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Введение 

Согласно оценкам Всемирной организации 
здравоохранения (ВОЗ), глобальные инициативы 
по борьбе с туберкулезом с 2000 года позволили 
спасти около 79 миллионов жизней. В 2023 году 
во всем мире было зарегистрировано 8,2 миллиона 
новых случаев туберкулеза, что представляет со-
бой увеличение по сравнению с 7,5 миллиона слу-
чаями в 2022 году и значительно превышает пока-
затели 5,8 миллиона в 2020 году и 6,4 миллиона в 
2021 году. Среди вновь диагностированных паци-
ентов в 2022 и 2023 годах, вероятно, имеется зна-
чительное количество людей, у которых заболева-
ние развивалось в предшествующие годы, однако 
диагностика и лечение были отсрочены в связи с 
перебоями, вызванными пандемией COVID-19 [1, 
3]. 

В 2023 году от туберкулеза (ТБ) зарегистриро-
вано 1,25 миллиона случаев летального исхода, 
среди которых 161 000 случаев связано с ВИЧ-
инфекцией. По мировым оценкам, в этом же году 
туберкулезом заболели 10,8 миллиона человек, 
включая 6,0 миллиона мужчин, 3,6 миллиона 
женщин и 1,3 миллиона детей. Эта инфекция за-
трагивает все страны и возрастные категории. 
Важно отметить, что туберкулез поддается лече-
нию и может быть предотвращен. 

Туберкулез, обладающий множественной ле-
карственной устойчивостью (МЛУ-ТБ), представ-
ляет собой серьезную проблему общественного 
здравоохранения и представляет собой значитель-
ную угрозу для здоровья населения. Формирова-
ние устойчивости к противотуберкулезным препа-
ратам обусловлено неправильным использованием 
медикаментов, ошибками в назначении терапии, 

применением неэффективных препаратов, а также 
преждевременным прекращением лечения со сто-
роны пациентов. 

Штаммы Mycobacterium tuberculosis с МЛУ-ТБ 
не поддаются терапии с использованием двух ос-
новных противотуберкулезных препаратов первой 
линии – изониазида и рифампицина. Однако, су-
ществуют альтернативные препараты, которые 
способны обеспечить излечение, хотя они, как 
правило, характеризуются более высокой стоимо-
стью и токсичностью. Туберкулез, вызванный бак-
териями, не реагирующими на наиболее эффек-
тивные средства, применяемые в схемах лечения, 
создает у пациентов крайне ограниченные воз-
можности для терапии. 

МЛУ-ТБ продолжает представлять собой серь-
езную проблему для общественного здравоохра-
нения и представляет собой угрозу для безопасно-
сти в сфере медицины. По данным на 2023 год, 
лишь около 40% пациентов с множественной 
устойчивостью к противотуберкулезным препара-
там смогли получить необходимое лечение. 

Согласно рекомендациям Всемирной организа-
ции здравоохранения (ВОЗ), для диагностики 
МЛУ-ТБ требуется бактериологическое подтвер-
ждение наличия туберкулеза, а также оценка ле-
карственной устойчивости с применением быст-
родействующих молекулярных методов или куль-
туральных методик. 

В течение последних пяти лет в Российской 
Федерации, а также в Дальневосточном федераль-
ном округе и Республике Бурятия отмечается 
устойчивое снижение как заболеваемости, так и 
смертности от туберкулеза. 

Таблица 1 
Заболеваемость туберкулезом в Республике Бурятия, ДФО, РФ. 

Table 1 
Tuberculosis incidence in the Republic of Buryatia, Far Eastern Federal District, Russian Federation. 

Территории 
Года 

Заболеваемость 
РБ ДФО РФ 

2020 37,3 53,6 32,4 
2021 38,6 51,1 31,1 
2022 36,9 53,8 31,1 
2023 33,6 53,4 29,6 
2024 31,9 49,5 26,8 
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Рис. 1. Заболеваемость туберкулезом в Республике Бурятия, ДФО, РФ. 

Fig. 1. Tuberculosis incidence in the Republic of Buryatia, Far Eastern Federal District, Russian Federation. 
 

Таблица 2 
Динамический ряд заболеваемости. 

Table 2 
Dynamic series of morbidity. 

