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Резюме
Цель исследования: изучить клинические проявле-
ния и эффективность лечения больных туберкулезом 
легких с разными генотипами M. tuberculosis. Материа­
лы и методы. Клинические и микробиологические 
данные 120 пациентов были стратифицированы по 
принадлежности к геновариантам микобактерий ту-
беркулеза (МБТ): СС2/W148, СС1 и остальные субтипы 
генотипа Beijing; другие генотипы, отличные от Beijing 
(nonBeijing). ДНК штаммов МБТ, полученных от боль-
ных, генотипировали по RD 105/207 с последующей 
идентификацией субтипа CC2/W148 по наличию деле-
ции в гене kdpD, субтипа СС1 — по SNP в гене pks17. 

Результаты исследования. Установлено, что при ту-
беркулезе, вызванном субтипом CC2/W148 генотипа 
«Пекин», множественная и широкая лекарственная 
устойчивость встречается у 87,5% пациентов. Генотип 
CC2/W148 способствует хронизации туберкулезного 
процесса, формированию фиброзно-кавернозного 
туберкулеза. Диссеминированный туберкулез чаще 
встречается (37,5%) среди впервые выявленных боль-
ных с CC2/W148, чем при других генотипах (15,7%), 
что ассоциируется с высокой частотой сопутствую-
щей ВИЧ-инфекции (56,3%). Тотальное поражение 
легочной ткани у больных инфильтративным туберку-
лезом наблюдается у 41,7% пациентов с субтипом CC2/
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W148 МБТ. Показатель клинического излечения у паци-
ентов с CC2/W148 значительно ниже (18,7% по сравне-
нию с 47,4%), чем при туберкулезе, вызванном други-
ми генотипами. Заключение. Полученные результаты 
свидетельствуют о наличии клинических особенностей 
туберкулеза, вызванного субтипом w148/CC2 генотипа 
Beijing, о целесообразности дальнейшего изучения кли-
нико-рентгенологических и микробиологических ха-
рактеристик туберкулезного процесса, вызванного МБТ 
разных субтипов генотипа Beijing и других генотипов.

Ключевые слова: туберкулез, эпидемические субти-
пы СС2/W148, СС1, генотип Beijing, лечение туберку-
леза.

Summary
Objective: to study the clinical manifestations and effec-
tiveness of treatment of patients with pulmonary tubercu-
losis with different genotypes of M. tuberculosis. Materi­
als and methods. Clinical and microbiological data of 120 
patients were stratified on the M. tuberculosis epidemic 
variants: subtypes of Beijing CC2 / W148, CC1,  other sub-
types of Beijing, and other genotypes other than Beijing 
(nonBeijing). The DNA of M. tuberculosis strains obtained 
were genotyped by RD 105/207 for Beijing genotype iden-
tification. The CC2/W148 subtype was identified by the 

presence of a specific deletion in the kdpD gene, the CC1 
subtype was done by the SNP in the pks17 gene. Results. 
It was found that in tuberculosis caused by the CC2/W148 
subtype of the Beijing genotype, multiple and broad drug 
resistance occur in 87.5% of patients. The CC2/W148 ge-
no type contributes to the chronization of the tuberculosis 
process, the formation of fibrous-cavernous tuberculo-
sis. Miliary tuberculosis is more common (37.5%) among 
newly diagnosed patients with CC2/W148 than in other 
genotypes (15.7%), which is also associated with a high 
incidence of concomitant HIV infection (56.3%). Total lung 
tissue damage in patients with infiltrative tuberculosis is 
observed in 41.7% of patients with the CC2/W148 MBT 
subtype. The clinical cure rate in patients with CC2/W148 
is significantly lower (18.7% compared to 47.4%) than in 
tuberculosis caused by other genotypes.
Conclusion. The results obtained indicate the presence 
of clinical features of tuberculosis caused by the w148 / 
CC2 subtype of the Beijing genotype, and the expediency 
of further study of the clinical, radiological and microbio-
logical characteristics of the tuberculosis process caused 
by MBT of different subtypes of the Beijing genotype and 
non-Beijing genotypes.

