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Статья посвящена 30-летию создания в Центральном научно-исследовательском институте туберкулеза (ЦНИИТ) 
Российской академии медицинских наук лаборатории молекулярно-генетических методов исследования. Приведены 
основные этапы развития и внедрения новейших молекулярно-генетических методов (МГМ), позволивших совер-
шенствовать микробиологическую диагностику туберкулеза (ТБ) и микобактериоза, повысить специфичность и чув-
ствительность результатов, а также значительно сократить время выявления микобактерий туберкулезного комплек-
са (МБТК), нетуберкулезных микобактерий (НТМБ) и определения их лекарственной чувствительности. Освещены 
результаты молекулярно-эпидемиологических исследований распространения на территории Российской Федерации 
микобактерий туберкулеза (МБТ) различных генотипических линий. Библиография включает 41 источник.
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П ришедшееся на конец XX века бурное раз-
витие молекулярной генетики позволило 

по-новому взглянуть на диагностику сомати-
ческих и инфекционных заболеваний. Особую 
ценность молекулярно-генетические методы 
(МГМ) имеют для диагностики ТБ: МБТ относят-
ся к  медленнорастущим, трудно культивируе-
мым микроорганизмам, и получение культуры 
на плотных питательных средах может зани-
мать почти 3  месяца, после чего 3–4 недели 
требуется для постановки теста лекарствен-
ной чувствительности  (ТЛЧ). Использование 
автоматизированных систем регистрации роста 
культуры сокращает время получения резуль-
тата до 1,5 месяца, но и это достаточно дли-
тельный срок. Следовательно, преимущества 
МГМ диагностики ТБ очевидны: анализ можно 
проводить непосредственно из диагностиче-
ского материала, а срок получения результа-
та сокращается до одних суток. Кроме того, 
чувствительность полимеразной цепной реак-
ции (ПЦР) существенно выше культурального 
метода: достаточно нескольких клеток мико-
бактерий в образце, чтобы получить положи-
тельный результат анализа, в то время как для 
получения положительного результата культу-
ральным методом в образце должно быть не 
менее 1000  живых клеток. Первая публика-
ция, посвященная ПЦР-диагностике ТБ, вышла 
в 1989 г., а еще через 4 года в США была за-
регистрирована первая коммерческая тест-си-
стема для диагностики ТБ [27, 29].

В России молекулярно-генетические иссле-
дования возбудителя ТБ были начаты в 1995 г., 
когда на базе отдела микробиологии ЦНИИТ  
по инициативе академика А.Г. Хоменко была со-
здана лаборатория молекулярно-генетических 
методов исследования, которую возглавила 
профессор Л.Н. Черноусова. Основная задача 
лаборатории МГМ исследования на первом эта-
пе заключалась не столько в разработке новых 
технологий, сколько в  определении значения 
методов, основанных на ПЦР, для диагностики 
ТБ. В результате сотрудничества с отечественны-
ми производителями были валидированы и вне-
дрены в работу лаборатории МГМ исследования 
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ПЦР-тесты для выявления ДНК МБТ с оценкой 
результата методом электрофореза  [21]. Боль-
шое внимание уделялось продвижению ПЦР-ди-
агностики ТБ в сообществе врачей-фтизиатров, 
особенно подчеркивалась польза раннего вы-
явления возбудителя для пациентов [12, 20]. Эти 
усилия возымели успех, и  в  2003 г. метод ПЦР 
был включен в Приказ Минздрава России № 109 
«О совершенствовании противотуберкулезных 
мероприятий» как дополнительный метод для 
идентификации МБТ [13].

Появление технологии ПЦР с  регистраци-
ей результата в  режиме реального времени 
(ПЦР-РВ), не требующей проведения электро-
фореза, радикально улучшило ситуацию в об-
ласти молекулярно-генетической диагностики 
инфекционных заболеваний. Первый отечест-
венный тест для диагностики ТБ, основанный на 
ПЦР-РВ, был создан в ООО «НПФ Синтол» и ва-
лидирован в  лаборатории молекулярно-гене-
тических методов исследования ЦНИИТ. Пред-
ложенная технология позволила существенно 
снизить трудозатраты и свести к минимуму воз-
можность контаминации образцов [10]. В 2014 г. 
ПЦР-РВ была внесена в Приказ Минздрава Рос-
сии № 951 «Об утверждении методических ре-
комендаций по совершенствованию диагностики 
и лечения туберкулеза органов дыхания» в каче-
стве основного метода для диагностики туберку-
леза наравне с традиционными микробиологиче-
скими методами [14].

