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ТБ по данным ВОЗ на 2021–2025 годы. Цель 
исследования – определение связи МЛУ с се-
мейством Beijing M.tuberculosis, а также даль-
нейший геномный анализ данных полногеном-
ного секвенирования клинических изолятов 
МЛУ M.tuberculosis, распространенных в Ка-
захстане.

В разных регионах Казахстана собрано 271 
лекарственно-устойчивый M.tuberculosis от 
больных туберкулезом, в том числе 143 (52,77%) 
- МЛУ, 79 (29,15%) - пре-ШЛУ, 21 (7,75%) - мо-
норезистентные, 19 (7,01%). ) – полирезистент-
ными, а 9 (3,32) – ШЛУ к противотуберкулез-
ным препаратам. Семьдесят шесть хорошо 
охарактеризованных штаммов MDR были ото-
браны для дальнейшего геномного анализа. 
Сполиготипирование проводили с использова-
нием коммерчески доступного набора MeltPro® 
McSpoligotyping Test Kit, Zeesan. Устойчивость 
к противотуберкулезным препаратам первого 
ряда определяли с помощью системы BACTEC 
MGIT-960. Секвенирование проводили на 
NovoSeq 6000 (Illumina, США).

Результаты генотипирования 76 изолятов 
МЛУ показали преобладание семейства Beijing 
M.tuberculosis, которое выявлено в 85,5% слу-
чаев (65 клинических изолятов). Остальные изо-

ляты принадлежали к следующим семействам: 
LAM9 – 3 (3,9%), LAM-RUS – 3 (3,9%), T1 – 2 
(2,6%), H3 – 1 (1,3%), MANU2 – 1 (1,3%), С – 1 
(1,3%). Сочетание лекарственной устойчивости 
к трем основным противотуберкулезным препа-
ратам - изониазиду, рифампицину и этамбутолу 
было наиболее частым и выявлено в 23 случаях 
(30,2%). Устойчивость к изониазиду, рифампи-
цину, пиразинамиду и этамбутолу выявлена   у 21 
изолята (27,6%). Устойчивость к изониазиду, ри-
фампицину и пиразинамиду выявлена   в 17 слу-
чаях (22.4%), а устойчивость к изониазиду и ри-
фампицину выявлена   в 15 случаях (19,7%).

Генотип Beijing M.tuberculosis оказался наи-
более распространенным среди изолятов МЛУ, 
циркулирующих в Казахстане. Дальнейший ге-
номный анализ с использованием TB-Profi ler, 
MTBseq, mykrobe, PATRIC и других баз дан-
ных позволит проанализировать данные секве-
нирования генома клинических изолятов 
M.tuberculosis и определить генетический про-
филь общей лекарственной устойчивости.
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