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MIRU-VNTR-типирование 143 штаммов Mycobacterium tuberculosis, циркулирующих на территории 
Монголии, показало доминирование генотипа Beijing (79,0 %) и его субтипа Beijing MIT 17 (72,6 %). Широко 
распространённый в приграничных с изучаемой территорией регионах России субтип W148 генотипа Beijing 
отсутствовал среди изолятов из Монголии. Согласно классификации генетических профилей M. Merker et al., 
исследуемые штаммы наиболее часто (85,8 %) принадлежат клональному комплексу CC4.
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Background. Mongolia is one of the seven countries in Western Pacific regions with high burden of tuberculosis. The 
earlier research indicates that there is a difference in the distribution of some epidemiologically important subtypes 
of the Beijing lineage in Mongolia and adjacent Russian regions.
Aim of the research: assessment of genotypic structure of M. tuberculosis (MBT) on the border of Russia and central 
regions of Mongolia.
Materials and methods: The DNAs of 143 clinical isolates of MBT from Russian border (46.2 %) and central (53.8 %) 
regions of Mongolia have been genotyped by the 24-locus MIRU-VNTR and RD105/RD207. Strains of the Beijing lineage 
have been analyzed additionally according to the classification by Merker et al. (2015). 
Results. The study of MBT in Mongolia indicates significant predominance of strains of the Beijing lineage (79.0 %) and 
Beijing MIT 17 subtype (72.6 %). However, the strains of the Beijing subtype W148, widespread in Irkutsk Oblast and 
Buryatia, have not been noted in Mongolia. According to the classification by M. Merker et al., the majority of studied 
strains of the Beijing lineage (85.8 %) relate to the clonal complexe CC4, infrequently detected in Russian border regions. 
Statistically significant differences between distribution of clonal complexes among border with Russia and central 
regions of Mongolia have not been detected.
Conclusions. Strains of the clonal complex CC4 of Beijing lineage dominate in central and border to Russia regions 
of Mongolia, this allows assuming that the different geographical regions were sources of MBT strains, prevalent in 
Mongolia and adjacent Russian regions.
Key words: tuberculosis, Beijing genotype, M.  tuberculosis

ВВедение

В последние десятилетия во многих регионах 
мира отмечается неблагоприятная эпидемиологи-
ческая ситуация по туберкулёзу (ТБ), вызванная 
широким распространением клональных штаммов 
Mycobacterium tuberculosis (МБТ), характеризующих-
ся важными в патогенезе ТБ эпидемиологическими 
свойствами и высокой степенью генетической одно-
родности. По данным ВОЗ, наиболее тяжёлое бремя ТБ 
несут страны Юго-Восточной Азии и западной части 
Тихого океана, к числу которых относится Монголия 
[4], где эпидемическая ситуация складывается осо-
бенно неблагополучно в приграничных аймаках [3]. 
В 2014 г. показатель регистрируемой заболеваемости 
ТБ в Монголии составил 170 на 100 тыс. населения, 
общая смертность от ТБ оценивается в 2,3 на 100 тыс. 
населения [5]. 

Наиболее важной в возникшей угрозе пандемии 
можно считать генетически близкую группу штам-
мов, относящихся к генотипу Beijing. Проведённое 
ранее исследование [6] 20 штаммов МБТ, цирку-
лирующих на территории Монголии, свидетель-
ствовало об отсутствии эпидемического значения 
для данного региона клональных комплексов CC1 
(субтип MIT 16) и CC2 (субтип W148) генотипа 
Beijing, широко распространённых в сопредельных 
с Монголией регионах России. Поскольку вопрос о 
корреляции между территориальной близостью рас-
пространения популяций МБТ и их генотипической 
структурой остаётся открытым, задачей настоящего 
исследования являлось выявление региональной 
специфики распространения субтипов генотипа 
Beijing на территории Монголии на репрезентатив-
ном количестве штаммов.
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Целью настоящей работы стало исследование 
молекулярно-генетических характеристик штаммов 
МБТ, циркулирующих на территории граничащих c 
Россией и центральных аймаков Монголии. 

материалы и методы

Проведён молекулярно-генетический анализ 
143 клинических штаммов МБТ, полученных от боль-
ных ТБ, проживающих на территории граничащих 
c Россией и центральных аймаков Монголии и про-
ходивших лечение в 2011–2013 гг. В изученной вы-
борке доля мужчин составила 64,3 %, средний возраст 
пациентов составил 38,9 ± 14,4 лет. Среди больных 
отмечалось преобладание впервые выявленных слу-
чаев ТБ (64,3 %), у 35,7 % обследованных заболевание 
имело хроническое течение. Клинические штаммы 
МБТ были выращены и исследованы (72 изолята) 
на наличие лекарственной устойчивости к противо-
туберкулёзным препаратам первого ряда. 

Генотипическая характеристика изолятов по-
лучена на основе методов, использованных ранее 
[2], а также при дополнительном анализе про-
филей штаммов генотипа Beijing в соответствии с 
классификацией, представленной в исследованиях 
M. Merker et al. [6]. Статистическую обработку дан-
ных проводили в редакторе электронных таблиц 
MS Excel 14.0 и в пакете статистических программ 
Statistica for Windows v. 6.0. Статистическую значи-
мость различий между параметрами оценивали с по-
мощью непараметрического критерия соответствия 
χ2. Различия считали статистически значимыми при 
p < 0,05.

