
Áþëëåòåíü ÂÑÍÖ ÑÎ ÐÀÌÍ, 2014, ¹ 2 (96)

Экспериментальные исследования в биологии и медицине				         63

УДК 579.873.21:579.253.2

С.Н. Жданова 1, 6, О.Б. Огарков 1, 2, А.Д. Молонов 3, М.В. Бадлеева 4, Л.С. Унтанова 5, 
Е.Д. Савилов 1, 2, Ю.А. Баранова 1, 6, Л.В. Тейхриб 1, 6, П.В. Корнилова 7

Сравнительное изучение генотипов M. tuberculosis из приграничных 
районов Монголии и Республики Бурятия 

1 ФГБУ «Научный центр проблем здоровья семьи и репродукции человека» СО РАМН (Иркутск) 
2 ГБОУ ДПО «Иркутская государственная медицинская академия последипломного образования» 

Минздрава России (Иркутск) 
3 Кяхтинский противотуберкулезный диспансер (Кяхта) 

4 ФГБОУ ВПО «Бурятский государственный университет» (Улан-Удэ) 
5 Республиканский клинический противотуберкулезный диспансер им. Г.Д. Дугаровой (Улан-Удэ) 

6 ФГБОУ ВПО «Иркутский государственный университет» (Иркутск) 
7 ГБОУ ВПО «Иркутский государственный медицинский университет» Минздрава России (Иркутск)
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Введение

В 2013 г. в России заболеваемость туберкулезом 
составила 67,3 на 100  тыс. населения, что свиде-
тельствует о выраженных тенденциях стабилиза-
ции ситуации на общероссийском уровне. Однако 
регистрируемые показатели эпидемиологической 
обстановки по туберкулезу существенно различают-
ся в субъектах Российской Федерации. Наибольшие 
значения заболеваемости и смертности регистриру-
ют в ряде субъектов, в основном расположенных в 
Сибири и на Дальнем Востоке. Республика Бурятия 
входит в число лидеров по уровням заболеваемости 

и смертности от туберкулеза. Генетические иссле-
дования популяции возбудителя, циркулирующего 
на данной территории, свидетельствуют о значи-
тельном преобладании штаммов генотипа Пекин, 
его основных субтипов MIT16 и MIT17, а также 
уникального субтипа MIT642, которые в равной сте-
пени распространены среди монголоидов и славян, 
длительно проживающих на территории Бурятии. 
Представляет интерес выяснение причин столь 
значительного представительства генотипа Пекин, 
которое может быть связано с миграционными свя-
зями с другими регионами России и зарубежья. Мон-
голия, имеющая традиционно тесные отношения с 
Россией, в частности с Бурятией, характеризуется 
высокими показателями заболеваемости туберку-
лезом, особенно в приграничных аймаках [3, 6]. В 
этой связи целью настоящего исследования стало 
проведение первичного скрининга генетических 
особенностей микобактерий, выделенных от впер-
вые выявленных больных туберкулезом легких на 
территории с интенсивным миграционным потоком 
из приграничных районов Монголии и Республики 
Бурятии, и сравнение спектра их генотипов.
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Материалы и методы

В настоящем исследовании использованы ДНК 
микобактерий туберкулеза, выделенные от пациен-
тов с впервые выявленным заболеванием, проходив-
ших лечение в Республиканском противотуберкулез-
ном диспансере, г. Улан-Удэ (жители Бурятии) и при 
личном обращении жителей приграничных аймаков 
Монголии в Кяхтинский противотуберкулезный дис-
пансер для исследования мокроты в 2011–2013  гг. 
Штаммы были получены от пациентов из выборок, 
значимо не отличающихся по половому и возрастному 
составу. Мужчины составили три четверти в каждой 
из выборок (Бурятия – 75,8 % (75/99), Монголия – 
75,4 % (43/57)), средний возраст составил 41,3 ± 3,7 
года (Бурятия) и 39,0  ±  2,8 лет (Монголия). ДНК 
собранных нами изолятов выделяли и генотипиро-
вали методами MIRU-VNTR по 12 локусам и методом 
делеционного анализа по RD 105 и 207, как описано 
ранее [1, 5]. Статистическую обработку данных про-
водили в редакторе электронных таблиц MS Excel 7.0 
и с использованием пакета статистических программ 
«Statistica for Windows» (версия 6.0). Значимость раз-
личий между параметрами оценивали с помощью 
непараметрического критерия χ2. Различия считали 
статистически значимыми при р ≤ 0,05.