Keywords: tuberculosis, epidemic subtypes CC2/W148, 
CC1, Beijing genotype, treatment of tuberculosis

Введение

В начале ХХI столетия были обнаружены ассоци-
ации M. tuberculosis генотипа Beijing с селективными 
преимуществами по приобретению устойчивости к 
противотуберкулезным препаратам и эпидемическо-
му распространению [1]. Получены данные о более ча-
стых случаях неблагоприятного течения туберкулеза, 
вызванного микобактериями (МБТ) генотипа Beijing, 
что выражалось в развитии лихорадки, тяжести ин-
токсикационного синдрома, сочетании легочных и 
внелегочных локализаций, генерализации процесса, 
множественной лекарственной устойчивости (МЛУ) 
МБТ [2–6]. Лечение туберкулеза с МЛУ требует подбо-
ра новых эффективных противотуберкулезных препа-
ратов для достижения благоприятных исходов [7–9]. 
В России доминирование этого генотипа обеспечива-
ется преимущественно за счет двух субтипов — СС1 
(Центрально-Азиатский/Российский) и СС2/W148 (Ев-
ропейский/Российский, В0/W148) [10, 11]. Распростра-
нение эндемичного для России варианта возбудителя 
туберкулеза CC2/W148 генотипа Beijing наиболее ча-
сто связывают с неблагоприятными клинико-эпиде-
миологическими проявлениями, обнаруживаемыми 
на территориях с высоким уровнем распространения 
туберкулеза [1, 2, 12, 13].

Остается открытым вопрос о связи M. tuberculosis 
отдельных эпидемически значимых субтипов гено-
типа Beijing, в частности CC2/W148 и СС1, с исходами 
туберкулеза. Клинические особенности и эффектив-
ность лечения до сих пор остаются малоизученными 
в силу сложности сбора объективной информации о 
популяционных молекулярно-генетических исследо-
ваниях. В Иркутской области, где выявлен один из са-
мых высоких в России уровеней CC2/W148 генотипа 
Beijing среди больных [12], нами осуществлен сбор и 
анализ комплексных клинико-лабораторных данных, 
полученных в ходе проспективного наблюдения па-
циентов с туберкулезом легких. 

Цель исследования
Целью настоящего исследования было изучить кли-
нические проявления и эффективность лечения 
больных туберкулезом легких с разными генотипа-
ми M. tuberculosis.

Материалы и методы исследования

Соблюдение этических норм. Протоколы, применя-
емые в этом исследовании, были одобрены Комитетом 
по этике ФГБНУ Научного центра проблем здоровья се-
мьи и репродукции человека (Выписка 2.1 от 03.04.2017). 
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В исследование были включены 120 пациентов, 
проходившие основной курс лечения туберкулеза в 
стационаре с 2017 по 2018 г., у которых были выявле-
ны ДНК М. tuberculosis в мокроте и/или культура МБТ 
на жидких и/или плотных питательных средах.

Впервые выявленных больных было 67, получав-
ших ранее от 1 до 4 курсов химиотерапии — 53  че-
ловека. Среди ранее леченных были больные с ре-
цидивами и с предшествующими неэффективными 
курсами химиотерапии. Пациенты были обследованы 
с помощью клинических, микробиологических, луче-
вых методов согласно стандартам оказания фтизиа-
трической помощи, регламентированным приказом 
МЗ РФ № 951 от 29.12.2014 «Об утверждении методи-
ческих рекомендаций по совершенствованию диагно-
стики и лечения туберкулеза органов дыхания».

Микробиологические исследования включали мо-
ле  кулярно-генетические в анализаторе GeneXpert, 
культуральные (посевы на жидких и плотных питатель-
ных средах), исследование лекарственной чувстви-
тельности МБТ к противотуберкулезным пре паратам 
основного и резервного ряда методом определе-
ния абсолютных концентраций на плотной среде 
Левенштейна –  Йенсена и в автоматизированной систе-
ме Bactec MGIT 960. ДНК штаммов M. tuberculosis, полу-
ченные от больных изучаемой когорты, генотипиро-
вали по областям RD 105/207, как описано Reed [14]. 
Для выявления субтипов генотипа Beijing использова-
ли ПЦР с детекцией в реальном времени с праймера-
ми и зондами собственного дизайна [15], субтип CC2/
W148 идентифицировали по наличию специфической 
делеции в гене kdpD [16], субтип СС1 — по SNP в гене 
pks17 в позиции 1887060 [5].

Пациенты были разделены на 4 группы по принад-
лежности к эпидемическим геновариантам M. tuber­
culosis: СС2/W148 (32 пациента), СС1 генотипа Beijing 
(59 пациентов), другие субтипы Beijing (5 пациентов), 
друге генотипы, отличным от Beijing (nonBeijing) (24 па-
циента). Распределение генотипов в исследуемой ко-
горте не имело значимых отличий от существующей 
пропорции их в Иркутской области [12].

