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РЕЗЮМЕ 

Обоснование. В Республике Саха (Якутия) с 2020 года заболеваемость ту-
беркулезом (ТБ) стала ниже среднероссийских показателей на фоне увеличе-
ния уровня первичной множественной лекарственной устойчивости (МЛУ) 
Mycobacterium tuberculosis.
Цель исследования. Проанализировать изменения молекулярно-генетиче-
ской структуры популяции штаммов M. tuberculosis за 2009–2024 гг.
Материалы и методы. Изучено 669 штаммов за 2009–2014 (первый) и 2022–
2024 гг. (второй) периоды методами RD 207/105/181, SNP– и MIRU-VNTR 24 ти-
пирования. 
Результаты. Первичная МЛУ (без пре-широкой и широкой лекарственной 
устойчивости (пре-ШЛУ и ШЛУ) штаммов составила 22,2 % и 24,6 %, пре-ШЛУ 
– соответственно 1,0 % и 16,9 % по периодам, ШЛУ – 3,3 % в 2022–2024 гг. Ге-
нотип Beijing выявлен во втором периоде у 67,3  % против 43,3  % – в первом 
(p < 0,001): субтипы Central Asian Russian – 31,0 % против 21,7 % (р = 0,006) и B0/
W148 – 34,0 % против 14,9 % (p < 0,001). Евро-Американская линия M. tuberculosis 
представлена эндемичным генотипом S (18,0 % – в первом и 13,8 % – во вто-
ром периоде), генотипами T, LAM, Ural, H. Во втором периоде, для штаммов B0/
W148 показано увеличение его доли во всех возрастных группах, рост пре-ШЛУ 
(53,9 % против 7,3 %; (p < 0,001) и обнаружение ШЛУ (6,9 %); для генотипа S выяв-
лено увеличение первичной пре-ШЛУ (33,3 % против 5,7 %; p = 0,002) и установ-
лена ШЛУ в 44,4 %.
Заключение. В популяции M. tuberculosis выявлено увеличение уровня пре-ШЛУ 
и  появление ШЛУ у штаммов Beijing B0/W148 (60,8  %) и генотипа S (60,1  %) 
в 2022–2024 годах. Штаммы Beijing B0/W148 получили распространение и ока-
зывают влияние на рост доли пре-ШЛУ и появление ШЛУ, как и эндемичный ге-
нотип S, что требует дальнейшего наблюдения и усиления контроля за эф-
фективностью лечения, прежде всего, больных со впервые выявленным ТБ.
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RESUME

Introduction. In the Republic of Sakha (Yakutia) since 2020, the incidence of tubercu-
losis (TB) has become lower than the Russian average against the background of an in-
crease in the proportion of multidrug-resistant (MDR) strains of Mycobacterium tuber-
culosis, including among new cases.
Objective. To analyze the changes in the molecular genetic structure of M. tuberculosis 
strains for 2009–2024.
Materials and methods. We studied 669 strains for 2009–2014 (first period) and 2022–
2024 (second period) by RD 207/105/181, SNP- and MIRU-VNTR 24 typing methods.
Results. The primary MDR (without pre-XDR and XDR) were 22.2 % and 24.6 % by pe-
riods, the pre-XDR increased from 1.0  % to 16.9  % and XDR strains were emergence 
in 3.3 % in 2022–2024. In the second period, the Beijing genotype was predominance 
(67.3 % vs. 43.3 % in the first period; p < 0.001), Beijing Central Asian Russian was in-
creased from 21.7 % to 31.0 % (p = 0.006), Beijing B0/W148 was increased from 14.9 
to 34.0  % (p  <  0.001). Euro-American lineage was represented by endemic for Sakha 
(Yakutia) S genotype (13.8 % and 18.0 % by periods), genotypes T, LAM, Ural, H. In all 
age groups in the second period, an increase in the proportion of Beijing B0/W148 was 
found. The pre-XDR profiles of B0/W148 were increased (53,9  % vs 7,3  %; p  <  0,001) 
and was found XDR (6.9  %). For genotype S, the primary pre-XDR (33,3  % vs 5,7  %; 
p = 0,002) was increased and XDR  was found in 44.4 %.
Conclusion. In the period of 2022–2024, in the M. tuberculosis population, a high lev-
el of pre-XDR and XDR in Beijing B0/W148 strains (60.8  %), and S genotype (60.1  %) 
was detected. Beijing B0/W148 strains have spread and influence MDR amplification, 
as the endemic S genotype, which requires further surveillance and control.

