
ДИАГНОСТИКА И КЛИНИКА ТУБЕРКУЛЕЗА

Туберкулёз и социально значимые заболевания12

СОВРЕМЕННЫЕ МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКИЕ 
ТЕХНОЛОГИИ В ДИАГНОСТИКЕ ТУБЕРКУЛЕЗА 
ПРИ ИССЛЕДОВАНИИ ОПЕРАЦИОННОГО МАТЕРИАЛА

А.И. Исакова, Е.Ю. Носова, Ю.Ю. Гармаш, К.А. Богданов, В.Н. Трусов, С.Г. Сафонова
ГБУЗ «Московский городской научно-практический центр борьбы с туберкулезом 

Департамента здравоохранения города Москвы»

MODERN MOLECULAR-GENETIC METHODS FOR TUBERCULOSIS 
DIAGNOSTIC BY SURGERY SAMPLES

A.I. Isakova, E.Yu. Nosova, Yu. Yu. Garmash, K.A. Bogdanov, V.N. Trusov, S.G. Safonova

УДК 616.24-002.5:[57.083.1+577.21]

Введение
Туберкулез в России остается одной из наиболее значимых 

проблем здравоохранения. В настоящее время отмечено сни-

жение заболеваемости туберкулезом как в большинстве субъ-

ектов Российской Федерации, так и в стране в целом. В 2015 г. 

заболеваемость туберкулезом составила 47,9 на 100 тыс. насе-

ления. В Москве она существенно ниже – 28,0 на 100 тыс. насе-

ления (территориальный показатель) [5]. Однако, несмотря на 

снижение заболеваемости, увеличивается доля туберкулеза с 

множественной лекарственной устойчивостью (МЛУ) и широ-

кой лекарственной устойчивостью (ШЛУ) возбудителя, кото-

рая среди впервые выявленных больных, обследованных на 

лекарственную чувствительность (ЛЧ) микобактерий туберку-

леза (МБТ) к противотуберкулезным препаратам (ПТП) (форма  

№ 7-ТБ), в 2015 г. составила 19,0%. В 2013 и 2014 гг. этот пока-

затель был равен 14,3% и 15,9%, соответственно [5]. Нередко  

химиотерапия больных туберкулезом сопровождается опе-

рационным вмешательством. За 2015 год в противотуберку-

лезных учреждениях Департамента здравоохранения города 

Москвы было прооперировано 1944 человека, которым было 

проведено 2525 операций [5]. 

Верификация диагноза туберкулеза и определение ЛЧ МБТ 

к ПТП при диагностических операциях является необходимой 

составляющей назначения химиотерапии. Отсутствие данных 

о ЛЧ возбудителя туберкулеза препятствует назначению адек-

ватной терапии, в том числе в послеоперационном периоде, 
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и, как следствие, может вызвать прогрессирование процесса. 

Для больных без бактериовыделения с операционным эта-

пом лечения туберкулеза легких исследование операцион-

ного материала является единственным способом получения 

данных о ЛЧ. Кроме этого, известно, что послеоперацион-

ные рецидивы у больных туберкулезом с МЛУ МБТ возника-

ют в 2–3 раза чаще, чем при ее отсутствии [2, 3], что требует 

быстрого определения ЛЧ МБТ к химиопрепаратам. В то же 

время для пациентов с установленной ЛЧ в дооперационном 

периоде эффективность лечения во многом будет зависеть 

от ее определения у МБТ, обнаруженных непосредственно в 

операционном материале, так как, по данным ряда авторов, 

возможно несоответствие ЛЧ возбудителя, выделенного из 

респираторного и операционного материала [4]. Все это ука-

зывает на необходимость получения данных о ЛЧ возбудителя 

в кратчайшие сроки после операции, что повысит эффектив-

ность химиотерапии и сократит время пребывания пациента 

в стационаре. 

Для определения ЛЧ МБТ применяют микробиологические 

(посев на плотные и жидкие питательные среды) и молекуляр-

но-генетические методы (МГМ). Определение ЛЧ культураль-

ным методом является «золотым стандартом». Однако время 

получения результатов роста МБТ и определения ЛЧ состав-

ляет до 10–12 недель. Посев на жидкой среде Middlebrook 7H9 

в автоматизированной системе BACTECTM MGITTM 960 (Becton 

Dickinson) значительно сокращает время получения результата.