Статистическую обработку данных проводили с 
использованием электронных таблиц MS Excel 14.0 и 
GraphPad Prism 7. Значимость различий между пара-
метрами оценивали с помощью критерия χ2, разли-
чия считали значимыми при уровне достоверности 
p≤0,05.

Результаты исследования

Социальная характеристика пациентов, сравнива-
емых по генотипической принадлежности МБТ, пред-
ставлена в табл. 1.

Социальная структура не имела различий по груп-
пам. Следует отметить, что в связи с малочисленно-
стью группы «другие субтипы Пекин» сделать какие-
либо заключений в отношении нее на данном этапе 
исследования не представлялось возможным. 

Клиническая структура впервые выявленных и 
ранее леченных больных (1–4 курса химиотерапии в 
анамнезе) представлена в табл. 2. 

В структуре клинических форм среди ранее ле-
ченных больных чаще встречался фиброзно-кавер-
нозный туберкулез (χ2=14,53 р=0,04 при 6 степенях 
свободы), различий по другим клиническим формам 
не выявлено.

Сравнение генотипов МБТ у впервые выявленных 
больных и у пациентов, ранее получавших лечение, 
показало, что nonBeijing генотип реже встречался 
у ранее леченных — 6 (11,3%) из 53 по сравнению с 
17  (25,3%) из 67 (р=0,06 по критерию Фишера). Для 
того чтобы опровергнуть или подтвердить предпо-
ложение, что Beijing генотип МБТ способствует хро-
низации туберкулезного процесса, мы рассмотрели 
пациентов, получавших 1–2 курса химиотерапии и 
3–4 курса химиотерапии. Среди больных, получивших 
ранее 3–4  курса химиотерапии, генотип CC2/W148 
имели 6 из 8 пациентов (66,7%), тогда как получивших 
1–2  курса — только 5 из 22 (22,7%), р=0,02 по критерию 
Фишера. Можно заключить, что субтип генотипа Beijing 
CC2/W148 способствует хронизации туберкулезного 
процесса, формированию фиброзно-кавернозного  

Таблица 1

Социальный статус пациентов с туберкулезом, вызванным разными генотипами МБТ

Социальный статус
Генотип Beijing Генотипы  

nonBeijing р
CC2/W148 CC1 другие субтипы

Мужской пол, абс. число/% 21 / 65,6 41 / 63,1 4 / 80,0 17 / 70,8 0,498*

Жители города, абс. число/% 20 / 62,5 32 / 54,2 2 / 40,0 13 / 54,6 0,76*

Возраст Me [IQR] 35,0 [27,5–41,5] 37,1 [30,0–42,0] 43,8 [38,0–53,0] 35,1 [28,5–42,0] 0,373**

Всего 32 59 5 24

* χ2 с числом степеней свободы 3; ** критерий Краскела–Уоллиса.
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туберкулеза. При этом невозможно рассматривать 
развитие хронических форм без связи с лекарствен-
ной устойчивостью возбудителя (рис. 1).

Туберкулез с СС2/W148 у 87,5% человек (28 из 32) 
характеризовался множественной или широкой ле-
карственной устойчивостью МБТ. На рис. 1 показано, 
что МЛУ, широкая лекарственная устойчивость (ШЛУ) 
и предШЛУ МБТ выявлялись значимо чаще у пациен-
тов с туберкулезом, вызванным субтипом СС2/W148, 
по сравнению с пациентами, имевшими субтип СС2 
(χ2=13,4; р=0,0002). Из-за малочисленности группы 
«другие субтипы Beijing» мы позволили себе объе-

динить ее с группой nonBeijing, различия с группой 
больных с СС2/W148 также оказались статистически 
значимы (χ2=10,7; р=0,001). Таким образом, можно за-
ключить, что предшествующие неэффективные курсы 
лечения могли быть связаны с не выявленной свое-
временно МЛУ.

