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Реферат. Проведен ретроспективный анализ видового разнообразия нетуберкулезных микобак-
терий (НТМ), выделенных от пациентов с легочными заболеваниями за два сравниваемых периода 
2014–2019 гг. и 2020–2021 гг.

Особенностью НТМ-инфекции в Республике Беларусь явилось увеличение в последние два года 
числа пациентов, выделяющих НТМ, и рост видового разнообразия выделенных культур. 

Выделено 17 видов НТМ, из которых пять видов (M. mucogenicum, M. simiae, M. lentiflavum, 
M. scrofulaceum, M. interjectum) раньше не встречались в Республике Беларусь. M.avium complex (МАС) 
является причиной заболевания микобактериозом легких в 41,8 % заболеваний. Увеличилось выяв-
ляемость M. gordonae (до 13,85 %, p < 0,001) и смешанных культур, в том числе M. tuberculosis и НТМ 
(до 3,08 %, p = 0,002).
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Введение. В последнее десятилетиe в Ре-
спублике Беларусь, как и во всем мире, отме-
чается рост числа случаев заболеваний, вызы-
ваемых нетуберкулезными микобактериями 
(НТМ). 

НТМ — это группа сапрофитных и ус-
ловно-патогенных микобактерий, отличных 
от микобактерий туберкулезного комплекса. 
НТМ широко распространены в окружающей 
среде, они являются обитателями природных 
водоемов и почвы и менее вирулентны для 
людей, чем М. tuberculosis. В то же время они 
способны в определенных условиях вызвать 
у человека ряд хронических заболеваний, на-
зываемых микобактериозами, с поражениями 
различных органов и систем, из которых наи-
более часто встречаются хронические заболе-
вания легких. 

Факторами риска развития микобактери-
оза легких являются возраст старше 65 лет, 
дефекты местного и общего иммунитета хозя-
ина, длительный прием кортикостероидной 
и иммуносупрессивной терапии, генетические 
факторы, а также хронические заболевания 
(муковисцидоз, ХОБЛ, хронический бронхит, 
бронхоэктатическая болезнь, пневмокониозы, 
заболевания соединительной ткани, онколо-
гические заболевания), излеченный туберку-
лез [1, 2, 3]. НТМ также встречаются у многих 

пациентов без каких-либо известных факто-
ров риска [3]. 

В настоящее время описано более 140 ви-
дов НТМ, из которых более 50 видов могут 
явиться этиологическим агентом заболевания 
у человека и животных, и их число продолжает 
расти [4].

Для выделения и идентификации микобак-
терий, в том числе и НТМ, используются различ-
ные микробиологические (микроскопия, культу-
ральные) и молекулярно-генетические методы. 
Для обнаружения НТМ важно использование не 
только мокроты и жидкости бронхоальвеолярно-
го лаважа, но и материала биопсии.

Диагноз микобактериоза у пациентов ре-
комендуется устанавливать  в соответствии 
с критериями американского торакального об-
щества (ATS/IDSA) [5]. 

Для подтверждения микобактериоза не-
обходимо выделение по крайней мере двух 
культур микобактерий, определение вида 
НТМ и наличие соответствующих микобакте-
риозу клинико-рентгенологических проявле-
ний при исключении других заболеваний лег-
ких, в первую очередь туберкулеза. 

НТМ не подлежат официальной статисти-
ческой регистрации, поэтому достоверно оце-
нить уровень заболеваемости микобактериоза-
ми не представляется возможным.
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Существенные различия в распростране-
нии тех или иных видов НТМ как возбудителей 
микобактериоза в разных регионах мира [2, 6] 
и недостаток сведений о структуре популяции 
НТМ обусловливают необходимость изучения 
динамики распространения разных видов НТМ 
в республике с оценкой клинической значимо-
сти отдельных видов.

Цель работы — изучение динамики рас-
пространения разных видов нетуберкулезных 
микобактерий среди пациентов с хрониче-
скими заболеваниями легких в период с 2014 
по 2021 г.

