молеку-

лярно-генетического мониторинга популяции 

M. tuberculosis в целях совершенствования кон-

троля распространения эпидемиологически 

и клинически значимых вариантов возбудите-

ля туберкулеза в Вологодской области и других 

регионах Северо-Запада России.
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