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Цель. Внедрить метод секвенирования штаммов микобактерий туберкулеза и изучить
их разновидности среди лиц бывших в трудовой миграции.
Материал и методы. Для достижения цели исследования нами был использован архи-

вированный в соответствии с лабораторными стандартными операционными процеду-
рами биологический материал 340 образцов МБТ, полученных от больных ТБ (мокрота,
плевральная жидкость, гной, биоптат из лимфатических узлов, жидкость из брюшной
полости, спиномозговая жидкость, индуцированная мокрота), поступившие из противо-
туберкулёзных учреждений страны в 2023 году, которые были исследованы на секвенато-
ре.
Результаты. Нами проведено сполиготипирование штаммов МБТ, взятых из 340 об-

разцов мокроты лиц бывших в трудовой миграции. Все образцы мокроты были обрабо-
таны на секвенаторе, что позволило выявить, что наиболее распространённой линией
является – Beijing (50,8%), за которой следует нераспознанная линия (28,4%), затем следу-
ют линии Ural-2 (4,6%), линии T1 (3,7%), H1 и Ural-1 (2,1%), линии CAS1-Delhi (1,8%), LAM-
RUS (1,7%), CAS (1,2%), LAM-9, Т и T3-OSA (0,6% каждая), сочетания Beijing-CAS1-Delhi,
а также LAM-9, Mani2, Unknown и другие линии (по 0,3% каждая).
Выводы: 1. Внедрение метода геномного секвенирования в практику фтизиатрической

службы имеет важное клиническое значение, так как от своевременности определения штам-
мов МБТ и спектра их лекарственной чувствительности зависит подбор препаратов в схеме
химиотерапии больных ТБ с соблюдением принципа доказательной медицины и соответ-
ственно эффективность их лечения. 2. Расшифрованы сполиготипы штаммов МБТ в Тад-
жикистане: выявлена их принадлежность к семействам Beijing (50,8%), за которой следует
нераспознанная линия (28,4%), затем следуют линии Ural-2 (6,7%), линии Т и T

1-5
 (4,9%), h1

(2,1%), линии Cas1-Delhi (1,8%), Lam-rus (1,7%), Cas (1,2%), Lam-9, Osa (0,6%), сочетания Beijing-
Cas1-Delhi, а также Lam-9-Mani2-нераспознанная линии (по 0,3% каждая).  Полученные дан-
ные, указывают на воздействие миграции на распространение различных линий штаммов
возбудителя ТБ в Республике Таджикистан из других стран и регионов. 3. Обнаружено так-
же, что среди всех устойчивых штаммов (81), на линию Beijing приходится 69,8% для всего
спектра устойчивости и 80,2% для рифампицин-устойчивости.
Ключевые слова. Туберкулез, штаммы микобактерий, секвенирования, сполиготипиро-

вание.

Для цитирования: О.И. Бобоходжаев, Б.П. Пирмахмадзода, А.С. Раджабзода, Р.А. Наи-
мов, А.Г. Гоибов. К вопросу о возможностях идентификации штаммов микобактерии ту-
беркулеза среди трудовых мигрантов в республике таджикистан. Наука и образование.
2025;2(1): 134-156. https://doi.org/10.25005/3078-5022-2025-2-1-134-156

УДК 616.24-002.5-036.22+578.7
doi: 10.25005/3078-5022-2025-2-1-134-156



67

НАУКА И ОБРАЗОВАНИЕ Том 2 * № 1 * 2025

ХУЛОСА
О.И. БОБОХОЧАЕВ1, Б.П. ПИРМАХМАДЗОДА1, А. РАЉАБЗОДА1,

Р.А. НАИМОВ2, А.Г.ГОИБОВ3

ДАР БОРАИ ИМКОНИЯТЊОИ МУАЙЯН КАРДАНИ ШТАМЊОИ
МИКОБАКТЕРИЯИ СИЛ ДАР БАЙНИ МУЊОЉИРОНИ МЕЊНАТИИ

ЉУМЊУРИИ ТОЉИКИСТОН
1Кафедраи фтизиопулмонологияи МДТ «ДДТТ ба номи ибни Сино»,

2 МДТ «Институти тањсилоти баъдидипломї дар соњаи тандурустии Љумњурии Тољикистон»,
3 Муассисаи ѓайридавлатии «Донишкадаи тиббї-иљтимоии Тољикистон», Душанбе, Љумњурии Тољикистон