Key words: Mycobacterium tuberculosis, Sakha (Yakutia), Beijing B0/W148, geno-
type S, multidrug-resistant, tuberculosis
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ВВЕДЕНИЕ

Республика Саха (Якутия) (РС(Я)) заняла устойчивые 
позиции территории со средними показателями забо-
леваемости туберкулезом (ТБ) благодаря выраженной 
динамике снижения в период с 2009 по 2023 гг. (с 82,1 
до 30,2 на 100  тыс. населения соответственно), это 
привело к тому, что с 2020 года их уровни стали ниже 
среднероссийских значений [1]. Снижение показателя 
заболеваемости ТБ за десятилетний период сопрово-
ждается увеличением доли штаммов Mycobacterium 
tuberculosis с множественной лекарственной устойчи-
востью (МЛУ), в том числе среди новых случаев ТБ [2].

Проведенные ранее исследования молекуляр-
но-генетической структуры популяции возбудителя ТБ 
в Саха (Якутии) показали, что доля штаммов генотипа 
Beijing (40,3 %) и его эпидемического субтипа B0/W148 
(12,9%) были значимо ниже, чем на других азиатских 
территориях Российской Федерации [3, 4]. Другим от-
личием стало выявление эндемически распространен-
ного в РС(Я) генотипа S, возбудителя в большинстве 
случаев ассоциированного с МЛУ штаммов и низкой 
эффективностью лечения ТБ [5]. Высокий уровень вну-
тренней и внешней миграции [6], особенности геогра-
фического положения могут способствовать измене-
нию спектра циркулирующих вариантов M. tuberculosis 
в РС(Я), что требует динамического наблюдения.

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ

Проанализировать изменения молекулярно-гене-
тической структуры популяции штаммов M. tuberculosis 
за 2009–2024 гг.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В исследование включены 669 штаммов M.  tuber-
culosis, с известным профилем лекарственной чув-
ствительности, полученные в 2009–2014  гг. (далее 
первый период, n = 369) и 2022–2024 гг. (второй пери-
од, n  =  300). Исследование было одобрено этическим 
комитетом ФГБНУ Научного центра проблем здоровья 
семьи и репродукции человека в рамках выполнения 
темы государственного задания №  121022500179-0 
(протокол №  2 от 18.02.2020). У больных ТБ помимо 
демографических данных, включающих возраст и пол, 
изучили информацию о клинических формах и преды-
дущих эпизодах лечения. При наличии прошлых эпизо-
дов лечения такие случаи были отнесены к ранее лече-
ным, остальные были классифицированы как впервые 
выявленные случаи ТБ. Культивирование и определе-
ние лекарственной чувствительности M.  tuberculosis 
к противотуберкулезным препаратам (ПТП) проводили 
стандартным непрямым методом абсолютных концен-
траций на плотных питательных средах и с помощью 
модифицированного метода пропорций на жидкой 
среде в системе BACTEC MGIT960 (Becton Dickinson), 

