Распространенность семейства Beijing среди клинических изолятов M. tuberculosis, циркулирующих в Казахстане
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       Методы генотипирования M.tuberculosis играют важную роль в контроле туберкулезной инфекции. Эти подходы дают возможность определить и исключить лабораторные ошибки, контролировать случаи рецидивов, определить пути  передачи заболевания. На сегодняшний день существуют более десяти методов генотипирования, VNTR-типирование является одним из самых распространенных методов в мире.
       Цель работы: Оценка биологического разнообразия клинических изолятов M. tuberculosis, выделенных из различных областей Казахстана на основе VNTR-анализа.
        В ходе исследований был проведен VNTR-анализ 134 клинических изолятов M.tuberculosis, выделенных от впервые выявленных больных и больных с повторными случаями заболевания из различных областей Казахстана. Амплификация проводилась по 15 VNTR локусам M.tuberculosis. Число тандемных повторов в соответствующем локусе определялось с использованием программного обеспечения Quantity One v.4.4.0 (BioRad, USA). В качестве положительного контроля использовался референтный штамм H37Rv (NC_000962).
       По полученным данным VNTR-анализа было построено филогенетическое древо с помощью web-ресурса www.miru-vntrplus.org. Среди всех казахстанских изолятов M. tuberculosis отмечено преобладание генотипа в  популяции,  относящегося к семейству Beijing, ассоциированного с лекарственной устойчивостью к противотуберкулезным препаратам. Штаммы данного генотипа преобладают как среди впервые выявленных больных, так и среди повторных случаев, и составляют 65% и 89,4% соответственно. Вторым по значимости семейством, распространенным на территории Казахстана является семейство LAM, частота встречаемости среди новых случаев и рецидивов составляет 7,3% и 4,5% соответственно. Остальные семейства M. tuberculosis, такие как Ural, Haarlem, CAS, NEW-1, Cameroon, S встречаются в незначительном количестве, менее чем 4%. 
         В результате генотипирования, среди всех казахстанских штаммов  отмечено преобладание генотипа Beijing (65% и 89,4%). Штаммы данного семейства преобладают среди молодых индивидуумов и являются показателем роста передачи туберкулеза в настоящее время. Генотип наиболее вирулентный, поэтому определение глобальной эпидемиологии этого генотипа имеет важную роль при мониторинге туберкулеза.
