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Lietuvoje sergamumo tuberkulioze epidemiologiniai rodikliai yra vieni i§ blogiausiy
Europos Sajungoje. Sio darbo tikslas buvo atlikti Mycobacterium tuberculosis genotipavimo ir
mutacijy, nulemian¢iy M. tuberculosis atsparuma ofloksacinui, streptomicinui, kanamicinui,
amikacinui ir para-amino salicilo riig§¢iai tyrimus, igalinan¢ius geriau suprasti vaistams
atsparios tuberkuliozés atsiradimo ir plitimo mechanizmus. Atlikus 852 M. tuberculosis
padermiy genotipavimo spoligotipavimo metodu tyrimus buvo apibrézta Lietuvoje
cirkuliuojanciy tuberkuliozés sukeléjy filogenetiné struktiira: identifikuotos padermiy genetinés
linjjos ir sublinijos. Labiausiai yra paplitusios Beijing (24,4%), Haarlem 4 (21,3 %), T1 (21,1%),
LAM 9 (8,8%) ir Haarlem 1 (4,2%) sublinijjoms priklausancios M. tuberculosis padermes.
Nustatyta, kad 64,6% M. tuberculosis padermiy, priklausanciy 123 skirtingiems spoligotipy
profiliams, tur¢jo tiktai septynis spoligotipus: ST1, ST35, ST42, ST 47, STS53, ST262 ir ST766.
Siuo nepriklausomu genetinés analizés metodu patvirtintas keturiy giminingu M. tuberculosis
padermiy grupiy egzistavimas. IStyrus 41 atsparia ofloksacinui ir 72 atsparias kanamicinui
M. tuberculosis padermes ir rezultatus apjungus su ankstesniy tyrimy rezultatais, nustatyta, kad
82,4% 18 108 ofloksacinui atspariy padermiy tur¢jo gyrA arba gyrB geno mutacijas; 14,9% 18 141
kanamicinui atspariy bei 34,4% 1§ 48 amikacinui atspariy padermiy turéjo rrs geno 3’ rajono
mutacijas. 84.74% 1§ 590 streptomicinui atspariy M. tuberculosis padermiy turéjo mutacijas rpsL
ir rrs genuose, bei 59.12% 1§ 181 M. tuberculosis padermiy turéjo mutacijas gidB gene susijusias
su zemo lygio atsparumu streptomicinui. Charakterizavus 25 atsparias para-aminosalicilo
rugsciai M. tuberculosis padermes, nustatyta, kad 60% padermiy tur¢jo atsparuma Siam vaistui
nulemiancias thy4 geno mutacijas ir jokioje paderméje mutacijy dfr4 gene nustatyta nebuvo.
Atlikti mutacijuy numanomuose mutatoriniuose genuose paieskos tyrimai reprezentacinése
Beijing genetinei linijai priklausanéiy padermiy ir labiausiai paplitusiy kitoms genetinéms
linjjoms priklausanciy padermiy kolekcijose. Nustatyta, kad 98% Beijing linijai priklausanciy
M. tuberculosis padermiy tur¢jo tik Sios linijos paderméms budingas mutT2, mutT4, ogt geny
mutacijas visuose trijuose genuose, o Haarlem 1 ir Haarlem 3 sublinijy padermés tur¢jo

specifines ogt ir ung geno mutacijas.