Важным направлением деятельности лабо-
ратории молекулярно-генетических методов ис-
следования является разработка технологий для 
определения лекарственной чувствительности 
возбудителя ТБ. Первый разработанный тест, со-
зданный в сотрудничестве с НИИ физико-хими-
ческой медицины, предназначался для опреде-
ления устойчивости МБТ к одному из основных 
противотуберкулезных препаратов (ПТП) – ри-
фампицину. Тест основывался на принципе SSCP 
(Single-strand conformation polymorphism), оцени-
вающем измененную подвижность в гель-элек-
трофорезе мутантной ДНК. Этот самый первый 
тест не выявлял конкретные мутации на уровне 
гена rpoB, но по положению фрагментов ДНК 
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в геле давал возможность предположить устой-
чивость к рифампицину [1]. В период зарожде-
ния молекулярно-генетической диагностики ТБ 
этот подход представлялся перспективным, но 
довольно скоро был заменен более совершен-
ными технологиями.

В  2000 г. лаборатория объединила усилия 
с  Институтом молекулярной биологии имени 
В.А. Энгельгардта РАН (ИМБ РАН) для созда-
ния первых отечественных биочипов, опре-
деляющих устойчивость МБТ к  ПТП. Первый 
разработанный тест «ТБ-БИОЧИП‑1» позво-
лял определить генотипическую устойчивость 
к рифампицину и изониазиду [26, 34]. Впервые 
работами ученых ЦНИИТ было доказано, что 
использование результатов определения ге-
нотипической устойчивости МБТ для ранней 
коррекции противотуберкулезной химиотера-
пии (ХТ) сокращает сроки прекращения бакте-
риовыделения и повышает эффективность ле-
чения больных ТБ [9].

Следующий разработанный совместно с ИМБ 
РАН продукт – «ТБ-БИОЧИП-2» – был предназ-
начен для определения генотипической устойчи-
вости к фторхинолонам [7]. Оба вида биочипов 
включали широкий спектр мутаций, ассоцииро-
ванных с  устойчивостью к основным ПТП, что 
делало их прекрасным инструментом для изуче-
ния генетического полиморфизма лекарственно-
устойчивых штаммов МБТ. Исследование спектра 
мутаций, приводящих к устойчивости к рифампи-
цину, изониазиду и фторхинолонам, проведен-
ное с использованием биочипов, легло в основу 
изучения эволюции генотипической устойчивос
ти МБТ [4, 5, 22].

Также в  лаборатории молекулярно-генети-
ческих методов исследования ЦНИИТ совмес-
тно с  НИИ физико-химической медицины был 
разработан способ минисеквенирования мето-
дом MALDI-ToF масс-спектрометрии для выявле-
ния мутаций в генах, ассоциированных с устой-
чивостью к рифампицину и изониазиду [23, 28]. 
Эта технология довольно интересна, так как по-
зволяет определять неограниченное число по-
лиморфизмов в целевом участке генома, но она 
не получила дальнейшего развития в  практи-
ческой фтизиатрии из-за сложности и трудоем
кости процесса.

В 2010 г. в результате сотрудничества лабо-
ратории молекулярно-генетических методов ис-
следования ЦНИИТ с ООО «НПФ Синтол» и НИИ 
фтизиопульмонологии ММА имени И.М. Сечено-
ва (НИИ ФП) была создана первая в мире тест-
система на основе мультиплексной ПЦР-РВ для 
определения устойчивости МБТ к  рифампици-
ну и изониазиду, а в 2016 г. – к фторхинолонам. 

Эти  тесты обладают всеми преимуществами 
ПЦР-РВ: высокой производительностью и низкой 
вероятностью контаминации образцов. Высокая 
чувствительность мультиплексной ПЦР-РВ позво-
лила с успехом использовать эти тесты для диаг-
ностики ТБ и определения лекарственной чув-
ствительности возбудителя, в том числе у детей 
и подростков, у которых этиологическая диагно-
стика традиционными микробиологическими ме-
тодами затруднена [3].