Маќсад. Љорй намудани усули секвенкунии штаммњои микобактерияи сил ва омухта-
ни навъњои онњо дар байни муњољирони мехнатї.
Мавод ва усулњо. Барои ноил шудан ба њадафи тадќиќот мо аз маводи бойгонии био-

логии 340 намунаи микобактерияи силро (МБС), ки аз беморони сил (балѓам, моеъи плев-
ра, чирк, биопсияи гирењњои лимфа, моеъи шикам, моеъи маѓзи сар, балѓами индуксионї)
аз муассисањои зиддисилии кишвар дар соли 2023 гирифта шудаанд, истифода кардем.
Натиљањо. Мо сполиготипи штаммњои МБС-ро, ки аз 340 намунањои балѓами муњољи-

рони собиќи мењнатї гирифта шудаанд, анљом додем. Њама намунањои балѓам пайдарпай
тартиб дода шуданд, ки нишон дод, ки насли маъмултарин Beijing (50,8%), пас аз он на-
слњои эътирофнашуда (28,4%), пас аз он Урал-2 (4,6%), T1 (3,7%), H1 ва Урал-1 (2,1%),
CAS1-Delhi (1,8%), CAS1-Delhi (1,8%), АС.1. (1,2%), LAM-9, T ва T3-OSA (0,6% њар як),
комбинатсияи Beijing-CAS1-Delhi, инчунин LAM-9, Mani2, номаълум ва дигар штаммњо
(0,3% њар як).
Хулосањо: 1. Дар амалияи силшиносї љорї намудани усули секвенсияи геномї ањамия-

ти калони клиникї дорад, зеро интихоби доруњо дар рељаи кимиётерапевтї барои бемо-
рони сил мутобиќи принсипи тибби далелњо ва мутаносибан, самаранокии табобати онњо
аз сариваќт муайян кардани штаммњои МБС ва њассосияти доруи онњо вобаста аст. 2.
Сполиготипњои штаммњои МБС дар Тољикистон шифр карда шуданд: онњо ба оилаи
Beijing тааллуќ доранд (50,8%), пас аз наслњои эътирофнашуда (28,4%), пас аз наслњои Урал-
2 (6,7%), насабњои Т ва Т1-5 (4,9%), H1 (2,1%), хати 1-D1, 8-м (2,1%), Ca-D1s. (1,7%), Cas
(1,2%), Lam-9, Osa (0,6%), Beijing-CAS1-Delhi, инчунин Lam-9-Mani2-насабњои эътирофна-
шуда (0,3%). Маълумоти бадастомада таъсири муњољиратро ба пањншавии хатњои гуно-
гуни штамњои ангезандаи бемории сил дар Љумњурии Тољикистон аз дигар кишварњо ва
минтаќањо нишон медињад. 3. Инчунин муайян карда шуд, ки дар байни њамаи штаммњои
тобовар (81), хатти Beijing барои тамоми спектри муќовимат 69,8% ва муќовимат ба ри-
фампицин 80,2% -ро ташкил медињад.
Калимањои калидї. Бемории сил, штаммњои микобактерияњо, секвенсия, сполиготи-

пизатсия.
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Рurpose. To introduce a method for sequencing mycobacterium tuberculosis strains and to
study their varieties among former labor migrants.

Material and methods. To achieve the goal of the study, we used the archived biological material
of 340 MBT samples obtained from TB patients (sputum, pleural fluid, pus, lymph node biopsy,
abdominal fluid, cerebrospinal fluid, induced sputum) received from anti-tuberculosis institutions
of the country in 2023, which were analyzed on a sequencer.