Территория M среднее 
значение 

Ранг 
M 

Стан-
дартное 
откло-
нение 

Ранг стан-
дартного от-

клонения 

Кн Инте-
гральный 

коэффициент 

Ранг Интеграль-
ного коэффици-

ента 

Разница 
рангов М 

иКн 

РБ 35 2 2,92 3 33,3 3 1 
ДФО 51,8 3 1,79 1 16,7 2 1 
РФ 29,8 1 2,39 2 0 1 0 

 
Так, в 2024 г. по сравнению с 2020 г. показатель 

общей заболеваемости от туберкулеза в Республи-
ке Бурятия уменьшилась на 5,4% (с 37,3 до 31,9 %) 
(табл. 1, 2, рис. 1). 

Таблица 3 
Смертность от туберкулеза в Республике Бурятия, ДФО, РФ. 

Table 3 
Mortality from tuberculosis in the Republic of Buryatia, Far Eastern Federal District, Russian Federation. 

                    Территории 
Года 

Смертность 
РБ ДФО РФ 

2020 4 10,2 5,1 
2021 3,6 9,8 4,3 
2022 3,5 8,3 3,8 
2023 3,1 7,9 3,5 
2024 3,0 6,4 2,7 

 

 
Рис. 2. Смертность от туберкулеза в Республике Бурятия, ДФО, РФ. 

Fig. 2. Mortality from tuberculosis in the Republic of Buryatia, Far Eastern Federal District, Russian Federation. 
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Таблица 4 
Динамический ряд смертности. 

Table 4 
Dynamic series of mortality. 

Терри-
тория 

M сред-
нее зна-
чение 

Ранг 
M 

Стандартное 
отклонение 

Ранг стан-
дартного от-

клонения 

Кн Интеграль-
ный коэффици-

ент 

Ранг Инте-
грального ко-
эффициента 

Разница 
рангов 
М и Кн 

РБ 3,2 1 0,45 1 -16,6 1 0 
ДФО 8,0 3 1,58 3 50,0 3 0 
РФ 3,4 2 1,14 2 16,6 2 0 
 
В 2024 году в Республике Бурятия наблюдается 

снижение уровня смертности на 1,0 % по сравне-
нию с 2020 годом (с 4,0 до 3,0 %), что также отра-
жает тенденцию в Дальневосточном федеральном 
округе (с 10,2 до 7,9 %) и в Российской Федерации 
в целом (с 5,1 до 3,5 %) (табл. 3, 4, рис. 2). Тем не 
менее, согласно данным Всемирной организации 
здравоохранения, Россия по-прежнему занимает 
одно из первых мест среди 22 государств, харак-
теризующихся высоким уровнем заболеваемости 
туберкулезом [1]. Одним из основных факторов, 
способствующих эпидемиологическому неблаго-
получию, связанного с туберкулезом, является 
распространение штаммов M. tuberculosis, демон-
стрирующих множественную (МЛУ) и широкую 
(ШЛУ) резистентность к антибактериальным пре-
паратам. Туберкулез с широкой лекарственной 
устойчивостью (ШЛУ-ТБ) вызывается штаммами 
M. tuberculosis, которые демонстрируют рези-
стентность как к изониазиду и рифампицину – ос-
новным препаратам первой линии, так и к 
фторхинолонам. Эти штаммы также проявляют 
устойчивость к инъекционным противотуберку-
лезным средствам второго ряда, таким как амика-
цин, канамицин и капреомицин. Процесс форми-
рования штаммов, обладающих резистентностью к 
лекарственным препаратам, происходит на фоне 
неэффективного или прерванного лечения у паци-
ентов с туберкулезом, вызванным микобактерия-
ми, имеющими множественную лекарственную 
устойчивость (МЛУ-ТБ) [4, 5, 6, 7]. Одним из фак-
торов, способствующих распространению МЛУ-
ТБ и ШЛУ-ТБ, является активная циркуляция в 
Российской Федерации штаммов M. tuberculosis, 
относящихся к генетическому семейству Beijing 
[7, 10]. Для лечения туберкулеза с МЛУ/ШЛУ 
необходимо подбирать новые эффективные про-
тивотуберкулезные препараты, чтобы обеспечить 
положительные клинические исходы [2]. 

Вопрос о взаимосвязи между эпидемиологиче-
ски значимыми субтипами генотипа M. 
tuberculosis, особенно кластером 14717-15, и исхо-
дами туберкулезной инфекции продолжает оста-
ваться предметом научного обсуждения. Клиниче-
ские характеристики и эффективность терапевти-

ческих подходов к этому генотипу до сих пор не-
достаточно исследованы, что объясняется сложно-
стями в сборе объективных данных о популяцион-
ных молекулярно-генетических анализах. В рес-
публике Бурятия обнаружен кластер Beijing 
14717-15, обладающий высокой летальностью, 
гипервирулентностью и мультирезистентностью к 
лекарственным препаратам. 