Также в 2010 г. в лаборатории были начаты 
исследования по изучению механизмов устой-
чивости МБТ к  пиразинамиду. Этот препарат 
действует на нереплицирующиеся микобактерии 
в  глубине очагов туберкулезного воспаления, 
что делает его важным для противотуберкулез-
ной химиотерапии  (ХТ). Возможности опреде-
ления чувствительности к этому препарату тра-
диционными методами сильно ограничены: на 
плотных питательных средах этот тест проводить 
невозможно, и единственным методом опреде-
ления устойчивости к пиразинамиду остается те-
стирование в системе BACTEC MGIT 960. Поэтому 
молекулярно-генетический тест на определение 
устойчивости к пиразинамиду представлялся во-
стребованным.

Работы по изучению генетических детерми-
нант устойчивости к  этому препарату, прове-
денные совместно с Центральным НИИ эпиде-
миологии и институтом общей генетики имени 
Н.И. Вавилова, позволили установить, что му-
тации в  гене pncA, кодирующем фермент пи-
разинамидазу, преобразующий пролекарство 
пиразинамид в активную форму, всегда ассоции-
рованы с устойчивостью к пиразинамиду [32, 33]. 
Однако мутации в этом гене были очень разно-
образны, преобладающих мутантных вариантов 
выявлено не было, каждый вариант встречался, 
как правило, однократно, что исключало воз-
можность создания простого ПЦР-теста для оп-
ределения чувствительности к пиразинамиду [2]. 
Следовательно, нужно было создать альтерна-
тивный способ определения чувствительности 
к  этому препарату. Учитывая, что любая мута-
ция в гене pncA приводит к устойчивости к пи-
разинамиду, хорошим способом представлялось 
определение активности пиразинамидазы: если 
пиразинамидаза активна, то возбудитель чувст-
вителен к пиразинамиду, и наоборот.

Тест на активность пиразинамидазы извес-
тен еще с 1974 г., был предложен американским 
микробиологом Вейном, но практически не ис-
пользуется, так как очень трудоемкий, а детек-
ция результатов неудобна. В лаборатории мо-
лекулярно-генетических методов исследования 
ЦНИИТ был разработан новый способ опре-
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деления активности пиразинамидазы, основан-
ный на том же биохимическом механизме и при 
этом не требующий многочисленных манипуля-
ций с культурой микобактерий, отличающийся 
легкостью и объективностью визуализации ре-
зультата [15].

Перспективным направлением работы ла-
боратории молекулярно-генетических мето-
дов исследования ЦНИИТ является разработ-
ка ПЦР-тестов для определения устойчивости 
к  новым ПТП. Исследование фенотипической 
чувствительности к линезолиду и бедаквилину 
показало нарастание доли устойчивых к  этим 
препаратам изолятов МБТ. В  настоящее вре-
мя в лаборатории проводится изучение мута-
ций в  геноме возбудителя, ассоциированных 
с устойчивостью к линезолиду и бедаквилину, 
что послужит базой для создания ПЦР-теста для 
быстрого определения чувствительности к этим 
препаратам.

Следующая разработка лаборатории в обла-
сти молекулярно-генетической диагностики от-
носится к совершенствованию этапа выделения 
нуклеиновых кислот. Этот этап является обяза-
тельным для всех основанных на ПЦР исследо-
ваниях, и надежность результатов, полученных 
МГМ, зависит от количества и качества выделен-
ной ДНК. Выделять ДНК микобактерий сложнее, 
чем ДНК других микроорганизмов. Во-первых, 
из-за того, что основным диагностическим ма-
териалом, используемым для анализа, является 
мокрота – вязкая субстанция с большим количе-
ством муцинов. Во-вторых, клеточная стенка ми-
кобактерий имеет большую толщину и сложную 
структуру, поэтому ее трудно разрушить. Вслед-
ствие этого выделение ДНК микобактерий – дли-
тельный многоэтапный процесс, и поэтому было 
важно разработать технологию, позволяющую 
снизить трудозатраты и увеличить пропускную 
способность метода.

Для решения первой задачи – качественной 
подготовки образцов диагностического матери-
ала и  обеспечения высокой биобезопасности 
процесса – в лаборатории молекулярно-генети-
ческих методов исследования ЦНИИТ совместно 
с ООО «НПФ Синтол» и МЦ «Ниармедик» был 
разработан реагент для инактивации, который 
содержит компоненты, обладающие муколитиче-
скими свойствами, и компоненты, разрушающие 
внешний липидный слой клеточной стенки мико-
бактерий. В процессе работы было протестиро-
вано более 10 композиций разного химического 
состава и отобран вариант, который наилучшим 
образом позволял разжижать и гомогенизиро-
вать респираторные образцы, а также обладал 
бактерицидным эффектом за счет повреждения 

клеточной стенки микобактерий и при этом не 
разрушал ДНК возбудителя [8].