Объем поражения легких у пациентов с разными 
генотипами рассмотрели на примере инфильтратив-
ного туберкулеза (табл. 3). Учитывая, что наиболее 
«скомпрометированным» оказался субтип СС2/W148, 
сравнивали пациентов с туберкулезом с СС2/W148 с 
остальными объединенными группами. Установлено, 

Таблица 2 

Клиническая структура впервые выявленных и ранее леченных больных туберкулезом

Клиническая форма
Впервые выявленные (n=67) Ранее леченные (n=53)

абс. число % абс. число %

Диссеминированный 15 22,4 6 11,3

Из них:
 • сочетанные локализации туберкулеза
 • генерализованный туберкулез

10
2

14,9
1,5

4
1

7,5
1,9

Инфильтративный 33 49,2 17 32,1

Казеозная пневмония 1 1,5 1 1,9

Туберкулема легких 12 17,9 10 18,9

Фиброзно-кавернозный 6 9,0 19 35,8

Рис. 1. Лекарственная устойчивость возбудителя у больных туберкулезом с разными генотипами МБТ (%)
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что распространенные процессы в легких чаще на-
блюдаются при туберкулезе, вызванном субтипом, 
СС2/W148 по сравнению с другими геновариантами 
Beijing и nonBeijing. 

Из 120 пациентов 38 (31,7%) имели сопутствующую 
ВИЧ-инфекцию. Сравнение структуры генотипов у боль-
ных туберкулезом (82 человека) и с туберкулезом, со-
четанным с ВИЧ-инфекцией (28 человек), показало, что 
субтип генотипа Beijing СС2/W148 чаще встречался 
при сочетанной патологии — у 36,8% (14 человек) по 
сравнению с 21,9% (18 человек). Субтип СС1 реже вы-
являлся у больных туберкулезом и ВИЧ-инфекцией — 
36,8% (14 человек) и 54,8% (45 человек) соответствен-
но (р=0,06 по критерию Фишера).

Клиническая структура туберкулеза, наличие со-
четанной ВИЧ-инфекции у впервые выявленных па-
циентов (n=67) c разными генотипами представлена в 
табл. 4. Мы сгруппировали генотипы аналогично табл. 3.

Из представленной таблицы видно, что возбуди-
тель туберкулеза у больных ВИЧ-инфекцией чаще от-
носится к субтипу СС2/W148 генотипа Beijing. У всех 
пациентов с диссеминированным туберкулезом была 
сопутствующая ВИЧ-инфекция, диссеминированные 
формы ассоциировались соответственно также с суб-
типом СС2/W148. 

У ранее леченных больных туберкулезом ВИЧ- 
инфекция одинаково часто встречалась при наличии 
субтипа СС2/W148 и других генотипов (4 человека — 
25,0% и 10 человек — 26,3% соответственно). Взаи-
мосвязи между генотипами и клиническими формами 
туберкулеза не выявлено.

55,8% наблюдавшихся нами пациентов получали 
IV стандартный, IV индивидуализированный и V ре-
жимы химиотерапии по результатам молекулярно- 
генетических исследований и тестов на лекарствен-
ную устойчивость. Длительность этих режимов 
оказывает негативное влияние на приверженность к 
химиотерапии, обусловливает высокие риски ее пре-
рывания у больных ТБ [8, 9]. 

Мы оценивали исходы по итогам 24 мес химио-
терапии (когорта 2017 и 2018 гг.) при МЛУ/ШЛУ ту-
беркулезе, по итогам 12 мес при лекарственно-чув-
ствительном туберкулезе, моно- и полирезистентном 
туберкулезе. Исходы впервые выявленного и ранее 
леченного туберкулеза, вызванного разными геноти-
пами МБТ, представлены в табл. 5 и 6. 

Как видно из табл. 5, клинического излечения за 
2-летний период наблюдения у впервые выявленных 
больных туберкулезом с генотипом СС2/W148 до-
стичь не удалось, значимо чаще эти пациенты пре-
рывали лечение на фоне положительной динамики, 
но не достигнув клинического излечения. Показатель 
клинического излечения был выше у пациентов с ге-
нотипами nonBeijing. Доля умерших больных с гено-
типом СС2/W148 была наибольшей в сравнении с дру-
гими генотипами (р>0,05). 

Таблица 3

Объемы поражения легких при инфильтративном 
туберкулезе легких, вызванном разными 
генотипами возбудителя

Объемы 
поражения

Субтип СС2/W148 
генотипа Beijing Не СС2/W148

абс. 
число % абс. 

число %

1 доля 4 33,3 19 50,0

2 доли 2 16,7 10 26,3

3 доли 1 8,3 2 5,3

4 доли – – 1 2,6

5 долей* 5 41,7 6 15,8

Всего 12 100,0 38 100,0

* р=0,03 по критерию Фишера.