Материалы и методы. Проведен ретро-
спективный анализ обнаружения и видовой 
структуры НТМ, выделенных от пациентов 
с хроническими заболеваниями легких, нахо-
дившихся на стационарном лечении или на-
блюдавшихся амбулаторно в РНПЦ пульмо-
нологии и фтизиатрии за два сравниваемых 
периода 2014–2019 гг. и 2020–2021 гг.

Культуры микобактерий были выделены 
из различного клинического материала (мо-
крота, бронхиальные смывы, биопсийный ма-
териал легких, в том числе парафиновые бло-
ки) на плотной питательной среде Левенштей-
на — Йенсена и в автоматизированной системе 
BACTEC MGIT960. 

Для дифференциации М. tuberculosis и не-
туберкулезных микобактерий проводили им-
мунохроматографический тест MPT64 
(Standard Diagnostics, Корея) и молекуляр-
но-генетический тест Xpert MTB/Rif (Cepheid, 
США). Видовая принадлежность культур опре-
делялась методом гибридизации с ДНК-зонда-
ми (LPA) с использованием набора GenoType 
Mycobacterium CM (Hain Lifescience, Герма-
ния) согласно инструкции производителя. 

Выделение и идентификация нетуберку-
лезных микобактерий были проведены в Респу-
бликанской референс-лаборатории ГУ РНПЦ 
пульмонологии и фтизиатрии.

Статистическую обработку проводили 
с помощью пакета статистических программ 
Statistica 10.0, использовали метод доверитель-
ных интервалов и критерий Пирсона. Различия 
в сравниваемых группах считали статистически 
значимым при p < 0,05.

Результаты и их обсуждение. За период 
с 2014 по 2021 г. было выделено 1931 культура 
нетуберкулезных микобактерий от 1191 паци-
ента с различными заболеваниями легких.

Идентифицировано до вида 1538 (79,64 %) 
культур, 81,14 % (1248 из 1538) всех идентифи-
цированных микобактерий относились к мед-

леннорастущим НТМ (по классификации 
Раньона). 

При выделении смешанных культур ми-
кобактерии принадлежали к группе медленно-
растущих НТМ. Быстрорастущие НТМ встре-
чались значительно реже в 18,85  % (290 из 
1538 культур). В 20,35 % (393 из 1931 культур) 
точную видовую принадлежность возбудителя 
определить не удалось. 

Результаты идентификации выделенных 
культур НТМ представлены в таблице. Как 
видно из данных, за последние два года су-
щественно возросло количество пациентов, 
выделяющих НТМ, составившее 49,5  % от 
всех пациентов, наблюдавшихся за весь 
восьмилетний период наблюдения с 2014 по 
2021 г. Анализ спектра обнаружения НТМ вы-
явил значительное видовое разнообразие выде-
ленных за последние два года культур НТМ. 
Всего за этот период было выделено 17 видов 
НТМ, из них пять видов (M.  mucogenicum, 
M.  simiae, M.  lentiflavum, M.  scrofulaceum, 
M.  interjectum) раньше не регистрировались 
в республике. 

По-прежнему преобладающим в спектре 
выделенных культур микобактерий являлся 
Mycobacterium avium complex (MAC), представ-
ленный видами M. avium и M. intracellulare. Об-
наружение МАС за весь восьмилетний период 
наблюдения оставалось стабильно высоким 
и составило в последние годы 41,84 % (272 из 
650 культур), что ниже по сравнению с преды-
дущим периодом (2014–2019 гг.), в котором 
МАС являлся причиной микобактериоза лег-
ких в 53,31 % (683 из 1281 культуры) заболева-
ний (р < 0,001).

Наиболее частым проявлением МАС-ин-
фекции являются легочные заболевания 
с очаговыми и полостными образованиями 
и диссеминированные формы поражения. На-
блюдения последних лет показывают, что 
МАС-инфекция является наиболее частым 
осложнением при СПИДе, несмотря на про-
филактическое лечение у пациентов развива-
ются диссеминированные формы МАС-ин-
фекции.