как описано ранее [7]. Характеристика профилей ле-
карственной устойчивости даны согласно клиниче-
ским рекомендациям «Туберкулез у взрослых», 2022: 
монорезистентность — это устойчивость микобак-
терии туберкулеза только к одному противотуберку-
лезному препарату (ПТП); полирезистентность — это 
устойчивость микобактерии туберкулеза к двум и бо-
лее ПТП кроме одновременной устойчивости к изони-
азиду и рифампицину; множественная лекарственная 
устойчивость (МЛУ) — это устойчивость микобактерии 
туберкулеза одновременно к изониазиду и рифампи-
цину независимо от наличия устойчивости к другим 
ПТП; пре-широкая лекарственная устойчивость (пре-
ШЛУ) — это устойчивость микобактерии туберкуле-
за к рифампицину с устойчивостью к изониазиду или 
без нее, в сочетании с устойчивостью к любому фтор-
хинолону; широкая лекарственная устойчивость (ШЛУ) 
— это устойчивость микобактерии туберкулеза к ри-
фампицину с устойчивостью к изониазиду или без неё, 
в сочетании с устойчивостью к любому фторхинолону 
и, по крайней мере, к линезолиду или бедаквилину.

ДНК M.  tuberculosis экстрагировали описанны-
ми ранее методами [3]. Дифференциацию штаммов 
на группы Beijing и non-Beijing проводили, как описано 
ранее [7]. Штаммы Beijing генотипированы по специ-
фическим маркерам SNP субтипов (B0  / W148, Central 
Asian Russian, Central Asian Outbreak), non-Beijing – ге-
нотипа S, как описано ранее [4, 7]. Проведено MIRU-
VNTR 24 — типирование всех штаммов [3]. Для анализа 
идентифицированные субтипы Beijing сгруппирова-
ны в B0  / W148, Central Asian Russian и Beijing другие, 
S генотип и non-Beijing другие. Штаммы non-Beijing, 
не идентифицированные по базе MIRU-VNTRplus и дре-
ву с референс-профилями, обозначены –Unknown.

Статистическая обработка данных и оценка досто-
верности выводов проведена с использованием ме-
тодов проверки на нормальность по Шапиро – Уилка 
и Колмогорова – Смирнова с последующим расчетом 
для непараметрических критериев медианы и 95% до-
верительным интервалом и оценки различий (Манна 
– Уитни, точный критерий Фишера и χ2 с соответствую-
щими степенями свободы (df )) и с определением стати-
стической значимости результатов не менее 95%.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Общая характеристика сравниваемых коллек‑
ций штаммов M. tuberculosis

Выборки штаммов от больных ТБ двух сравнивае-
мых периодов имели различия по возрастному и поло-
вому составу (Табл. 1), а также числу ранее леченых слу-
чаев ТБ (во втором периоде – 39,0 % (117 / 300) против 
16,5 % (61 / 308) – в первом периоде р < 0,001).

Вторая выборка характеризовалась смещением 
структуры лекарственной устойчивости за счет умень-
шения частоты чувствительных штаммов (с 58,3  % 
до 24,0  %) и увеличения частоты пре-ШЛУ (с 2,1  % 
до 33,3 %) (Табл. 1). Превышение числа случаев пре-ШЛУ 
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во втором периоде выявлено как среди впервые вы-
явленных (с 1,0 % (3/311) до 16,9 % (31/183); p < 0,001), 
так и ранее леченых случаев ТБ (с 8,6 % (5/58) до 59,0 % 
(69/117); p < 0,001).

Анализ распределения лекарственной устойчи-
вости с учетом различий в клинической структуре 
двух периодов показал также значимое уменьшение 
лекарственно чувствительных случаев во втором пе-
риоде только среди впервые выявленных больных 
ТБ: для инфильтративных форм (32,9 % против 66,0 %; 
p < 0,001); для диссеминированных форм (41,0 % про-
тив 61,9 %; p = 0,0369). Среди ранее леченных, несмо-
тря на выявленное превышение случаев фиброзно-ка-
вернозного ТБ во втором периоде, значимых различий 
в частоте пре-ШЛУ среди них не обнаружено (48,6  % 

(34/42) против 60 % (3/5); p = 0,61). Во всех возрастных 
группах больных отмечено значимое увеличение доли 
лекарственной устойчивости в 2022–2024  гг. относи-
тельно 2009–2014 гг. (p = 0,01 для группы 61 и старше, 
и для остальных p < 0,001). На этом фоне уровень МЛУ 
(без пре-ШЛУ и ШЛУ) оставался стабильным среди 
впервые выявленных случаев (22,2  % против 24,6  % 
соответственно по периодам; p  =  0,54) и уменьшился 
во втором периоде среди ранее леченных (51,7 % про-
тив 19,7  %; p  <  0,001) за счет расширения спектра ЛУ 
в сторону пре-ШЛУ.