Results. We conducted spoligotyping of MBT strains taken from 340 sputum samples of former
labor migrants. All sputum samples were sequenced, which revealed that the most common lineage
was Beijing (50.8%), followed by an unrecognized lineage (28.4%), followed by Ural-2 (4.6%), T1
(3.7%), H1 and Ural-1 (2.1%), CAS1-Delhi (1.8%), LAM-RUS (1.7%), CAS (1.2%), LAM-9, T
and T3-OSA (0.6% each), Beijing-CAS1-Delhi combinations, as well as LAM-9, Mani2, Unknown
and other lineages (0.3% each). Conclusions: 1. The introduction of the genomic sequencing
method into the practice of phthisiology is of great clinical importance, since the selection of
drugs in the chemotherapy regimen for TB patients in accordance with the principle of evidence-
based medicine and, accordingly, the effectiveness of their treatment depend on the timely
determination of MBT strains and the spectrum of their drug sensitivity. 2. The spoligotypes of
MBT strains in Tajikistan were deciphered: they belong to the Beijing family (50.8%), followed
by an unrecognized lineage (28.4%), then follow the Ural-2 lineages (6.7%), T and T1-5 lineages
(4.9%), h1 (2.1%), Cas1-Delhi lineages (1.8%), Lam-rus (1.7%), Cas (1.2%), Lam-9, Osa (0.6%),
Beijing-Cas1-Delhi combinations, as well as Lam-9-Mani2-unrecognized lineages (0.3% each).
The obtained data indicate the impact of migration on the spread of various lines of TB pathogen
strains in the Republic of Tajikistan from other countries and regions. 3. It was also found that
among all resistant strains (81), the Beijing line accounts for 69.8% for the entire spectrum of
resistance and 80.2% for rifampicin resistance.

Keywords. Tuberculosis, mycobacterium strains, sequencing, spoligotyping.

Актуальность проблемы. Проблемы
идентификации туберкулезных микобакте-
рий в разы усложняются у трудовых миг-
рантов. Об этом свидетельствуют многочис-
ленные исследования из разных стран мира
[4-6, 11, 15, 16]. Идентификация различных
штаммов микобактерии туберкулеза (МБТ)
в Республике Таджикистан позволила бы
дифференцировать этиологические факто-
ры туберкулеза (ТБ) у трудовых мигрантов
и их семейных контактов [9]. Другими сло-
вами, в настоящее время наконец-то появи-
лась возможность ответить на дискутируе-
мый в течение многих лет вопрос: заболел
ли ТБ трудовой мигрант в стране трудовой
миграции или же он уже был инфицирован,
и трудовая деятельность в период миграции
лишь способствовала активации туберку-
лезного процесса.
Внедрение метода секвенирования для

идентификации неизвестных патогенов от-
крывает для проведения научных исследо-
ваний следующие возможности: 1) можно

тотально секвенировать все имеющиеся в
материале нуклеиновые кислоты ДНК ми-
кобактерии ТБ  (полногеномное секвениро-
вание); 2) можно прицельно (таргетное сек-
венирование) прочитать только геном па-
тогена, но перед этим нужно обогатить об-
разец одним из известных способов; 3) мож-
но провести фрагментное секвенирование,
чтобы определить ключевые мутации и ус-
тановить, относится ли наш патоген к эпи-
демически значимым или нет [2, 8,  12, 13,
25-33].
Таргетный метагеномный анализ произ-

водится на основе ДНК-штрихкодов, на-
пример, 16S рРНК — для бактерий [20-25].
Их можно секвенировать по отдельности
короткими участками, а можно – длинную
молекулу целиком. При этом, чем длиннее
молекулу мы получим, тем точнее сможем
определить таксономическое положение
патогена. Технологии NGS (next generation
sequencing) позволяют проводить массовое
параллельное секвенирование миллионов