Многоэтапность и длительность выделения 
ДНК  МБТ делают этот процесс зависимым от 
человеческого фактора: снижение концентра-
ции внимания оператора и допущенные в связи 
с этим ошибки могут привести к ухудшению каче-
ства выделяемых нуклеиновых кислот или к пе-
рекрестной контаминации образцов. Уменьшить 
влияние человеческого фактора и существенно 
снизить трудозатраты позволяет автоматизация 
этапа выделения ДНК, внедрению которой в ра-
боту лаборатории было уделено особое внима-
ние. В качестве рабочих станций были выбраны 
«открытые» системы, которые позволяли менять 
рабочие алгоритмы под необходимые задачи 
и  могли работать с  реагентами и  расходными 
материалами любых производителей [19, 24, 41].

В  сотрудничестве с  инженерами 
ООО «НПФ Синтол» и компании «Квадрос-Био» 
были разработаны новые управляющие про-
граммы, в том числе предполагающие совмест-
ное использование роботизированной станции 
и процессора магнитных частиц с учетом преи-
муществ каждого из приборов. Такие техноло-
гические решения, подходящие для реализации 
различных лабораторных задач, распространя-
ются в региональные противотуберкулезные уч-
реждения.

Навык создания рабочих алгоритмов авто-
матизированных станций для реализации лю-
бых задач позволил лаборатории молекуляр-
но-генетических методов исследования ЦНИИТ 
в  условиях пандемии COVID-19 быстро пере-
ориентироваться на диагностику коронави-
русной инфекции и при этом сохранить объем 
исследований, проводимых для диагностики 
туберкулеза. Была разработана управляющая 
программа для совместного использования ро-
ботизированной станции и процессора магнит-
ных частиц, которая позволяла за один раунд 
обрабатывать 96 клинических образцов в тече-
ние 25 минут [17]. Практика работы лаборато-
рии молекулярно-генетических методов иссле-
дования ЦНИИТ в условиях пандемии COVID-19 
была признана ВОЗ и представлена в Виртуаль-
ной библиотеке европейского бюро ВОЗ по пе-
редовому опыту [37].

Следующее важное направление исследова-
ний, проводимых в лаборатории молекулярно-
генетических методов исследования ЦНИИТ, – 
создание тестов для быстрой дифференциации 
МБТК от НТМБ. Актуальность этого направле-
ния обусловлена тем, что МБТК и НТМБ при ми-
кроскопическом и культуральном исследовани-
ях практически неотличимы, но при этом НТМБ 



18� Вестник ЦНИИТ    Том 10    № 1 (34)    2026

� ЧЕРНОУСОВА Л.Н., СМИРНОВА Т.Г., АНДРЕЕВСКАЯ С.Н., ЛАРИОНОВА Е.Е. и др.

устойчивы к большинству ПТП. Следовательно, 
неидентифицированные НТМБ могут быть при-
няты за МБТ с  множественной лекарственной 
устойчивостью (МЛУ) или широкой лекарствен-
ной устойчивостью (ШЛУ).

Созданию этого продукта предшествовали 
накопление фактических данных и  ряд фунда-
ментальных исследований в  области изучения 
структуры генома НТМБ.

Первые работы по видовой идентификации 
НТМБ начали проводить в лаборатории моле-
кулярно-генетических методов исследования 
ЦНИИТ в 2008 г. с момента появления в России 
молекулярно-генетических тестов производст-
ва Hain Lifescience (Германия), основанных на 
гибридизации продуктов ПЦР на зондах, иммо-
билизованных на нитроцеллюлозных стрипах. 
Применение этой технологии позволило опи-
сать видовое разнообразие НТМБ, циркулиру-
ющих на территории Российской Федерации, 
и определить основные клинически значимые 
виды НТМБ [16].

В  2011 г. совместно с  НИИ физико-химиче-
ской медицины и Bruker Corporation были иссле-
дованы профили рибосомальных белков разных 
видов НТМБ методом масс-спектрометрии. Полу-
ченные спектры были включены в базу данных 
MALDI Biotyper systems (Bruker Corporation, Гер-
мания), которая используется во всем мире для 
идентификации микроорганизмов [35].