Молекулярно-генетические методы позволяют в крат-

чайшие сроки с высокой чувствительностью и специфично-

стью не только выявить присутствие в образце ДНК МБТ, но 

и определить спектр мутаций, приводящих к лекарственной 

устойчивости возбудителя к различным ПТП, что особенно 

актуально для микобактерий, обладающих пониженным «фит-

несом» (метаболические изменения, приводящие к снижению 

скорости роста или отсутствию способности к воспроизведе-

нию). Кроме того, известно, что существует корреляция между 

наличием определенных мутаций и уровнем устойчивости 

возбудителя к препаратам [12, 15, 19]. Таким образом, присут-

ствие той или иной мутации можно представить не просто как 

качественную характеристику, а возможность проведения ко-

личественной оценки устойчивости, особенно при отсутствии 

микробиологических данных в случаях туберкулеза с МЛУ и 

ШЛУ МБТ, что позволит сориентировать врачей при выборе 

химиотерапии.

В то же время имеется мало информации о свойствах возбу-

дителя, выделенных непосредственно из очагов туберкулез-

ного поражения легких (резекционный материал). По данным 

К.В. Белоусовой (2013 г.) молекулярно-генетические методы 

обладают существенным преимуществом при выявлении МБТ 

в этом материале. Так, при исследовании операционного ма-

териала от пациентов с туберкулезом легких высеваемость 

МБТ составила 22,3%, в то время как ДНК МБТ обнаружена в 

97,9% [1]. 

В настоящее время наиболее перспективным среди из-

вестных молекулярных тест-систем является принципиально 

новый набор «ТБ-ТЕСТ» (ООО «Биочип», Россия), позволяющий 

одновременно выявлять ДНК МБТ и определять расширенный 

спектр мутаций, связанных с устойчивостью к трем препара-

там первого ряда (рифампицину, изониазиду и этамбутолу) и 

двум группам препаратов резервного ряда (фторхинолонам и 

аминогликозидам), а также установить генотип штаммов МБТ, 

наиболее важных в эпидемиологическом плане для Россий-

ской Федерации [20]. 

Таким образом, комплексный подход к лабораторному ис-

следованию операционного материала с использованием 

современных молекулярных технологий и микробиологиче-

ских методов позволит получить более полную информацию 

о свойствах возбудителя.

Цель исследования
Оценить эффективность комплекса молекулярно-генети-

ческих и микробиологических методов этиологической диа-

гностики туберкулеза и определения лекарственной устой-

чивости МБТ при исследовании операционного материала 

фтизиохирургической торакальной клиники.

Материалы и методы исследования
Пациенты и образцы

В проспективное исследование включены 159 образцов 

операционного диагностического материала, полученных от  

159 пациентов, прооперированных по поводу патологии лег-

ких в стационарах МНПЦ борьбы с туберкулезом Департамен-

та здравоохранения города Москвы. Бактериологическое и 

молекулярно-генетическое исследования выполняли из одной 

порции осадка обработанного диагностического материала 

(рис. 1). 

Обработка диагностического операционного мате- 

риала и микробиологическое исследование 

Операционный диагностический материал (содержимое 

каверн, содержимое туберкулем и других образований) 

предварительно обрабатывали раствором MycoPrep, в со-

ответствии с инструкцией фирмы производителя Becton 

Dickinson [13], с последующим отмыванием и центрифугиро-

ванием. Обработанный осадок использовали для люминес-

центной микроскопии на кислотоустойчивые микроорганиз-

мы (КУМ), а также для посева и последующего определения 

ЛЧ в жидкой питательной среде Middlebrook 7H9, обогащен-

ной ростовой (MGIT Growth Supplement) и деконтаминирую-

щей (MGIT PANTA) добавками в автоматизированной системе 

BACTECTM MGITTM 960 (Becton Disckinson, США) в соответствии 

с руководством [19]. 
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Видовую идентификацию выделенных микобактерий прово-

дили с использованием микробиологических методов: опре-

деление скорости и возможности роста при различных тем-

пературах, способности к пигментообразованию, морфологии 

колоний, биохимические тесты (ниациновый, нитратредуктаз-

ный, каталазный, рост на среде с натрием салициловокислым).