Вследствие природной множественной ле-
карственной устойчивости к большинству про-
тивотуберкулезным лекарственным средствам 
и другим антибактериальным препаратам лече-
ние инфекции, вызванной МАС, является до-
статочно сложной проблемой и требует ис-
пользования комбинации из нескольких пре-
паратов, хирургического вмешательства или 
сочетания обоих методов.
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Особенностью распространения НТМ за 
последние два года явилась более высокая вы-
являемость M. gordonae по сравнению с други-
ми видами НТМ. Если в период 2014–2019 гг. 
второе место среди других видов НТМ занимал 
M. fortuitum (8,51 %), то в последние два года 
второе место занял M. gordonae, удельный вес 
которого увеличился с 2,89 % в 2014–2019 гг. 
до 13,85 % в 2020–2021 гг. (p < 0,001), 3-е место 
занял M. fortuitum (9,85 %).

Несмотря на то что M. gordonae является 
сапрофитом и обнаружение его в клинических 
образцах не всегда ассоциировано с заболева-
нием микобактериозом даже при наличии со-
ответствующих клинических и рентгенологиче-
ских проявлений [7], патогенность M. gordonae 
существенно увеличивается у иммунокомпро-
метированных пациентов, у которых он вызы-
вает диссеминированное поражение.

Увеличилось количество выделенных сме-
шанных культур: M. tuberculosis и НТМ, а также 
двух/трех разных видов НТМ, которые соста-
вили соответственно 3,08 % (χ2 = 9,813, р = 0,002) 
и 3,23 % (χ2 = 38,052, p < 0,001). 

Удельный вес неидентифицированных 
культур НТМ значительно снизился и составил 
9,54 % (χ2 = 70,682, p < 0,001) против 25,84 % за 
сравниваемый период 2014–2019 гг. 

Количество пациентов с однократным вы-
делением НТМ значительно увеличилось: до 
60,0  % (χ2 =  215,07, p <  0,001) по сравнению 
с 25,84 % за предыдущий анализируемый период.

Рост выделения разнообразных видов НТМ 
и смешанных культур (M. tuberculosis и НТМ) еще 
более осложняет проблему лечения микобакте-
риоза легких. В диагностике и лечении микобак-
териозов возникают определенные сложности, 
связанные с выделением разных видов НТМ, 
отличающихся по патогенности и вирулентности 
при повторном исследовании клинических об-
разцов у одного и того же пациента либо при 
выделении разных видов НТМ при исследовании 
различных клинических образцов у одного и того 
же пациента (например, мокрота, образцы легоч-
ной ткани, парафиновые блоки).

Создают определенные трудности для кли-
ницистов выделение НТМ во время лечения ту-
беркулеза либо выделение одновременно сме-
шанных культур M. tuberculosis и НТМ, а также 
однократное выделение НТМ при наличии кли-
нических и рентгенологических проявлений, по-
дозрительных на микобактериоз легких. В суще-
ствующих рекомендациях американского тора-
кального общества нет четких рекомендаций при 
указанных ситуациях.

Выявленные особенности распростране-
ния НТМ-инфекции среди пациентов с мно-
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гими заболеваниями указывают на необходи-
мость большего внимания клиницистов 
к данной проблеме с целью совершенствова-
ния тактики ведения и лечения пациентов 
с микобактериозами легких.

Недостаток сведений о выделении и струк-
туре популяции НТМ в Республике Беларусь 
ограничивают возможности эпидемиологиче-
ского мониторинга в стране. Это диктует не-
обходимость использования современных 
эффективных молекулярно-генетических ме-
тодов для выявления, видовой идентифика-
ции и определения лекарственной чувстви-
тельности к противотуберкулезным лекар-
ственным средствам и неспецифическим 
антибактериальным препаратам.

Таким образом, за последние два года вы-
являемость разных видов НТМ существенно из-
менилась в сторону увеличения видового разно-
образия и количества выделенных культур НТМ. 

Стали выделяться НТМ, которые не выяв-
лялись в предыдущий анализируемый период, 
в то же время отдельные виды, в частности 
M. szulgai, M. gastri и др., регистрируемые в дру-
гих географических регионах, не выделялись.

Наиболее распространенным видом явля-
ется M. avium complex (МАС), в порядке убыва-

ния встречаются M. gordonae, M.  fortuitum, 
M. chelonae, M. xenopi.