Генотипическая характеристика сравниваемых 
выборок M. tuberculosis

Генотип Beijing выявлен у 43,4 % (160/369) штаммов 
первой выборки и 67,3 % (202/300) – второй коллекции 

ТАБЛИЦА 1

ДЕМОГРАФИЧЕСКИЕ И КЛИНИЧЕСКИЕ ДАННЫЕ 
БОЛЬНЫХ ТБ

TABLE 1

DEMOGRAPHIC AND CLINICAL DATA OF TB PATIENTS

Характеристики
Общая выборка,

n = 669 абс. (%)
2009–2014,

n = 369 абс.(%)
2022–2024, 

n = 300 абс.(%)
Критерий

p

Пол

Женский 200 (34,7) 128 (34,7) 72 (26,0) χ2

p < 0,001Мужской 469 (65,3) 241 (65,3) 228 (74,0)

Возраст

Средний возраст Me [95%ДИ] 38 [28-51] 33 [24-49] 42 [35-53] Манна – Уитни p < 0,001

До 25 лет 127 (19,0) 110 (29,8) 16 (5,3)

χ2

p<0,001

26-45 лет 309 (46,2) 148 (40,1) 162 (54,0)

46-60 лет 155 (23,1) 71 (19,2) 84 (28,0)

61 и старше 78 (11,7) 40 (10,8) 38 (12,7)

История лечения ТБ

Впервые выявленные 494 (73,8) 311 (84,3) 183 (61,0)

χ2

p < 0,001

Ранее леченные 175 (26,2) 58 (15,7) 117 (39,0)

Рецидив 49 (7,3) 7 (1,9) 42 (14,0)

Хроническое течение 126 (18,9) 51 (13,8) 75 (25,0)

Клинические формы ТБ

Инфильтративный 347 (51,9) 234 (63,4) 113 (37,7)

χ2

p < 0,01

Диссеминированный 147 (22,0) 55 (14,9) 92 (30,7)

Фиброзно-кавернозный 68 (10,2) 19 (5,1) 49 (16,3)

Прочие* 107 (15,9) 61 (16,6) 46 (15,3)

Лекарственная устойчивость

Чувствительные 287 (42,9) 215 (58,3) 72 (24,0)

χ2

p < 0,01

Монорезистентные 41 (6,1) 15 (4,1) 26 (8,7)

Полирезистентные 56 (8,4) 32 (8,7) 24 (8,0)

МЛУ, без пре-ШЛУ и ШЛУ 167 (25,0) 99 (26,8) 68 (22,7)

Пре-ШЛУ 108 (16,4) 8 (2,1) 100 (33,3)

ШЛУ** 10 (1,5) - 10 (3,3)

Примечания. *прочие – клинические формы, включающие милиарный, очаговый, цирротический, кавернозный, генерализованный ТБ, казеозную пневмонию, 
ТБ бронхов, ТБ плеврит и туберкуломы; ШЛУ определена только для второй выборки.
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M.  tuberculosis (p  <  0,001). Значительное превыше-
ние штаммов Beijing во втором периоде обнаружено 
как в группе ранее леченных (65,0 %; 76/117), так и сре-
ди впервые выявленных больных ТБ (68,9 %; 126/183) 
по сравнению с выборкой 2009–2014 гг. (соответствен-
но 39,7 % (23/58) и 44,1 % (137/311) (p = 0,001). Наибо-
лее многочисленными генетическими группами были 
Beijing Central Asian Russian, генотип S и Beijing B0/
W148 (Рис. 1А) с разной выраженностью в двух выбор-
ках. Отличия структуры генотипической структуры 
штаммов в двух периодах не были связаны с полом 
больных ТБ (χ2 = 1,58 df = 5, p = 0,84), но обнаружили 
отличия в возрастных (Рис. 1В) и клинических характе-
ристиках (Рис. 1С и D).