Молекулярно-генетические исследования

Для молекулярно-генетических исследований использова-

ли порцию осадка в объеме 0,5–1,0 мл деконтаминированно-

го образца. Экстрацию ДНК выполняли на роботизированной 

станции Freedom EVO (TECAN, Швейцария) с использованием 

реагентов «М-Сорб» («Синтол», Россия). 

Качественное и количественное определение ДНК МБТ про-

водили с помощью Реал-тайм ПЦР с использованием наборов 

«АмплиТуб-РВ» («Синтол», Россия).

Для молекулярного определения лекарственной чувстви-

тельности с помощью тест-системы «ТБ-ТЕСТ» тестировали 

образцы, в которых концентрация ДНК МБТ составляла 200 

и более копий на 1,0 мл. Порядок проведения исследований 

представлен на рисунке 1.

Статистическая обработка результатов
Для определения достоверности диагностического теста 

оценивали его чувствительность (способность теста опреде-

лять наличие данного заболевания у пациента) и специфич-

ность (способность теста определять отсутствие данного за-

болевания у пациента). При расчете характеристик методов 

и доли совпадений результатов вычисляли 95%-ный довери-

тельный интервал (95%ДИ). Сравнение качественных призна-

ков проводили по критерию χ2 и (внутри одной группы) – по 

критерию Мак-Нимара (McNemar’s test – прим. ред.). Различия 

считались достоверными при р < 0,05.

Результаты исследования и обсуждение
Микроскопическое, культуральное и молекулярно-гене-

тическое исследования операционного диагностического 

материала

Из 159 образцов диагностического материала два были «не-

информативными» для проведения люминесцентной микро-

скопии, вследствие чего не вошли в исследование. 

Из 85 образцов с положительным результатом микроско-

пии на КУМ в 77 (90,6%, 95%ДИ 82,5–95,2%) была выявлена 

159 образцов 
операционного материала

Приготовление 
диагностического осадка

Люминесцентная 
микроскопия осадка

Результат положительный 
(n = 85)

Результат неинформативный 
(n = 2)

Результат отрицательный 
(n = 72)

Выделение 
ДНК

Качественное и 
количественное 

определение 
ДНК МБТ

Гибридизация 
на биологических 

чипах ТБ-ТЕСТ

Определение 
ЛЧ

Если концентрация 
ДНК МБТ 

≥ 200 копий/мл осадка

Посев MGIT 
BACTEC 960

Выделение 
ДНК

Качественное и 
количественное 

определение 
ДНК МБТ

Гибридизация 
на биологических 

чипах ТБ-ТЕСТ

Определение 
ЛЧ

Если концентрация 
ДНК МБТ 

≥ 200 копий/мл осадка

Посев MGIT 
BACTEC 960

Рис. 1. Порядок проведения исследования
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ДНК МБТ и в 74 (87,1%, 95%ДИ 78,3–92,6%) установлено до-

статочное ее количество для определения ЛЧ, а в 12 (14,1%; 

95%ДИ 8,3–23,1%) – обнаружен рост микобактерий (табл. 1). 

Из 12 полученных культур две идентифицированы как НТМБ  

(M. xenopi), в одной пробе обнаружен рост смешанной культу-

ры МБТ и НТМБ (M. avium complex), девять культур идентифи-

цированы как МБТ.

Несмотря на то что в 72 образцах операционного материа-

ла микроскопическое исследование не показало присутствия 

КУМ, в 17 из них (23,6%, 95%ДИ 15,3–34,6%) была выявлена ДНК 

возбудителя. В 12 (16,7%, 95%ДИ 9,8–26,9%) образцах, содер-

жавших 200 и более копий ДНК МБТ в одном миллилитре осад-

ка, была определена ЛЧ к ПТП. В трех образцах был обнаружен 

рост микобактерий (4,2%, 95%ДИ 1,4–11,6%), в двух случаях 

идентифицирован рост НТМБ (M. xenopi и M. avium complex), а в 

одном – культура идентифицирована как МБТ. 