Таблица 4

Клиническая структура впервые выявленных пациентов с разными генотипами возбудителя

Клиническая форма
Субтип СС2/W148 генотипа Beijing Не СС2/W148

абс. число % абс. число %

Диссеминированный туберкулез* 6 37,5 8 15,7

Инфильтративный туберкулез 8 50,0 25 49,0

Казеозная пневмония – – 1 2,0

Туберкулема 1 6,25 12 23,5

Фиброзно-кавернозный туберкулез 1 6,25 5 9,8

Туберкулез, сочетанный с ВИЧ-инфекцией* 9 56,3 8 15,7

Всего 16 100,0 51 100,0

* р<0,05 по критерию Фишера.
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Все умершие, имевшие субтип СС2/W148, были с 
ВИЧ-инфекцией, среди умерших с генотипами не СС2/
W148 ВИЧ-инфицированных было двое. Частота МЛУ/
ШЛУ в группе ВИЧ-инфицированных с СС2/W148 суб-
типом возбудителя ТБ составила 84,6%. Риск леталь-
ных исходов во время лечения туберкулеза с МЛУ у 
ВИЧ-инфицированных больных туберкулезом с геноти-
пом СС2/W148 не подтвержден, как и для всей группы 
ВИЧ-инфицированных с МЛУ-туберкулезом (RR 0,96; 
CI 0,36–2,06) из-за недостаточного количества наблю-
дений после стратификации выборки по субтипам. Не-
сомненно, для прогноза туберкулеза у ВИЧ-инфициро-
ванных большое значение имеет раннее выявление, в 
том числе с помощью инновационных методов [17–20], 
поэтому полученные нами данные требуют дальней-
ших исследований с большим количеством наблюде-
ний. В когортных исследованиях, проведенных в стра-

нах с высоким бременем ВИЧ-инфекции и туберкулеза, 
показаны высокие риски летальности у пациентов с 
МЛУ возбудителя [12, 14, 18], что дает основание пред-
полагать связь этих факторов и в изучаемой когорте.

Только у 3 пациентов с генотипом СС2/W148 
(18,7%), ранее получавших один или больше курсов хи-
миотерапии, клиническое излечение было достигнуто 
по истечении 24 мес, что в 2,8 раза ниже среднероссий-
ского показателя [21]. Все пациенты данной группы с 
клиническим излечением прошли хирургический этап 
лечения. 43,7% (7 человек) прервали лечение на разных 
сроках. Представляется важным, что показатель клини-
ческого излечения больных с генотипом СС2/W148 был 
значимо ниже, чем с генотипом СС1. На данном этапе 
исследования не представляется возможным сделать 
заключение о взаимосвязи nonBeijing генотипов и ред-
ких субтипов Beijing и эффективности лечения.

Таблица 5
Исходы туберкулеза у впервые выявленных пациентов с разными генотипами МБТ

Исход

СС2/W148 Не СС2/W148 СС1 Другие генотипы 
Beijing nonBeijing

абс. 
число % абс. 

число % абс. 
число % абс. 

число % абс. 
число %

Клиническое излечение – – 22 43,1* 11 35,5 1 10 58,8

Прерывание лечения  
(с положительной динамикой)

7 43,8* 8 15,7* 4 12,9 1 3 17,6

Прерывание лечения  
(без динамики)

3 18,7 7 13,7 5 16,1 1 1 5,9

Продолжает лечение 2 12,5 8 15,7 8 25,8 – – – –

Летальный исход 4 25,0 6 11,8 3 9,7 – – 3 17,6

Всего 16 100,0 51 100,0 31 100,0 3 100,0 17 100,0

* р<0,05 по критерию Фишера.

Таблица 6
Исходы туберкулеза у ранее леченных пациентов с разными генотипами МБТ

Исход

СС2/W148 Не СС2/W148 СС1 Другие генотипы
Beijing nonBeijing

абс. 
число % абс. 

число % абс. 
число % абс. 

число % абс. 
число %

Клиническое излечение 3 18,7* 18 47,4* 13 44,8* 1 4 57,1

Прерывание лечения  
(с положительной динамикой)

4 25,0 5 13,15 3 10,4 1 1 14,3

Прерывание лечения  
(без динамики)