Особенностью распространения разных ви-
дов НТМ в Беларуси в последние годы, по срав-
нению с другими географическими регионами 
Российской Федерации, явилось преобладание 
МАС и увеличение выявления M. gordonae. В тоже 
время сходное распределение видов НТМ, кото-
рое характеризуется высокой частотой встре-
чаемости МАС и преобладающим видом 
M. gordonae, отмечается в других странах Европы.

Заключение. На основании проведенных 
исследований можно сделать следующие вы-
воды:

1. В последние годы среди пациентов с ле-
гочными заболеваниями увеличилось число 
случаев заболеваний с выделением НТМ.

2. Основным этиологическим фактором ми-
кобактериоза легких является M.  avium complex 
(МАС), который явился причиной микобакте-
риоза легких в 41,81 % заболеваний.

3. За последние два года произошли изме-
нения в видовой структуре НТМ в сторону уве-
личения видового разнообразия (выделено 
17  видов НТМ) и значительного увеличения 
выявляемости M. gordonae (13,85 %) и смешан-
ных культур — M. tuberculosis и НТМ.
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Spread of different species of non-tuberculosis mycobacteria 
among patients with lung diseases for the period 2014–2021

Surkova L. K., Zalutskaya А. M., Nikolenkа А. N., Strinovich A. L., Bogush L. S.

State Institution “Republican Scientific and Practical Center for Pulmonology and Tuberculosis”, 
Minsk, Republic of Belarus

A retrospective analysis of the species diversity of nontuberculous mycobacteria (NTMs) isolated 
from patients with pulmonary diseases for two compared periods of 2014–2019 was carried out and 
2020–2021.
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A feature of NTM infection in the Republic of Belarus was the increase in the last two years in the 
number of patients excreting NTM, and the growth of the species diversity of isolated cultures.

17 species of NTM have been identified, of which five species (M. mucogenicum, M.simiae, 
M. lentiflavum, M. scrofulaceum, M. interjectum) have not previously been found in the Republic of Belarus. 
M. avium complex (MAC) is the cause of pulmonary mycobacteriosis in 41.8 % of diseases. The detection 
of M. gordonae increased (up to 13.85 %, p < 0.001) and mixed cultures, incl. M. tuberculosis and NTM 
(up to 3.08 %, p = 0.002).

Keywords: type of nontuberculous mycobacteria, distribution of mycobacteria, mycobacteriosis.
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Реферат. Текущая пандемия COVID-19, связанная с появлением нового коронавируса SARS-
CoV-2, затронула фактически все стороны жизни человека и привела к серьезным демографическим, 
экономическим и даже политическим изменениям во взаимоотношениях между странами. Одним из 
важнейших условий сдерживания пандемического течения коронавирусной инфекции явилось фор-
мирование коллективного иммунитета у населения. Поскольку ранее данный вирус не циркулировал 
в популяции, представлялось важным понять уровень серопревалентности среди различных групп 
населения и возможные факторы, влияющие на этот процесс.

Ключевые слова: популяционный иммунитет, серопревалентность, COVID-19, коронавирус 
SARS-CоV-2, эпидемический процесс.

Введение. Коронавирусная инфекция 
(COVID-19) продолжает оставаться одной из 
самых сложных медицинских проблем в мире, 
в том числе в Республике Беларусь. По состо-
янию на 10 мая 2022 г. зарегистрировано свы-
ше 517 млн случаев заболеваний по всему 
миру (более 980 тыс. в Беларуси), подтверж-
дено более 6,2 млн летальных исходов заболе-
вания по миру (около 7 тыс. в Беларуси), что 
делает пандемию COVID-19 одной из самых 

смертоносных в истории [1, 2]. Практически 
за 2,5-летний прошедший период общемиро-
вые успехи в борьбе с пандемией стали оче-
видными и в настоящее время повсеместно 
фиксируется спад эпидемического процесса. 
В беспрецедентно короткие сроки были соз-
даны вакцины, которые позволили спасти 
сотни тысяч человеческих жизней и суще-
ственно повлиять на распространение вируса 
SARS-CоV-2. Вместе с тем остается немало 