Таким образом, в 85 из 157 образцов (54,1%, 95%ДИ 46,3–

61,7%) операционного материала с помощью микроскопии 

были обнаружены КУМ, в 94 (59,9%, 95%ДИ 52,1–67,2%) образ-

цах с помощью «АмплиТуб-РВ» выявлены последовательно-

сти, специфичные для M. tuberculosis complex (ДНК МБТ), в 86 

(54,8%, 95%ДИ 47,0–62,4%) – определена ЛЧ МБТ, и лишь в 15 

(9,6%, 95%ДИ 5,9–15,2%) был обнаружен рост микобактерий. 

Таким образом, МБТ в операционном материале достовер-

но чаще выявляется (р < 0,001) с помощью Амплитуб-РВ, по 

сравнению с BACTECTM MGITTM 960, и не отличается (различия 

недостоверные, р > 0,05) по частоте выявления в сравнении с 

люминесцентной микроскопией. 

Сопоставление результатов проведенных лаборатор-

ных исследований с установленным диагнозом 

Согласно сведениям, полученным из отдела эпидемиоло-

гического мониторинга МНПЦ борьбы с туберкулезом и вы-

писных эпикризов пациентов, диагноз туберкулеза был уста-

новлен у 123 (78,3%) из 157 обследованных лабораторными 

методами пациентов. Результаты представлены в таблице 2.

С помощью люминесцентной микроскопии в операционном 

материале КУМ выявлены у 83 (67,5%, 95%ДИ 58,8–75,2%) боль-

ных туберкулезом и у двоих (5,9%, 95%ДИ 1,6–19,1%) из 34 па-

циентов с нетуберкулезными заболеваниями легких. Данный 

метод позволяет достоверно чаще выявлять КУМ в операци-

онном материале больных туберкулезом (р < 0,01). 

ДНК МБТ была выявлена только у больных туберкулезом 

легких – в 94 (76,4%, 95%ДИ 68,2–83,1%) образцах (р < 0,01), что 

говорит о высокой специфичности тестов. В 86 (91,5%, 95%ДИ 

84,1–95,6%) из 94 случаев с помощью «ТБ-ТЕСТ» определена ле-

карственная чувствительность к ПТП. 

В то же время рост МБТ в образцах был получен лишь у 11 

(8,9%) больных туберкулезом, причем одна культура была 

идентифицирована как смешанная (МБТ и НТМБ). Достовер-

ных различий результатов культурального исследования с 

помощью BACTECTM MGITTM 960 операционного материала у 

больных туберкулезом и пациентов с нетуберкулезными за-

болеваниями легких нет (р > 0,05). Это объясняется низкой 

чувствительностью данного метода при посеве операционно-

го материала на МБТ – 8,9%. 

Таким образом, в операционном материале больных тубер-

кулезом ДНК возбудителя удалось выявить в 8,5 раза чаще, 

чем выделить культуру МБТ (р < 0,01). 

В литературе имеется мало данных о высеваемости МБТ 

из резекционного материала легких в жидкой среде Midle-

brook 7H9 в системе BACTECTM MGITTM 960. В ряде случаев вме-

сте с резекционным материалом анализировали посевы в 

BACTECTM MGITTM 960 биопсийного материала лимфатических 

узлов, кожи, печени, селезенки и др., которые объединяли   

Таблица 1. Результаты молекулярно-генетических и микробиологического исследований операционного материала 
    в зависимости от результата микроскопического исследования на КУМ

Результаты 
микроскопического 

исследования на КУМ

Обнаружение ДНК МБТ Выделение культуры 
микобактерий

Амплитуб-РВ Биочипы («ТБ-ТЕСТ») BACTECTMMGITTM 960
абс. % 95%ДИ абс. % 95% ДИ абс. % 95% ДИ

Положительный  (n = 85) 77 90,6 82,5–95,2 74 87,1 78,3–92,6 12 14,1 8,3–23,1
Отрицательный (n = 72) 17 23,6 15,3–34,6 12 16,7 9,8–26,9 3 4,2 1,4–11,6

ВСЕГО  (n = 157) 94 59,9 52,1–67,2 86* 54,8 47,0–62,4 15 9,6 5,9–15,2

* Для исследования отбирали образцы, в которых концентрация ДНК МБТ была ≥ 200 копий на 1 мл диагностического осадка. 