Для Beijing B0/W148 показано: i) значимое увели-
чение во втором периоде среди впервые выявлен-
ных пациентов (27,3 % (50/183) против 13,5% (42/311); 
p  <  0,001); ii) незначительное варьирование показа-
телей в общем распределении генотипов среди ра-
нее леченых пациентов (44,4% (52/117) против 22,4 % 
(13/58); p  =  0,12) и в структуре клинических форм 

(впервые выявленных (p = 0,829) и ранее леченых слу-
чаев (p = 0,19)).

Для Beijing Central Asian Russian обнаружено: i) зна-
чимое увеличение во втором периоде у больных старше 
25 лет среди всех случаев (30,3 % (86/284/против 14,3 % 
(37/259); p  <  0,001), среди впервые выявленных паци-
ентов (39,9 % (73/183) против 23,2 % (72/311); p < 0,001) 
за счет усиления его доминирования среди инфильтра-
тивных (44,4 % против 26,6 %; p = 0,003 ) и диссемини-
рованных форм ТБ (36,1 % против 11,9 % p = 0,012); ii) 
незначительное варьирование показателей в группе 
больных до 25 лет (7/16 против 43/110 p = 0,93); ii), а так-
же среди ранее леченых пациентов в общем (44,4  % 
(20/117) против 22,4 % (8/58); p = 0,73) и в их структуре 
клинических форм (χ2 = 1,49; df = 5, p = 0,829). В выборке 
2022–2024 гг. среди Beijing Central Asian Russian выяв-
лено 7 штаммов Central Asian Outbreak, характеризую-
щихся высоким эпидемическим потенциалом распро-
странения МЛУ ТБ в странах Центральной Азии [8]. Они 
были выделены от двух больных со впервые выявлен-
ным ТБ и пяти ранее леченых пациентов.
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FIG. 1. 
Genotypes of M. tuberculosis from TB patients in Sakha (Yakutia) 
in the 2009–2014 (1) and 2022–2024 (2): A – new and previously 
treated cases (%); B – age groups (%), C – clinical forms among 
new cases (abs.), D – clinical forms among previously treated 
(abs.)

РИС. 1. 
Генотипы штаммов M. tuberculosis от больных ТБ в Саха (Яку-
тии) в 2009–2014 (1) и 2022–2024 (2): А – среди впервые выяв-
ленных и ранее леченых (%); В – в разных возрастных группах 
(%), С – с разными клиническими формами среди впервые вы-
явленных (абс.), D – с разными клиническими формами среди 
ранее леченых (абс.)
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Для генотипа S выявлено значимое превышение 
доли среди ранее леченных по сравнению с впер-
вые выявленными случаями без значительных отли-
чий по периодам: среди впервые выявленных (11,3 % 
(35/311) против 9,8 % (18/183); p = 0,23) и ранее лече-
ных пациентов (27,6 % (16/58) против 30,8 % (36/117); 
p  =  0,66); среди впервые выявленных в долях ин-
фильтративного (11,7 % против 8,9 %; p = 0,95) и дис-
семинированного ТБ (7,1  % против 13,1  %; p  =  0,54); 
аналогично среди ранее леченых (p  =  0,64 и p  =  0,32 
по соответствующим формам).

В целом минорные представители non-Beijing зна-
чимо чаще обнаруживались в первой выборке (для всех 
пар сравнения p  <  0,001 с поправкой Бонферрони). 
В первой выборке эта часть включала 158 штаммов – T 
(n n = 49), LAM (n = 32), Ural (n = 25), Haarlem (n = 32); 
Uganda (n = 9), X (n = 6) и Unknown (n = 5). Во второй вы-
борке они представлены 44 штаммами – T (n = 17), LAM 
(n = 8), Ural (n = 5), Haarlem (n = 7), Unknown (n = 6).