результаты и обсуждение

Результаты настоящего исследования показали 
(рис. 1), что в исследуемом регионе наблюдается 

преобладание пандемического генотипа Beijing 
(113 / 143 – 79,0 %), представленного разнообраз-
ными субтипами, доминирующим из которых ока-
зался Beijing MIT 17, составляющий 72,6 % (82 / 113) 
штаммов генотипа Beijing. Остальная часть изученной 
популяции была представлена штаммами генотипа T 
(9 / 143 – 6,3 %), LAM (6 / 143 – 4,2 %), H (5 / 143 – 
3,5 %), X (1 / 143 – 0,7 %). Неидентифицируемые 
вышеуказанными методами штаммы обнаружены в 
9 (6,3 %) случаях. 

Дополнительный анализ профилей штаммов 
генотипа Beijing, согласно классификации M. Merker 
et al., показал (рис. 2), что изоляты МБТ из Монголии 
наиболее часто (97 / 113 – 85,8 %) принадлежат 
клональному комплексу CC4, широко распростра-
нённому в Центральной и Юго-Восточной Азии 
[6]. Полученные нами данные подтверждают вы-
сказанные ранее предположения об отсутствии 
эпидемического значения для Монголии штаммов 
клональных комплексов CC1 (субтип MIT 16) и CC2 
(субтип W148), обнаруженных в пределах 5,3 % 
(6 / 113) и 0 % соответственно. Однако штаммы этих 
субтипов доминируют среди больных ТБ из Иркут-
ской области и Бурятии [1], имеющих интенсивные 
миграционные связи с Монголией, и играют важную 
роль в увеличении уровня заболеваемости и ухуд-
шении обстановки по лекарственно устойчивому 
ТБ в России. Незначительное представительство в 
Монголии имели также штаммы клональных ком-
плексов CC3 (6 / 113 – 5,6 %) и CC6 (4 / 113 – 3,5 %). 
Распространение доминирующих в Монголии штам-
мов клонального комплекса CC4 в центральных и 
граничащих с Россией аймаках было относительно 
равномерным (в пределах 54,6 % (53 / 97) и 45,4 % 
(44 / 97) соответственно) (χ2 = 2,144 с поправкой 
Йейтса; p > 0,05). 

 

Beijing 16; 8
Beijing 17 (72,6)

Beijing 84 (2,7)
Beijing 86 (3,5)

Beijing 93 (0,9) Beijing 101 (0,9) Beijing 376 (0,9)

Beijing 499 (3,5)
Beijing 573 (0,9) Beijing 706 (1,8)

Beijing 721 (0,9)

Beijing orphan (3,5)

T (6,3)

LAM (4,2)

H (3,5)
X (0,7)

Orphan (6,3)

Другие генотипы (21)

рис. 1. Структура генотипов штаммов МБТ, выделенных от больных ТБ, проживающих в приграничных и центральных 
аймаках Монголии (%): в подписи категории указаны название генотипа, MIT (международный номер MIRU-VNTR 
профиля в базе данных SITVIT) и процентное количество штаммов выборки.
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рис. 2. Структура клональных комплексов (CC) генотипа 
Beijing исследуемой популяции МБТ (%): в подписи 
категории указаны название клонального комплек-
са и процентное количество штаммов выборки.

По результатам теста на лекарственную устой-
чивость выявлено доминирование МЛУ-штаммов 
(31 / 72 – 43,1 %) и штаммов, сохраняющих антибио-
тикочувствительность (29 / 72 – 40,3 %), моно- и по-
лирезистентные штаммы обнаружены в 9,7 % (7 / 72) 
и 6,9 % (5 / 72) случаев соответственно. 

ВыВоды

Результаты проведённого исследования расши-
ряют представления о филогеографии ТБ в Северной 
Азии и понимание исторического происхождения до-
минирующих клонов МБТ на изучаемой территории. 
По всей видимости, в Монголии спектр генотипов 
МБТ в XX в. не претерпел значительных изменений, 
поскольку, несмотря на географическую близость 
регионов, распространение клонального комплекса 
CC1 при полном отсутствии клонального комплекса 
CC2, представляющего угрозу пандемии для России, 
происходило в этом Азиатском регионе иначе. 

Возможно, исходным источником монгольских 
штаммов генотипа Beijing могли быть регионы КНР, 
в первую очередь Внутренняя Монголия, поэтому 
для выяснения их географического происхождения 
целесообразно исследовать спектр генотипов МБТ, 
циркулирующих на данной территории. Проведённые 
ранее исследования [8] указывают на возможность 
решения вопроса о том, происходит ли приток новых 
штаммов из-за рубежа, путём сравнения спектра 
генотипов у больных ТБ в контрастных по возрасту 
группах. Подобное исследование в Монголии могло бы 
отразить, насколько стабилен был спектр генотипов 
МБТ в монгольской популяции в последние 30–50 лет.

Работа выполнена при поддержке гранта Рос-
сийского фонда фундаментальных исследований 
(№ 15-04-00632 А).
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