Таблица 2. Результаты лабораторных исследований в зависимости от установленного диагноза 

Диагноз 
(n = 157)

Микроскопическое 
исследование (обнаружение 

КУМ)

BACTECTM  MGITTM 960
(выделение культуры 

микобактерий)

Молекулярно-генетическое 
исследование (обнаружение 

ДНК МБТ)
абс. % 95%ДИ абс. % 95% ДИ абс. % 95% ДИ

Туберкулез легких  (n = 123) 83 67,5 58,8–75,2 13 (11+2*) 10,6 6,3–17,3 94 76,4 68,2–83,1
Нетуберкулезные 
заболевания легких  (n = 34) 2 5,9 1,6–19,1 2* 5,9 1,6–19,1 – – 0–10,2

* НТМБ – нетуберкулезные микобактерии.
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в группу «ткани». Высеваемость возбудителя туберкулеза из 

такого материала не превышала 7,9–9,5% [11]. Вероятно, это 

связано с тем, что в неблагоприятных условиях для МБТ (сни-

жение парциального давления кислорода, воздействие фак-

торов иммунитета, условия пониженной кислотности в фаго-

соме) происходят адаптивные изменения экспрессии генов, 

которые участвуют в переходе МБТ в «некультувируемое» 

состояние [6, 16, 18]. Кроме того, по данным ряда авторов, 

штаммы МБТ, содержащие мутации, приводящие к развитию 

МЛУ и ШЛУ, характеризуются пониженной способностью ро-

ста при отсутствии антибактериальных препаратов [7, 10]. 

Однако данные выводы не всегда одинаково применимы 

к клиническим штаммам, полученным от пациентов, и ла-

бораторным, селектированным из чувствительных in vitro. 

Так, замена S531L в гене rpoB, приводящая к устойчивости 

к рифампицину, в лабораторных штаммах ассоциирована с 

пониженным «фитнесом» по отношению к чувствительным 

штаммам, в то время как в некоторых клинических изоля-

тах снижения «фитнеса» не обнаружено [8]. Таким образом,  

фенотип МБТ определяется не только мутациями в генах-ми-

шенях действия препаратов, но и «генетическим фоном» и 

компенсаторными изменениями, возникающими в процессе 

лечения [8, 9, 14, 17]. 

Результаты оценки лекарственной чувствительно-

сти и определения генетических семейств

Из 11 полученных культур МБТ с помощью микробиологи-

ческих методов ЛЧ была определена только у 10. В смешанной 

культуре (МБТ и НТМБ) ЛЧ определить не удалось. Однако в 

данной культуре с помощью «ТБ-ТЕСТ» выявлены мутации, 

связанные с развитием пре-ШЛУ МБТ. По данным микробиоло-

гического определения ЛЧ к ПТП, у двух пациентов выявлены 

МБТ с МЛУ, у трех – МБТ с пре-ШЛУ, у трех – МБТ с ШЛУ, у одного 

пациента – монорезистентность МБТ к изониазиду и еще у од-

ного – МБТ, чувствительные к исследуемым препаратам.

В 86 образцах ДНК с помощью «ТБ-ТЕСТ» определена ЛЧ 

МБТ к ПТП. Из них у 10 (11,6%) пациентов выявлены МБТ с 

МЛУ, у 11 (12,8%) – пре-ШЛУ, у пяти (5,8%) – МБТ с ШЛУ, у 15 

(17,4%) пациентов – МБТ, монорезистентные к изониазиду, 

и в одном случае (1,2%) – отмечена устойчивость МБТ к ри-

фампицину. В 44 (51,2%) случаях мутации в анализируемых 

генах не были обнаружены, т.е МБТ были чувствительны к 

пяти препаратам. 