Позже совместно с  ООО  «НПФ Синтол» 
были начаты работы по изучению структуры 
геномов разных видов НТМБ [18]. В результате 
этих исследований в базу данных NCBI был вы-
ложен первый сиквенс генома M. gordonae [38]. 
Также был секвенирован и  выложен в  базе 
NCBI геном редко встречающегося вида НТМБ 
M. heckeshornense  [39]. Накопление данных 
о  видовом разнообразии НТМБ, циркулиру-
ющих в  Российской Федерации, и  о  струк-
туре их геномов послужило основой для со-
здания двух новых ПЦР-тестов. Совместно 
с ООО «НПФ Синтол» были разработаны тест 
для дифференциации МБТК от НТМБ и тест для 
идентификации 12 основных клинически значи-
мых видов НТМБ [36, 40]. Оба теста позволяют 
получить результат в течение суток непосредст-
венно из диагностического материала.

Лаборатория молекулярно-генетических ме-
тодов исследования ЦНИИТ была одной из пер-
вых в России научных групп, изучавших геноти-
пические разнообразие МБТ, представленных 
на территории страны. Работы по генотипи-
рованию МБТ были начаты в ЦНИИТ совмест-
но с Нью-Йоркским институтом здравоохране-
ния в 1997 г. [30]. Впервые было показано, что 

в России преобладают МБТ группы W, в кото-
рой был описан кластер W148, ассоциирован-
ный с МЛУ. Также была описана группа штаммов 
AI, которая занимала 2-е место по распростра-
ненности и была эндемичной для России. Выяв-
ленная неоднородность популяции циркулирую-
щих МБТ послужила предпосылкой для поиска 
специфических биологических особенностей, 
присущих разным генотипическим группам мико-
бактерий [6, 11]. Позднее в работу лаборатории 
были внедрены другие методы генотипирования 
МБТ – сполиготипирование и VNTR-типирование 
МБТ (Variable Number Tandem Repeats – вариа-
бельное число тандемных повторов), которые 
также применялись для изучения эпидемиологии 
ТБ в России [25].

Анализ особенностей трех основных методов 
генотипирования МБТ позволил заключить, что 
принцип метода сполиготипирования – гибриди-
зация продуктов ПЦР со специфическими зонда-
ми – позволяет перевести этот метод в формат 
биочипа, что и  было реализовано совместно 
с ИМБ РАН. В результате был разработан спо-
лигобиочип, который имеет ряд преимуществ 
по сравнению с классическим методом споли-
готипирования: новый формат теста удобен для 
применения в клинико-диагностических лабора-
ториях, так как позволяет работать с индивиду-
альными образцами и может быть использован 
для проведения эпидемиологических расследо-
ваний и выявления осложнений после вакцина-
ции БЦЖ [31].

Таким образом, с 1995 г. в лаборатории мо-
лекулярно-генетических методов исследования 
ЦНИИТ в сотрудничестве с научными группами 
других учреждений было разработано 13 тех-
нологий, основанных на молекулярно-генети-
ческих исследованиях возбудителя ТБ и мико-
бактериоза (табл.).

Большинство из них выдержали провер-
ку временем и сейчас используются не только 
в ЦНИИТ, но и в других противотуберкулезных 
учреждениях нашей страны.

Внедрение разработанных в  лаборатории 
молекулярно-генетических методов исследова-
ния ЦНИИТ технологий в лабораторную практи-
ку позволило в течение суток подтверждать ди-
агноз ТБ при выявлении ДНК МБТ в исследуемом 
образце методом ПЦР, определять лекарствен-
ную чувствительность штаммов микобактерий по 
мутациям в генах, определяющих резистентность 
к ПТП, осуществлять видовую идентификацию 
микобактерий по специфическим ДНК-маркерам 
и проводить молекулярно-эпидемиологические 
исследования.
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Таблица. Технологии, разработанные в ФГБНУ «ЦНИИТ» с использованием МГМ исследования

Table. Techniques developed at the Central TB Research Institute using molecular genetic testing methods

№
п/п

Начало работ
по направлению (год)

Разработанная технология Коллаборация Текущее состояние

1 1998 SSCP-анализ для определения 
чувствительности МБТ 
к рифампицину

НИИ ФХМ Не используется

2 2000 Биочип для определения 
чувствительности МБТ к 
изониазиду и рифампицину

ИМБ Набор «ТБ-БИОЧИП‑1» 
РУ ФСР 2011/10088
от 03.02.2011

3 2001 Биочип для определения 
чувствительности МБТ 
к фторхинолонам

ИМБ Набор «ТБ-БИОЧИП‑2» 
РУ ФСР 2008/03457
от 07.10.2008

4 2003 Сполигобиочип ИМБ Набор «Сполигобиочип» 
РУ ФСР 2012/13826
от 30.08.2012

5 2007 Минисеквенирование методом 
MALDI-ToF MS для определения 
чувствительности МБТ 
к изониазиду и рифампицину