Цель исследования. Цель исследования – изуче-
ние особенностей исхода лечения туберкулеза у 
впервые выявленных больных туберкулезом лёг-
ких в зависимости от генотипа Beijing 14717-15. 

Материалы и методы исследований 
В период с 2021 по 2024 годы было проведено 

исследование 200 изолятов микобактерий, полу-
ченных от пациентов, у которых впервые был диа-
гностирован туберкулез легких. По половозраст-
ному составу когорта больных была представлена 
из 145 мужчин и 55 женщин от 18 до 72 лет. Боль-
ные проходили лечение в Государственном бюд-
жетном учреждении здравоохранения «Республи-
канский клинический противотуберкулезный дис-
пансер имени Г. Д. Дугаровой». По географиче-
скому признаку, все пациенты являлись жителями 
города Улан-Удэ и Республики Бурятия 

Клинические, микробиологические и лучевые 
методы диагностики и лечения туберкулеза легких 
применялись в соответствии с установленными 
стандартами фтизиатрической помощи, регламен-
тируемыми приказом Министерства здравоохра-
нения Российской Федерации № 951 от 29 декабря 
2014 года. Данный приказ утверждает методиче-
ские рекомендации, направленные на оптимиза-
цию диагностики и терапевтических подходов к 
лечению туберкулеза легких. 

В рамках комплексного микробиологического 
исследования был применен интегрированный 
подход, включающий молекулярно-генетическую 
диагностику на платформе GeneXpert в сочетании 
с традиционными культуральными методиками. 
Бактериологическая диагностика возбудителя ту-
беркулеза осуществлялась посредством культиви-
рования на жидких и плотных питательных сре-
дах. Определение профиля лекарственной рези-
стентности изолятов МБТ к противотуберкулез-
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ным препаратам основного и резервного ряда про-
водилось с использованием метода абсолютных 
концентраций на среде Левенштейна–Йенсена, а 
также в автоматизированной системе Bactec MGIT 
960. 

Для культивирования M. tuberculosis и после-
дующей оценки чувствительности выделенных 
штаммов к основным противотуберкулезным пре-
паратам (ПТП) был применен стандартизирован-
ный непрямой метод абсолютных концентраций. 
Экстракция ДНК из чистых культур микобактерий 
осуществлялась согласно протоколу, детально 
описанному в предшествующих исследованиях 
[9]. Генетическая идентификация и типирование 
изолятов проводились методом сполиготипирова-
ния. Для определения международного кода спо-
лиготипа и классификации выделенных штаммов 
по генетическим семействам, линиям и генотипам 
использовалась компьютерная база данных 
SITVITWEB и MIRU-VNTRplus. 

Участники исследования были стратифициро-
ваны на три категории: первая категория объеди-
нила пациентов, инфицированных штаммами ге-
нотипа Beijing, относящимися к кластеру 14717-15 
(n=128), вторая категория формировалась из слу-
чаев инфицирования штаммами non-Beijing 

(n=67), а третья группа охватывала другие геноти-
пы, не относящиеся к Beijing (n=5). Анализ рас-
пределения генотипов в данной исследуемой ко-
горте выявил значительные отклонения от уста-
новленной пропорции, наблюдаемой в Республике 
Бурятия. 

Анализ данных осуществлялся с применением 
программного обеспечения MS Excel версии 14.0 и 
GraphPad Prism 7. Для оценки значимости разли-
чий между исследуемыми параметрами использо-
вался критерий χ², при этом отклонения рассмат-
ривались как достоверные при значении критерия 
статистической значимости p≤0,05. 

Результаты и обсуждения 
Проведен анализ социальных характеристик 

пациентов, стратифицированных согласно иден-
тифицированным генотипам Mycobacterium 
tuberculosis (табл. 5). При статистической обра-
ботке данных не было выявлено достоверных раз-
личий в социальной структуре между исследуе-
мыми группами. Необходимо акцентировать вни-
мание на том, что недостаточный объем выборки в 
категории «другие субтипы Пекин» не позволяет 
на текущей стадии исследования сформулировать 
какие-либо обоснованные выводы относительно её 
характеристик. 