Таким образом, определить ЛЧ одновременно с помощью 

культурального и молекулярно-генетического методов уда-

лось в семи образцах из 10 (результаты совпали). У двух паци-

ентов из 10 в образце диагностического материала было вы-

явлено недостаточное количество ДНК МБТ для определения 

ЛЧ, и у одного ДНК МБТ не была обнаружена.

Как уже говорилось ранее, в 42 (48,8%) из 86 образцов опе-

рационного материала были определены генетические де-

терминанты лекарственной устойчивости. Из них в 27 (64,3%) 

образцах выявлены мутации в гене rpoB, ответственные за 

устойчивость к рифампицину. Наиболее распространенная 

мутация S531L, приводящая к высокому уровню устойчивости 

к рифампицину [12], присутствовала в 21 (77,8%) образце. 

Мутации, связанные с устойчивостью к изониазиду, были 

обнаружены в 41 из 42 (97,6%) образцов ДНК. Наиболее часто 

встречающейся заменой была S315T (в гене katG), выявленная 

в 40 (97,6%) образцах. Самое распространенное сочетание му-

таций, ответственных за развитие МЛУ МБТ и приводящее к 

высокому уровню устойчивости к изониазиду и рифампицину, 

выявленное в 21 образце ДНК, было S531L (в гене rpoB) и S315T 

(в гене katG), [12, 19] (табл. 3). 

В генах gyrA и gyrB, участвующих в появлении устойчивости 

к фторхинолонам, было выявлено пять и две мутации, соответ-

ственно. В гене rrs мутация a1401g определена в 5 образцах, а 

в гене eis мутации c12t, c14t и g10a выявлены в 9 образцах ДНК 

МБТ. Варианты мутаций представлены в таблице 4.

Таблица 3. Мутации и их сочетания, связанные с устойчивостью МБТ к рифампицину и изониазиду

Мутации в генах:
Количество образцов 

(n = 42)rpoB 
(устойчивость к рифампицину)

katG
 (устойчивость к изониазиду)

inhA 
(устойчивость к изониазиду)

L511P – – 1
– S315T – 10
– – T15 1
– S315T T15 4

S531L S315T – 12
S531L S315T T15 6
S531L S315T, I335V – 3
H526L S315T – 1
H526L S315T T15 1
D516V S315T – 1
D516V S315T T15 1
S531W S315T – 1
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Самым вариабельным по типам выявленных мутаций был 

ген embB, в котором обнаружено 11 вариантов. Наиболее рас-

пространенные из них – M306V и Q497R, обнаруженные в 7 и 

6 образцах, соответственно. Данные мутации встречались в 

МЛУ и пре- и ШЛУ образцах ДНК МБТ.

Тест-система «ТБ-ТЕСТ» позволяет определять наиболее 

эндемичные для Российской Федерации генотипы МБТ. Так, 

генотип Beijing был определен в 41 случае (47,7%), вариант 

Beijing B0 – в 11 (12,8%), Европейско-Американское семейство –  

в 14 (16,3%) случаях, LAM – в 10 (11,6%), Ural – в 8 (9,3%) и 

Haarlem – в 2 (2,3%). Таким образом, в случаях, когда невоз-

можно получить культуру МБТ, при достаточной концентра-

ции ДНК МБТ в образце операционного диагностического 

материала с помощью молекулярно-генетических методов 

возможно проведение эпидемиологических исследований.

Сопоставление результатов исследования операцион-

ного и респираторного материалов

Проведено ретроспективное исследование по сопоставле-

нию результатов выявления и определения ЛЧ МБТ к ПТП в 

респираторном материале до операции и после проведения 

хирургического лечения в операционном материале.

В данном исследовании не изучали вопросы идентифика-

ции культур НТМБ из операционного материала, поэтому в 

дальнейшем образцы, из которых была выделена культура 

НТМБ, обозначали как рост МБТ–. 