3 18,7 6 15,8 4 13,8 – 2 28,6

Продолжает лечение 5 31,3 5 13,15 5 17,2

Летальный исход 1 6,3 4 10,5 4 13,8

Всего 16 100,0 38 100,0 29 100,0 2* 100,0 7 100,0

* р<0,05 по критерию Фишера.
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Таким образом, клиническая форма туберкуле-
за легких, объем поражения легочной ткани, нали-
чие МЛУ/ШЛУ имеют взаимосвязь с субтипом СС2/
W148 генотипа Beijing, и дают различную структуру 
исходов. Объяснения менее благоприятных исхо-
дов, склонности к хронизации процесса у больных 
туберкулезом, вызванным генотипом СС2/W148, мо-
гут базироваться на результатах фундаментальных 
исследований вирулентности и способах «ухода» от 
иммунной системы хозяина МБТ этого субтипа Bei-
jing. В обсуждении настоящей работы представляется 
возможным привести ряд доказательств повышенной 
жизнеспособности и высокого потенциала диссеми-
нации и прогрессирования туберкулезной инфек-
ции, обусловленной МБТ СС2/W148 субтипа. Штаммы 
Beijing B0/W148 вызывают наименьшую активацию 
макрофагов за счет повышения продукции иммуносу-
прессорного интерлейкина-10 и снижения концентра-
ции провоспалительного интерферона-γ, это ведет к 
формированию более мелких гранулем. В этом слож-
ном процессе, видимо, важную роль играет другая 
особенность Beijing B0/W148  — повышенная продук-
ция фтиотриолдимикоцерозата, приводящая к увели-
чению секреции фактора некроза опухоли-α, который 
имеет решающее значение для инициирования и 
координации клеточных ответов, обеспечивающих 
протективный эффект, и ведущий к снижению бактери-
альной нагрузки в гранулемах [10, 22]. С другой сторо-
ны, выявленная у описываемых штаммов гиперактива-
ция генов системы DosR [2] обеспечивает выживание 
в условиях гипоксии и высоких концентраций оксида 
азота в активированных макрофагах, создает условия 
для персистирования инфекции и сохранения целост-
ности сформированных гранулем. Эти факторы могут 
способствовать благоприятной динамике клиниче-
ских проявлений туберкулеза легких на начальных эта-
пах лечения, что необоснованно снижает привержен-
ность и ведет к отрыву пациентов от химиотерапии. 
При прерывании лечения обеспечивается сохранение 
активного патологического очага, что на фоне присут-
ствия в 98% случаев первичной устойчивости к рифам-
пицину [6], наибольшего среди других МБТ потенциала 

к формированию вторичной МЛУ и ШЛУ [11], создает 
условия для прогрессирования туберкулезной инфек-
ции при повторных эпизодах лечения. 

Заключение 

Среди впервые выявленных больных туберку-
лезом чаще, чем среди ранее леченных, встречается 
nonBeijing генотип МБТ, как показано на примере Ир-
кутской области.

При туберкулезе, вызванном субтипом CC2/W148 
генотипа Beijing, МЛУ, предШЛУ и ШЛУ встречаются у 
87,5% пациентов. У хронических больных с фиброзно-
кавернозным туберкулезом субтип генотипа Beijing 
встречается в 43,7% случаев, а у пациентов, получав-
ших 3–4 курса ХТ, — в 66,7%, что отражает влияние 
субтипа генотипа Beijing CC2/W148 на хронизацию 
туберкулезного процесса, формирование фиброзно-
кавернозного туберкулеза. Диссеминированный ту-
беркулез в клинической структуре впервые выявлен-
ных больных с CC2/W148 встречается чаще, чем при 
других генотипах (37,5% по сравнению с 15,7%), что 
ассоциируется и с высокой частотой сопутствующей 
ВИЧ-инфекции (56,3%). Наличие субтипа CC2/W148 
у больных инфильтративным туберкулезом способ-
ствует формированию распространенных процессов 
в легких — тотальное поражение легочной ткани на-
блюдается у 41,7% пациентов с субтипом CC2/W148 
МБТ. Для достижения клинического излечения боль-
ных туберкулезом, вызванным CC2/W148, требуется 
длительное время, оперативное вмешательство, что 
связано с большой распространенностью процесса, 
наличием МЛУ/ШЛУ, сопутствующей ВИЧ-инфекции. 
Показатель клинического излечения у таких пациен-
тов значительно ниже (18,7% по сравнению с 47,4%). 
Полученные результаты свидетельствуют о наличии 
клинических особенностей туберкулеза, вызванного 
субтипом w148/CC2 генотипа Beijing, о целесообраз-
ности дальнейшего изучения клинико-рентгенологи-
ческих и микробиологических характеристик тубер-
кулезного процесса, вызванного МБТ разных субтипов 
генотипа Beijing и другими генотипами.
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