 
Таблица 5 

Социальный статус больных туберкулезом, вызванным генотипами микобактерий. 
Table 5 

Social status of patients with tuberculosis caused by mycobacteria genotypes. 
Социальный статус Beijing 14717-15, все-

го 128 пациентов 
nonBeijing, всего 67 

пациентов 
Другие кластеры, 
всего 5 пациентов 

муж жен муж жен муж жен 
пол, абс. число/% 102/51 26/13 50/25 17/8,5 5/2,5 - 
Место прожива-
ния, абс.число/% 

город 51/25,5 15/7,5 24/12 8/4 3/1,5 - 

село 51/25,5 11/5,5 26/13 9/4,5 2/1 - 
Возраст Me [IQR] 35,0 [27,5-41,5] 37,1 [30,0-42,0] 43,8 [38,0-53,0] 
Всего 102 26 50 17 5 - 

 
В ходе сравнительного анализа генотипов M. 

tuberculosis было установлено, что nonBeijing ге-
нотип наблюдается реже среди впервые диагно-
стированных пациентов: 67 случаев (33,5 %) из 
200, в отличие от Beijing 14717-15, который был 
зарегистрирован в 128 случаях (64,0 %) (р=0,06 по 
критерию Фишера). Детальное исследование гено-
типов Beijing 14717-15 выявляет уникальные мар-
керы, ассоциированные с резистентностью к ме-
дикаментозным средствам, повышенной виру-
лентностью и способностью к передаче – гиперви-
рулентностью или трансмиссивностью [8]. В ходе 
анализа клинической структуры впервые зареги-
стрированных пациентов с туберкулезом, вызван-

ным штаммом M. tuberculosis кластера Beijing 
14717-15, была зафиксирована высокая частота 
случаев инфильтративного туберкулеза, сопро-
вождающегося разрушением легочной ткани, а 
также диссеминированного туберкулеза. Кроме 
того, среди легочных заболеваний была отмечена 
казеозная пневмония, также характеризующаяся 
деструктивными изменениями в пораженных до-
лях легких. Микобактерии, относящиеся к класте-
рам Beijing 14717-15, значительно чаще вызывают 
казеозную пневмонию по сравнению с микобакте-
риями других сполиготипов. В большинстве слу-
чаев эти возбудители обладают многофакторной 
лекарственной устойчивостью, включая как ос-
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новные, так и резервные препараты. Установлена 
прямая корреляция между генотипом кластера 
Beijing 14717-15 и тяжестью клинического тече-
ния туберкулеза, что позволяет предсказывать ис-

ход заболевания у каждого пациента и своевре-
менно корректировать терапию. Клиническая 
структура впервые диагностированного туберку-
леза у пациентов представлена в табл. 6. 

 
Таблица 6 

Клиническая структура впервые выявленных больных туберкулезом. 
Table 6 

Clinical structure of newly diagnosed patients with tuberculosis. 
Клиническая форма Beijing 14717-15 nonBeijing Другие кластеры 

абс. число % абс.число % абс.число % 
Очаговый 3 1,5 -    
Инфильтративный 84 42,0 42 21,0 4 2,0 
Диссеминированный 28 14,0 18 14,0 1 0,5 
Туберкулема легких 3 1,5 1 0,5   
Фиброзно-кавернозный 2 1,0 1 0,5   
Казеозная пневмония 6 3,0 2 1,0   
Миллиарный 2 1,0 2 1,0   

 
В ходе проведенных исследований была про-

анализирована степень поражения легочной ткани 
у пациентов, обладающих различными генотипа-
ми. Установлено, что микобактерии из кластера 

Beijing 14717-15 способствуют более выраженно-
му развитию легочных процессов, таких как ин-
фильтративный и диссеминированный туберкулез 
(табл. 6). 

 

 
Рис. 3. Лекарственная устойчивость МБТ у больных туберкулезом с разными генотипами (%). 

Fig. 3. Drug resistance of MBT in tuberculosis patients with different genotypes (%). 
 
В ходе исследования лекарственной устойчиво-

сти штаммов M. tuberculosis генотипа Beijing 
14717-15 была зафиксирована значительная часто-
та возникновения полирезистентности и множе-
ственной лекарственной устойчивости у патогена. 
Обнаружение данного генотипа у пациентов с 
впервые диагностированным легочным туберкуле-
зом дало возможность оперативно оценить часто-
ту МЛУ и полирезистентности возбудителя. Что в 
следствии привело к более точному прогнозиро-
ванию клинической ситуации и исхода заболева-
ния у пациентов. 