 Из 123 больных туберкулезом у 38 (30,9%) пациентов из ре-

спираторного материала были получены данные о ЛЧ МБТ куль-

туральным методом (рис. 2). Из них в операционном материале 

культура МБТ выделена лишь у шести (15,8%) пациентов (ре-

зультаты определения ЛЧ МБТ, полученных из респираторного 

Диагноз ТБ легких
(n = 123)

Результаты исследований респираторного материала, 
полученного до операции

Рост МБТ +
(n = 38)

Рост МБТ –
(n = 85)

Рост МБТ +
(n = 6)

Рост МБТ –
(n = 80)

ДНК МБТ +
(n = 5)

ДНК МБТ +
(n = 32)

ДНК МБТ –
(n = 1)

ДНК МБТ –
(n = 28)

ДНК МБТ +
(n = 32)

ДНК МБТ +
(n = 5)

Исследование операционного материала 

Рост МБТ –
(n = 32)

Рост МБТ +
(n = 5)

Таблица 4. Мутации и их сочетания, связанные 
    с устойчивостью МБТ к фторхинолонам 
    и аминогликозидам

gyrA/gyrB 
(устойчивость 

к фторхинолонам)

rrs/eis (устойчивость 
к аминогликозидам)

Количество 
образцов 

(n = 16)
D94G (gyrA) – 1

D485G, D500N (gyrB) – 1
– a1401g (rrs) 4
– g10a (eis) 3
– c12t (eis) 1
– c14t (eis) 1

D94Y/N(gyrA) a1401g (rrs) 1
D500N, E540D (gyrB) c12t (eis) 1

D94G (gyrA) g10a (eis) 1
D94Y (gyrA) c12t (eis) 1
D94G (gyrA) c12t (eis) 1

Рис. 2. Результаты молекулярно-генетического и микробиологического исследований с целью верификации заболевания 
туберкулеза 
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и операционного материалов, совпали), тогда как ДНК МБТ вы-

явлена в 37 (97,4%) случаях. Полученные данные свидетельству-

ют о том, что возбудитель туберкулеза значительно реже вы-

севается из операционного материала больных туберкулезом, 

чем из респираторного. 

У 85 (69,1%) пациентов из 123 больных туберкулезом к мо-

менту проведения операции данных о ЛЧ МБТ не было. У 52 

(61,2%) из 85 пациентов ДНК МБТ впервые удалось выявить 

в операционном материале, и у пяти пациентов результаты 

были подтверждены ростом МБТ в системе BACTECTM MGITTM 

960. У 28 (22,8%) пациентов в резекционном материале бак-

териологическими и молекулярно-генетическими методами 

МБТ или ДНК МБТ не были выявлены, вследствие чего полу-

чить данные о ЛЧ невозможно. 

Таким образом, у 52 (42,3%) больных туберкулезом этиоло-

гическая природа заболевания была подтверждена впервые 

с помощью молекулярно-генетического исследования опера-

ционного материала.

Заключение
Полученные данные продемонстрировали, что при ис-

следовании операционного материала ДНК МБТ выявляется 

только у пациентов с установленным диагнозом туберкулеза, 

в то время как у пациентов с нетуберкулезными заболевания-

ми легких с помощью люминесцентной микроскопии обнару-

живают КУМ и выделяют культуры НТМБ. Частота выявления 

МБТ в операционном материале больных туберкулезом с 

помощью МГМ была в 8,5 раза выше по сравнению с культу-

ральным методом. ЛЧ МБТ микробиологическими методами 

определена в 10 образцах, в то время как с помощью «ТБ-ТЕСТ» –  

в 86 образцах. В итоге применение МГМ в комплексной ла-

бораторной диагностике туберкулеза при исследовании 

операционного материала позволяет повысить частоту этио-

логического подтверждения диагноза. В связи с трудностью 

получения культур МБТ из операционного материала в иссле-

довании показана возможность использования резекционно-

го диагностического материала для проведения эпидемио-

логических исследований. У 22,8% больных туберкулезом в 

резекционном материале бактериологическими и молекуляр-

но-генетическими методами МБТ или ДНК МБТ не выявлены. 

При этом у 42,3% больных туберкулезом этиологическая при-

рода заболевания была подтверждена впервые с помощью 

молекулярно-генетического исследования операционного 

материала.
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