Лекарственная устойчивость и генотипы
Распределение профилей лекарственной устой-

чивости к противотуберкулезным препаратам пред-
ставлено на Рисунке 2 (А, B). Штаммы генотипа Beijing 

несли лекарственную устойчивость к рифампицину 
и изониазиду во втором периоде в два раза чаще 
– 60,4  % (122/202), чем в первом периоде (35,6  % 
(57/160); р  <  0,001) за счет превышения ее доли сре-
ди впервые выявленных больных ТБ (29,2  % (40/137) 
– в первом и 46,3  % (58/126 ) – во втором; р  =  0,03). 
Все штаммы генотипа S второго периода имели устой-
чивость к рифампицину и изониазиду, что сравнимо 
больше, чем в первом периоде (72,5 %) (p < 0,001). Ми-
норные non-Beijing не отличались по периодам (5,7 % 
против 4,5  %; p  =  0,77). Для ранее леченых случаев 
частота устойчивости к рифампицину и изониазиду 
по всем генетическим группам не отличалась по пе-
риодам: в общем для Beijing –73,9  % против 81,0  % 
(p  =  0,27), для штаммов S генотипа – 87,5  % против 
75,0 %; (р = 0,51), для других non-Beijing – 21,1 % против 
20,0 % (р = 0,96).

Учитывая, что штаммы с профилями пре-ШЛУ име-
ли разные частоты в двух выборках, мы проанализиро-
вали отдельно их генотипические распределения. Пре-
ШЛУ штаммы выявлены во всех генотипических группах 
второй выборки. Были обнаружены значимые превы-
шения доли пре-ШЛУ для B0/W148 как для впервые 
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FIG. 2. 
Drug resistance of M.  tuberculosis in 2009–2014 (1) and 2022–
2024 (2): A – among new cases; B – among previously treated 
cases (%)

РИС. 2. 
Лекарственная устойчивость штаммов основных генетиче-
ских групп M. tuberculosis в выборках 2009–2014 (1) и 2022–2024 
(2) годов: А – среди впервые выявленных больных, В – среди ра-
нее леченных больных (%)
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выявленных (во второй выборке по сравнению с пер-
вой – 53,9  % (20/50) против 7,3  % (1/42); p  <  0,0001), 
так и ранее леченных (соответственно 67,3  % (35/52) 
против 23,1  % (3/13); p  <  0,001). Для Beijing Central 
Asian Russian в первый период пре-ШЛУ отсутствова-
ла, во второй период она составила 30,0  % среди ра-
нее леченых случаев (6/20), что было выше, чем среди 
впервые выявленных – 4,1 % (3/73; p = 0,002). Из семи 
штаммов Beijing Central Asian Outbreak 85,7 % (6/7) име-
ли МЛУ, три из которых были с пре-ШЛУ (42,9 %). Для ге-
нотипа S: во втором периоде увеличена доля штаммов 
пре-ШЛУ от впервые выявленных больных (соответ-
ственно 33,3 % (6/18) против 5,7 % (2/35); p = 0,002). Сре-
ди ранее леченых случаев разницы пре-ШЛУ не было 
(8,3 % (3/36) – во второй выборке против 12,5 % (2/16) 
– в первой; p = 0,63), но ШЛУ выявлена в 66,7 % (24/36; 
p  <  0,001). Для минорных представителей non-Beijing 
появление ШЛУ штаммов пока имеет случайный ха-
рактер (4,5 % – 2/44; p = 0,06), хотя один (генотип Ural) 
из них получен от впервые выявленного больного 
с диссеминированной формой ТБ.