Результаты исследования

Генотип Beijing, относящийся к Восточно-Ази-
атской генетической линии, среди штаммов МБТ, 
полученных от жителей Монголии, встречался бо-
лее часто (χ2 = 5,53; р = 0,018), чем в Бурятии (58/99 
(58,8 %)). Среди штаммов из Монголии обнаружено 
77,2 % (44/57) изолятов Восточно-Азиатской линии 
в изучаемой выборке, остальные 13 (28,1  %) были 
отнесены к другим семействам. Эти изоляты были 
сгруппированы по принадлежности к следующим 
генетическим семействам: T1 (5 штаммов), LAM и H 
(по 2  штамма), X3 (1  штамм). Неклассифицирован-

ные по MIRU-VNTR-12 изоляты присутствовали в 3 
случаях.

Описанная выше выборка имела также значимые 
отличия от полученных нами ранее данных по Буря-
тии [7] по частоте и видам встречающихся субтипов 
генотипа Beijing и, в частности, от выборки штаммов 
от впервые выявленных больных туберкулезом лег-
ких, находившихся на лечении в Республиканском 
противотуберкулезном диспансере. Так, у жителей 
из приграничных аймаков Монголии более часто 
(χ2 = 20,73 с поправкой Йейтса р = 0,0001) выявляли 
эпидемически распространенный субтип генотипа 
Beijing MIT 17 (29/44 (65,9 %)), по сравнению с данны-
ми по Бурятии (7/58 (12,1 %)). Другие известные суб-
типы генотипа Beijing, за исключением MIT 499 и MIT 
84, встречались среди больных из Бурятии. Так, MIT 
16, 84 и 721 обнаружены в обеих выборках штаммов 
(рис. 1). Однако изоляты из Бурятии показали более 
широкое разнообразие генотипа Beijing (MIT 82, 87, 
135, 137, 245, 571, 642 и 707), что может быть связано 
с размером выборки и также другими факторами. 
Так, половина количества штаммов из Бурятии были 
получена от больных из Улан-Удэ (48/99 (48,5 %)), и 
только 5 проанализированных случаев туберкулеза 
были из приграничных районов, поэтому достаточно 
сложно на уровне первично скрининга осуществить 
поиск причинно-следственных связей появления тех 
или иных единичных субтипов Beijing на сопредель-
ных территориях.

Обсуждение

Выявленное в настоящем исследовании прева-
лирование эпидемически значимого субтипа Beijing 
MIT17 (29/44 (65,9 %)) на фоне значительного при-
сутствия штаммов генотипа Beijing (44/57 (77,2 %)) 
у пациентов из Монголии требует рассмотрения и 
осмысления этого феномена. Описанный в глобаль-
ной базе данных SITVIT субтип MIT17 соответствует 

Beijing orphan ; 5,3

Beijing721; 3,5

Beijing84; 3,5Beijing86; 1,8
Beijing16; 10,5

Beijing17; 50,9 Beijing499; 1,8

H; 3,5

LAM; 3,5

T; 8,8

X; 1,8

Orphan; 5,3

Другие генотипы; 19,4

Рис. 1.  Структура генотипов штаммов, выделенных от больных туберкулезом, проживающих в северных приграничных 
районах Монголии (%): указаны название генотипа, MIT (международный номер MIRU-VNTR-профиля в базе данных 
SITVIT) и процентное количество штаммов выборки.
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широко известному высокотрансмиссивному субти-
пу B0/W148 генотипа Beijing, впервые описанному 
по результатам сполиготипирования, в том числе и 
20 штаммов, полученных из Монголии [10]. Важное 
свойство этого субтипа заключается в широкой рас-
пространенности на территории России и некоторых 
стран бывшего СССР (Украина, Абхазия) и практиче-
ски полном отсутствии на территории других стран 
с абсолютным доминированием генотипа Beijing в 
популяции возбудителя туберкулеза [8]. 