69

НАУКА И ОБРАЗОВАНИЕ Том 2 * № 1 * 2025

фрагментов ДНК с высокой пропускной
способностью [34-41].
Цель исследования. Внедрить метод

секвенирования штаммов микобактерий
туберкулеза и изучить их разновиднос-
ти среди лиц бывших в трудовой мигра-
ции.
Материал и методы исследования. Для

достижения цели исследования нами был
использован архивированный в соответ-
ствии с лабораторными стандартными
операционными процедурами биологичес-
кий материал 340 образцов МБТ, получен-
ных от больных ТБ (мокрота, плевраль-
ная жидкость, гной, биоптат из лимфати-
ческих узлов, жидкость из брюшной поло-
сти, спиномозговая жидкость, индуциро-
ванная мокрота), поступившие из проти-
вотуберкулёзных учреждений страны в
2023 году. Этапность метода секвенирова-
ния клинического материала на нанопоро-
вом секвенаторе PromethION - приборе
компании Oxford Nanopore Technologies
(Великобритания) – ONT включает следу-
ющее [33]:

1. Очистка геномной ДНК из лизирован-
ных клеток (после лизиса с GenoLyse VER
1.0) с помощью магнитных шариков
AMPure XP на микроцентрифуге с ротора-
ми для 1,5 мл пробирок и ПЦР-стрипов/про-
бирок;

2. Приготовление ДНК библиотек для
секвенирования и добавление баркодов пу-
тём центрифугирования в центрифуге на
магнитном штативе для ПЦР-стрипов (на 8
пробирок) / 96-и луночных плашек с приме-
нением 8-и канальных дозаторов;

3. Измерение концентрации ДНК в биб-
лиотеке с использованием флуорометрa
Quantus;

4. Загрузка библиотеки в картридж одно-
канальными дозаторами;

5. Заполнение записи концентрации
ДНК библиотек;

6. Запуск секвенирования на приборе
MinION c картриджем через порт USB3.0 по
программе MinKNOW;

7. Промывка картриджа после секвени-
рования и его подготовка для хранения;

8. Запуск компьютерного анализа дан-
ных с применением программы Docker и
EPI2ME.
В анализе данных использованы непара-

метрические методы: U-тест Манна-Уитни
для сравнения двух независимых групп; тест
Краскела-Уоллиса для сравнения более чем
двух групп, а коэффициент ранговой кор-
реляции Спирмена для оценки взаимосвя-
зей между переменными. Для контроля рис-
ка 1-го типа ошибок применялась коррек-
тировка при помощи поправки Бонферро-
ни.
Точный метод Фишера применялся в слу-

чаях, когда какое-либо значение признака
встречалось очень редко. Для качественных
переменных использованы абсолютные чис-
ла и процентные доли (%).
Нулевая гипотеза считалась отклонен-

ной, а различия между группами статис-
тически значимыми при p (р-значение
двухсторонний) <0,05. Для измерения ди-
апазона значений был измерен 95% дове-
рительного интервала (95% ДИ). Вариа-
ция 95% ДИ не включающая 1, при р<0.05
расценена как статистически значимое
различие между сравниваемыми перемен-
ными. Отношение шансов (ОШ) совмест-
но с 95% ДИ и р-значением использова-
лись для оценки степени связи между дву-
мя категориальными переменными (воз-
действия и исхода).
Результаты исследования и их обсуж-

дение. Нами проведено сполиготипирова-
ние  штаммов МБТ, взятых из 340 образ-
цов мокроты лиц бывших в трудовой миг-
рации. Все образцы мокроты были обра-
ботаны на секвенаторе, что позволило
выявить, что наиболее распространённой
линией является – Beijing (50,8%), за ко-
торой следует нераспознанная линия
(28,4%), затем  следуют  линии  Ural-2
(4,6%), линии T1 (3,7%), H1 и Ural-1
(2,1%), линии CAS1-Delhi (1,8%), LAM-
RUS (1,7%), CAS (1,2%), LAM-9, Т и T3-
OSA (0,6% каждая), сочетания Beijing-
CAS1-Delhi, а  также  LAM-9, Mani2,
Unknown и другие линии (по 0,3% каж-
дая) (Таблица 1).