Среди случаев туберкулеза, причиной которого 
стал генотип Beijing 14717-15, в исследуемой ко-

горте у 64,0% обследованных пациентов (128 из 
200) была диагностирована множественная или 
широкая лекарственная устойчивость МБТ. Со-
гласно данным, представленным на рис. 3, штам-
мы с множественной и широкой лекарственной 
устойчивостью демонстрировали статистически 
достоверно более высокую частоту встречаемости 
среди пациентов, инфицированных микобактери-
ями генотипа Beijing 14717-15, в сравнении с 
группами пациентов, у которых туберкулезный 
процесс был обусловлен микобактериями 
nonBeijing генотипа и других кластерных групп 
(χ²=13,4; p=0,0002). 
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Таблица 7 
Исходы туберкулеза у впервые выявленных пациентов с разными генотипами микобактерий. 

Table 7 
Outcomes of tuberculosis in newly diagnosed patients with different mycobacterium genotypes. 
Исход заболевания Beijing 14717-15 nonBeijing Другие кластеры 

абс.число % абс.число % абс.число % 
Клиническое излечение 72 36,0 55 27,5 3 1,5 
Клиническое излечение 
– резекция 

3 1,5 1 0,5 - - 

Прерывание лечение 
(без динамики) 

10 5,0 4 2,0 2 1,0 

Переход в хроническую 
форму 

23 11,5 - - - - 

Выбыл в другой регион 4 2,0 - - - - 
Летальный исход 16 8,0 7 3,5 5 2,5 

 
В исследуемой группе пациентов с туберкуле-

зом летальный исход был зафиксирован у 8,0 % из 
них, при этом возбудителем заболевания выступа-
ли микобактерии генотипа Beijing 14717-15 (таб-
лица 7). Из пяти пациентов с данным генотипом, 
умерших от туберкулеза, у всех были обнаружены 
микобактерии с МЛУ или ШЛУ. Однако среди 
семи других больных с генотипом Beijing 14717-
15, также страдавших туберкулезом, риск леталь-
ных исходов во время терапии не был установлен; 
причины их смерти были связаны с другими фак-
торами. Таким образом, трудно однозначно ин-
терпретировать генотип Beijing 14717-15 как по-
тенциальный фактор, способствующий летально-
му исходу. Данные, полученные в ходе нашего 
исследования, нуждаются в более детальной оцен-
ке с расширением объема наблюдаемых случаев. 
Эпидемиологические исследования когортного 
типа, реализованные в территориях с повышенной 
распространенностью коинфекции ВИЧ и тубер-
кулеза, продемонстрировали существенное увели-
чение показателей смертности среди пациентов, 
инфицированных штаммами Mycobacterium 
tuberculosis с множественной лекарственной 
устойчивостью. Данные результаты позволяют 
выдвинуть гипотезу о наличии корреляционной 
связи между указанными факторами и в анализи-
руемой контрольной совокупности пациентов. 

Анализ клинических данных демонстрирует 
статистически достоверную корреляцию между 
генотипом Beijing 14717-15 и такими параметра-
ми, как характер поражения легочной ткани, кли-
ническая манифестация туберкулезного процесса 
и наличие МЛУ. Эти взаимосвязи существенно 
влияют на вариативность исходов заболевания у 
больных туберкулезом. Неблагоприятная динами-
ка и тенденция к хронизации туберкулезного про-
цесса у больных, инфицированных штаммом 
Beijing 14717-15, находят объяснение в результа-

тах базисных научных исследований, направлен-
ных на изучение вирулентности и специфических 
механизмов эвазии иммунного ответа макроорга-
низма, характерных для данного субтипа микобак-
терий. В контексте настоящего исследования це-
лесообразно представить комплекс научных дока-
зательств, свидетельствующих о повышенной 
жизнеспособности и значительном эпидемиологи-
ческом потенциале распространения и прогресси-
рования туберкулезной инфекции, ассоциирован-
ной с генотипом Mycobacterium tuberculosis 
Beijing 14717-15. 

Ситуация с туберкулезом в Бурятии характери-
зуется снижением уровня заболеваемости, однако 
наблюдается увеличение доли штаммов кластера 
Beijing 14717-15, которые демонстрируют множе-
ственную лекарственную устойчивость и являются 
эндемичными для данного региона. Микобакте-
рии, относящиеся к кластеру Beijing 14717-15, 
принадлежат к древнему генетическому кластеру 
сублинии генотипа Beijing, который ассоциирует-
ся с множественной устойчивостью к лекарствен-
ным препаратам. 