ОБСУЖДЕНИЕ

Наблюдаемое в когортах M.  tuberculosis смещение 
структуры МЛУ в сторону пре-ШЛУ и появление ШЛУ со-
гласуется с основными трендами ТБ на исследованной 
территории. В РС(Я) только с 2020 года заболеваемость 
МЛУ-ТБ стабилизировалась на среднем по ДФО уровне 
и в 2022 году составила (6,6/100 000 населения) [9], однако 
в сравнении с прошлым десятилетием возросла доля 
случаев МЛУ среди впервые выявленных больных-бак-
териовыделителей с 13,1 % в 2010 г. до 29,8 % в 2024 г. 
[9-11]. В настоящем исследовании когорта 2009–2014 гг. 
имела 28,9 % штаммов со всеми профилями МЛУ, а вы-
борка 2022–2024 гг. – 59,3 % со значимым утяжелением 
лекарственной устойчивости во всех возрастных груп-
пах больных ТБ. На фоне стабильного уровня первичной 
МЛУ ((пре-ШЛУ и ШЛУ) – 22,2 % и 24,6 % по периодам) вы-
явлено превышение числа штаммов с пре-ШЛУ (с 1,0 % 
до 16,9 %) и появление ШЛУ штаммов в 3,3 % в выборке 
2022–2024 гг. Штаммы с пре-ШЛУ от ранее леченых боль-
ных ТБ стали обнаруживаться в более чем половине слу-
чаев (59,0 %) по сравнению с 8,6 % когорты 2009–2014 гг. 
(р < 0,001). Высокие уровни МЛУ в клинических изоля-
тах из крупных региональных фтизиатрических центров 
постоянно обнаруживаются в российских мониторин-
говых и целевых молекулярно-эпидемиологических ис-
следованиях настоящего десятилетия [7, 12-15].

Несмотря на сокращение заболеваемости населения 
ТБ с бактериовыделением в РС(Я) с 42,1 в 2010 г. до 17,9 
случаев на 100 тысяч населения в 2024 г., сохраняется про-
цент бациллярных форм туберкулеза среди впервые вы-
явленных случаев (50,4 ± 1,2 % в 2009–2014 гг. и 59,9 ± 1,2 % 
в 2022–2024 гг.; p = 0,53). Число больных с ФКТ снизилось 
почти в 2,5 раза (с 99 до 40 случаев, находившихся на уче-
те в 2010 и 2024 гг. соответственно), но их доля колеблет-
ся от 0,6 % до 2,0 % от всех клинических форм ТБ легких. 

Интенсивные показатели рецидивов уменьшились с 9,8 
в 2010 до 6,8 на 100 тысяч в 2024 году [9, 11]. То есть су-
ществующие неблагоприятные тренды роста МЛУ-ТБ [10] 
обеспечивают сохранение условий распространения 
МЛУ штаммов бактериовыделителями, в том числе с де-
структивными формами заболевания, и недостаточную 
эффективность лечения этих сложных форм ТБ. С другой 
стороны, прогнозирование снижения темпов спада забо-
леваемости после вмешательства COVID-19 эпидемии [16, 
17] на фоне утяжеления МЛУ сделало неясным процесс 
сокращения резервуара инфекции ТБ.

К сложившейся ситуации по ТБ в РС(Я) добавляют-
ся изменения структуры циркулирующей популяции 
M.  tuberculosis, нашедшие отражение в настоящем ис-
следовании. Увеличение в выборке 2022–2024 гг. уровня 
обнаружения штаммов Beijing (67,3 %) свидетельствует 
о достижении в РС(Я) средних показателей европейских 
[12, 13] и азиатских [7, 13-15, 18] регионов России. Изме-
нения доли Beijing штаммов отмечены в группе впервые 
выявленных (68,9  % против 44,1  %) и ранее леченных 
(65,0 % против 39,7 %) больных ТБ. При этом в когортах 
больных до 25 лет генотипическая структура остается 
стабильной. В остальных возрастных группах прояви-
лось значимое увеличение количества двух субтипов 
Beijing – Central Asian Russian и B0/W148 преимуществен-
но за счет новых случаев (с 23,2 % до 39,9 % – для Beijing 
Central Asian Russian и с 13,5 % до 27,3 % – для Beijing B0/
W148). Для Beijing Central Asian Russian это может быть 
связано с необычно большой группой диссеминирован-
ных форм ТБ в выборке 2022–2024 гг., что сыграло роль 
смещающего фактора, и является ограничением для вы-
яснения причин, приведших к обнаружению различий. 
И вместе с тем, неблагоприятным фактором является 
появление в выборке 2022–2024 гг. семи случаев Beijing 
Central Asian Outbreak которые в 85,7 % имели МЛУ, три 
из которых были с пре-ШЛУ (42,9 %).