НИИ ФХМ Не используется

6 2007 MALDI-ToF MS
для видовой идентификации 
микобактерий

НИИ ФХМ, Bruker Спектры включены
в базу данных MALDI Biotyper 
systems (Bruker Corporation, 
Германия)

7 2010 ПЦР в режиме реального 
времени для определения 
чувствительности МБТ 
к изониазиду и рифампицину

Синтол,
НИИ ФП

Набор «Амплитуб-МЛУ-РВ» 
РУ ФСР 2010/07636
от 12.10.2017

8 2010 Калориметрическое определение 
чувствительности
к пиразинамиду

ИОГен, ЦНИИЭ Патент № 2792 782 Применяется 
в работе ЦНИИТ

9 2011 Инактивирующий реагент Синтол, Ниармедик Патент № 2574 917,
набор «Амплитуб-Преп» 
РУ РЗН 2017/6634 от 26.12.2017

10 2011 Автоматизация 
преаналитического этапа ПЦР

Синтол, Квадрос-Био Применяется в работе ЦНИИТ, 
технология распространяется
в региональные лаборатории

11 2014 ПЦР в режиме реального 
времени для определения 
чувствительности МБТ 
к фторхинолонам

Синтол,
НИИ ФП

Набор «Aмплитyб-FQ-PB» 
РУ РЗН 2017/5772
от 26.05.2017

12 2014 ПЦР в режиме реального 
времени для дифференциации 
МБТК/НТМБ

Синтол Проводятся клинические 
испытания для регистрации 
в РЗН

13 2014 ПЦР в режиме реального времени 
для видовой идентификации 
микобактерий

Синтол Набор «Амплитуб-НТМБ-диффе-
ренциация» РУ РЗН 2024/21973 
от 12.02.2024

ИМБ – ФГБУН «Институт молекулярной биологии имени В.А. Энгельгардта» Российской академии наук; ИОГен – ФГБУН «Институт 
общей генетики имени Н.И. Вавилова» Российской академии наук; Квадрос-Био – ООО «Квадрос-Био»; Ниармедик – медицин-
ский центр «Ниармедик»; НИИ ФП – НИИ фтизиопульмонологии ММА имени И.М. Сеченова (в наст. время ФГБУ «Национальный 
медицинский исследовательский центр фтизиопульмонологии и инфекционных заболеваний» Минздрава России); НИИ ФХМ – 
ФГУ «Научно-исследовательский институт физико-химической медицины» Росздрава (в наст. время ФГБУ «Федеральный научно-
клинический центр физико-химической медицины имени Ю.М. Лопухина» ФМБА России); Синтол – ООО «Научно-производственная 
фирма Синтол»; ЦНИИЭ – ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора; Bruker – 
Bruker Corporation, Германия
МГМ – молекулярно-генетические методы, МБТ – микобактерии туберкулеза

IMB – V.A. Engelgardt Institute of Molecular Biology of the Russian Academy of Sciences; IGG – N.I. Vavilov Institute of General Genetics 
of the Russian Academy of Sciences; Qvadros Bio – LLC  “Qvadros Bio”; Niarmedik – Medical Centre “Niarmedik”; RIP – I.M. Sechenov 
Moscow Medical Academy Research Institute of Phthisiopulmonology (currently the I.M. Sechenov National Medical Research Center of 
Phthisiopulmonology and Infectious Diseases of the Ministry of Health of the Russian Federation); RI PCM – Research Institute of Physical-
Chemical Medicine of Roszdrav (currently Yu.M. Lopukhin Federal Research and Clinical Center for Physical-Chemical Medicine of the Federal 
Medical and Biological Agency of Russia); Syntol – Scientific Production Company “Syntol”; CRIE – Central Research Institute of Epidemiology 
of Rospotrebnadzor; Bruker – Bruker Corporation, Germany
MGM – molecular genetic methods, MBT – Mycobacterium tuberculosis
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Практическое применение разработанных 
технологий позволяет клиницистам назначать 
адекватные схемы ХТ в интенсивную фазу лече-
ния, что приводит к повышению эффективности 
лечения и предотвращению амплификации ле-
карственной устойчивости МБТ.
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