И.В.  Мокроусовым предложена модель возник-
новения субтипа MIT17 в Новосибирской области и 
его распространения с волнами миграции населения 
в СССР в 60–80-е гг. ХХ в. после освоения целинных 
земель [8]. Однако полученные нами данные ставят 
под сомнение постулируемое автором место возник-
новения субтипа B0/W148/MIT17. Действительно, 
существует определенная неравномерность распре-
деления этого субтипа по территории России в виде 
уменьшения доли штаммов микобактерий туберку-
леза субтипа MIT17 от восточных областей страны к 
западным. Однако, по данным И.В. Мокроусова c соавт. 
[9], вклад штаммов субтипа MIT17 генотипа Beijing 
в Калининграде достигает 30  % от общего числа 
изолятов, что соответствовало наибольшей распро-
страненности этого субтипа не только на территории 
России, но и в мире. Следует принять по внимание, 
что описываемый субтип MIT 17 не встречается ни 
на территории внутренней Монголии, более 60 лет 
назад вошедшей в состав Китая, ни в северных про-
винциях Китая, граничащего с Монголией [8]. 

Теперь в рамках обсуждения можно представить 
иные аргументы относительно места возникновения 
высоковирулентного и трансмиссивного субтипа 
MIT17 и причин укоренения этих штаммов на тер-
ритории России. Рассмотрим возможность возникно-
вения исследуемого субтипа за пределами СССР. Ис-
следуя этот вопрос, И.В. Мокроусов не смог выделить 
ни одну из стран Восточной и Юго-Восточной Азии в 
качестве потенциального источника штаммов этого 
субтипа [8]. Однако при анализе данных различных 
исследователей были обнаружены данные, свиде-
тельствующие о том, что такими регионами могли 
быть Монголия и Тува. 

Более раннее, чем настоящее, исследование по 
регионам дифференцирования (RD) на территории 
Монголии свидетельствует о том, что около 58  % 
штаммов относились к Восточно-Азиатской генети-
ческой линии. Такое количество было близко к рас-
пространенности данного семейства на территории 
России и ряда Юго-Азиатских стран, а также южных 
провинций Китая [2]. Как было указано выше, нами 
показано еще более широкое распространение штам-
мов генотипа Beijing среди больных туберкулезом, 
жителей северных приграничных аймаков Монголии. 

Может быть предложен и другой вариант сцена-
рия распространения субтипа MIT17. Наличие изуча-
емых профилей, обнаруженное в 21,9 % штаммов от 
общего числа в Туве [4], также говорит в пользу того, 
что жители этого региона могли быть источником 
происхождения вышеуказанного субтипа, поскольку 
Тува только с 1944 г. вошла в состав СССР и всегда 

имела достаточно близкий территориальный и куль-
турный контакт с пограничной Монголией. 

Исходя из вышеизложенного, в настоящем ис-
следовании в качестве наиболее вероятного места 
возникновения субтипа MIT17 генотипа Beijing пред-
полагается территория Монголии и Тувы, с которыми 
как СССР, так и Россию всегда связывали обширные 
культурно-хозяйственные связи, сопровождающиеся 
перемещением больших потоков населения в обоих 
направлениях. Безусловно, без полноценного раз-
вернутого исследования штаммов микобактерий 
туберкулеза, циркулирующих на территории Мон-
голии, нельзя однозначно утверждать, правомочна 
ли вышеизложенная гипотеза. Поэтому необходимы 
дальнейшие исследования региона Монголии как 
возможного источника современного высокотрасс-
мисивного субтипа генотипа Beijing. 
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