Согласно анализу распределений Beijing B0/W148, 
увеличение его доли среди новых случаев ТБ в когор-
те 2022–2024 гг. не было связано с колебаниями струк-
туры клинических форм. Таким образом, в настоящее 
время мы можем утверждать, что распространение 
Beijing B0/W148, ранее обнаруженное в основном сре-
ди «молодых» больных ТБ в РС(Я) [3], в настоящий мо-
мент происходит путем эффективной передачи во всех 
возрастных группах.

В пользу формирования условий для локальных 
очагов Beijing B0/W148 в течение последних 15 лет 
в РС(Я) и временного отставания его «заноса» в мало-
населенную и отдаленную от других регионов террито-
рию укладывается предположение, что распростране-
ние B0/W148 происходило в две эпидемические волны 
– в конце 1980-х и в конце 1990-х годов [19, 20]. Акти-
визация миграционных потоков в РС(Я) в 1990-е годы, 
совпадая с одной из волн экспансии, могла обеспечить 
дополнительные условия появления очагов ТБ, вызван-
ных B0/W148, и последующего их закрепления на этой 
новой для него территории.

Наблюдаемая экспансия Beijing B0/W148 в РС(Я) со-
провождается активным расширением спектра МЛУ 
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до пре-ШЛУ среди впервые выявленных больных (с 7,3 % 
до 53,9 %) и ранее леченных (с 23,1 % до 67,3 %) случаев, 
а также появлением ШЛУ у 6,5 % штаммов этого субтипа 
Beijing. Подобные количественные изменения профи-
лей МЛУ Beijing B0/W148 являются общей характерной 
особенностью для многих современных российских 
коллекций [13-15, 18, 21].

Региональной особенностью РС(Я) является частая 
встречаемость пре-ШЛУ и ШЛУ у штаммов генотипа S, 
что еще больше утяжеляет структуру МЛУ локальной 
популяции M. tuberculosis. Эндемичные штаммы геноти-
па S [4], обнаруживавшиеся в 9,8–11,3 % новых случаев, 
получили почти трехкратное накопление среди ранее 
леченных больных 27,6–30,8  % (Рис.  2). Многократное 
увеличение доли штаммов пре-ШЛУ среди впервые 
выявленных больных ТБ, вызванным генотипом S (с 5,7 
до 33,3 %) говорит о возросшем эпидемическом потен-
циале. На фоне роста доли пре-ШЛУ и появлении ШЛУ 
среди доминирующих представителей локальной по-
пуляции M.  tuberculosis РС(Я), минорные генотипы non-
Beijing демонстрируют стабильные уровни МЛУ (4,5-
5,7 % для впервые выявленных и 20,0–21,1 % – для ранее 
леченных), что характерно для штаммов Евро-Амери-
канской линии в российских коллекциях [12, 13, 18, 21].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

В популяции M.  tuberculosis РС(Я) выявлено увели-
чение распространенности генотипа Beijing, в частно-
сти субтипа Beijing B0/W148. Субтип Beijing B0/W148 
за 15-летний период, встречавшийся реже, чем в дру-
гих российских регионах, получил распространение 
во всех группах населения. Напротив, эндемичный 
в РС(Я) генотип S сохранил уровни распространённо-
сти, но в отличие от других генотипов евро-американ-
ской линии, приобрел еще более тяжелые формы МЛУ. 
Таким образом, Beijing B0/W148 и генотип S и оказы-
вают наибольшее влияние на эпидемическое распро-
странение МЛУ/ШЛУ в РС(Я), что представляет собой 
серьезный вызов для здравоохранения Якутии и тре-
бует дальнейшего изучения.
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