Генотип Beijing занимает доминирующее по-
ложение в популяции Mycobacterium tuberculosis в 
Бурятии, составляя 65,5% от общего числа штам-
мов, и демонстрирует относительную однород-
ность распределения (63,2-63,9%), с заметным от-
клонением в северо-восточной части, где его рас-
пространенность достигает 81,3%. Субтип Beijing 
Central Asian/Russian идентифицирован в 43,8 % 
от общего числа анализируемых штаммов, причем 
наблюдается градиент увеличения его распростра-
ненности с запада (36,1%) к северо-востоку Буря-
тии (62,5%). Российский эпидемический кластер 
Beijing B0/W148 выявлен в 9,8% исследованных 
изолятов, характеризуясь гомогенным географиче-
ским распределением по районам республики с 
вариабельностью от 11,5% до 13,9%, при этом в 
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центральной зоне региона она составляет лишь 
2%. Кластер Beijing 14717-15, имеющий распро-
странённость в 7,7%, также демонстрирует равно-
мерное распределение по районам, с показателями 
от 6,3% до 8,3%. В рамках данного кластера 
наблюдается значительное преобладание лекар-
ственно-устойчивых изолятов (93,3%) по сравне-
нию с другими генотипами в целом (p<0,01). 

Выводы 
В Республике Бурятия среди пациентов с впер-

вые выявленной туберкулезной инфекцией доми-
нирующим штаммом является генотип МБТ Bei-
jing 14717-15. 

Анализ клинических случаев туберкулеза, ас-
социированного с генотипом Beijing 14717-15, де-
монстрирует выраженную резистентность к про-
тивотуберкулезным препаратам, которая реги-
стрируется у 87,5 % инфицированных лиц. Среди 
пациентов с первично диагностированным тубер-
кулезом, вызванным данным генотипом, отмеча-
ется статистически значимое преобладание ин-
фильтративных и диссеминированных форм забо-
левания по сравнению с другими генотипически-
ми вариантами Mycobacterium tuberculosis (37,5% 
против 15,7% соответственно). Наблюдаемая кли-
ническая картина имеет прямую корреляцию с вы-
сокой частотой коинфекции ВИЧ, достигающей 
56,3% в данной когорте пациентов. Характерной 
особенностью инфильтративного туберкулеза, 
обусловленного генотипом Beijing 14717-15, явля-
ется формирование экстенсивных патологических 
процессов в легочной паренхиме, вплоть до то-
тального поражения с последующей деструкцией 
легочной ткани и образованием полостей распада. 

Терапия пациентов с туберкулезной инфекци-
ей, ассоциированной с генотипом Beijing 14717-15 
микобактерий, характеризуется значительной про-

должительностью и часто требует хирургического 
вмешательства для достижения клинического из-
лечения. Данная ситуация обусловлена комплек-
сом факторов, включающих экстенсивное распро-
странение патологического процесса, превалиро-
вание штаммов с множественной и широкой ле-
карственной устойчивостью, а также коморбид-
ность с ВИЧ-инфекцией. Статистический анализ 
демонстрирует существенное снижение эффек-
тивности терапии у данной категории пациентов – 
показатель клинического излечения составляет 
лишь 18,7%, что значительно уступает аналогич-
ному параметру в других группах больных 
(47,4%). Представленные эпидемиологические 
данные свидетельствуют о наличии дистинктив-
ных клинических характеристик туберкулезной 
инфекции, вызванной генотипом Beijing 14717-15, 
что актуализирует необходимость углубленного 
исследования клинико-рентгенологических и мик-
робиологических аспектов патогенеза данного ва-
рианта туберкулезного процесса, соотносящегося 
с МБТ данного генотипа. 

Определение генотипа Beijing 14717-15 у паци-
ентов с туберкулезом является важным аспектом 
для понимания его влияния на клиническое тече-
ние и исходы заболевания. Генотип Beijing 14717-
15 ассоциируется с замедленной динамикой ту-
беркулезного процесса во время лечения, что де-
лает его выявление у пациентов критически важ-
ным для корректировки продолжительности фазы 
интенсивной терапии. Присутствие данного гено-
типа у больных оказывает негативное влияние на 
течение заболевания и должно быть учтено при 
выборе схемы химиотерапии, особенно при назна-
чении IV режима, так как это является дополни-
тельным фактором риска развития мультирези-
стентного туберкулеза. 
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