70

НАУКА И ОБРАЗОВАНИЕ Том 2 * № 1 * 2025

Таблица 1. - Результаты сполиготипирования штаммов МБТ

Наименование штаммов Коли-
чество 

Процент Нижняя граница 
95; ДИ 

Верхняя граница 
95; ДИ 

Beijing 166 50.8% 45.4% 56.1% 
Unknown 93 28.4% 23.8% 33.6% 
Ural-2 15 4.6% 2.8% 7.4% 
T1 12 3.7% 2.1% 6.3% 
H1 7 2.1% 1.0% 4.4% 
Ural-1 7 2.1% 1.0% 4.4% 
CAS1-Delhi 6 1.8% 0.8% 3.9% 
LAM-RUS 5 1.5% 0.7% 3.5% 
CAS 4 1.2% 0.5% 3.1% 
LAM-9 2 0.6% 0.2% 2.2% 
T 2 0.6% 0.2% 2.2% 
T3-OSA 2 0.6% 0.2% 2.2% 
Beijing CAS1-Delhi 1 0.3% 0.1% 1.7% 
H3 1 0.3% 0.1% 1.7% 
LAM-9 Mani2 Unknown 1 0.3% 0.1% 1.7% 
T 5 1  0.3% 0.1% 1.7% 
T2 1 0.3% 0.1% 1.7% 
X1 1 0.3% 0.1% 1.7% 
Всего 327 100%   

Источник: авторы
Полученные нами данные впервые рас-

крывают спектр сполиготипов штаммов
МБТ в Таджикистане, что имеет важное
научно-теоретическое значение, в связи с
тем, что сполиготипирование штаммов
МБТ впервые в Таджикистане выявило их
принадлежность к семействам Beiging, Ural,
CAS, LAM, H, T и X.
В странах Центральной Азии (Узбекис-

тан, Казахстан) наиболее распространены
линии Beijing, Ural и CAS, при этом линии
Beijing ассоциированы с высокой лекар-
ственной устойчивостью [3, 10, 14].
В России доминируют Beijing и Ural, тог-

да как в Европе чаще встречаются H, T, LAM
и X, а в Латинской Америке и Средиземно-
морье преобладает LAM [1, 7, 16, 17]. Юж-
ная Азия (Индия, Пакистан, Афганистан)
характеризуется высокой частотой CAS, тог-
да как линия T встречается по всему миру без
чёткой региональной привязки [18].
В нашем исследовании, изучение штам-

мов в зависимости от спектра устойчивос-
ти показывает, что среди всех устойчивых
штаммов (81), на линию Beijing приходится
- 69,8% для всего спектра устойчивости и -
80.2% для рифампицин-устойчивости (65 из
81).

Уровень лекарственной устойчивости к
любому ПТП линии Beijing составила око-
ло - 49% (81/165), устойчивость штаммов
линии LAM – RUS выявлена в - 80% (4/5)
образцах, среди неопределенных линий
(Unknown) устойчивость составила - 37%
(21/57).
Доля лекарственной чувствительности к

любому ПТП линии Beijing составила око-
ло - 51% (84/165), чувствительность штам-
мов линии LAM – RUS выявлена в - 20% (1/
5) образцах, среди неопределенных линий
(Unknown) чувствительность составила -
63% (36/57), CAS1-Delhi - 67% (4/6), линий H
- 88% (7/8) (Рисунок 1).

Рисунок 1. -Устойчивость сполиготипи-
рованных штаммов МБТ

Выводы: 1. Внедрение метода геномно-
го секвенирования в практику фтизиатри-
ческой службы имеет важное клиническое
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