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Riga un tas apkartne cirkuléjoso M. tuberculosis
genotipu molekularais raksturojums
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Ievads. Molekularas mikobakteriju genotipesanas metodem kopa ar tradicionalajam epidemio-
logiskajam metodem ir liela nozime gan tuberkulozes (TB) kliniskajos, gan epidemiologiskajos péti-
jumos. Ka zinams, daudziem genotipiem (pieméram, SIT1) ir raksturiga sp€ja atri iegit mutacijas pret

II1

neizzud daudzu gadu garuma. Potenciali atSkiriga ir ari dazadu genotipu spéja inficét un izraisit slimibu.
Informacija par slimibu izraisijuSo M. tuberculosis (MT) genotipiem dotu iespeju izveidot sistemu poten-
ciali bistamu (ipaSi virulentu un multirezistentu) MT celmu apzinaSanai, to izplatiSanas uzraudzibai, ka
ari adekvatai arstniecisko un profilaktisko pasakumu veikSanai.

Darba merkis, materials un metodes. Petijuma merkis ir apzinat un raksturot Riga cirkul€joSo
M. tuberculosis genotipus.

DNS izolatu, kas ieguti no pozitivam MT kulturam laikposma no 2009. gada februara lidz
2012. gada julijam, analizei un raksturoSanai tika izmantota spoligotipesanas (starpfragmentu oligonuk-
leotidu genotipesana) un MIRU-VNTR (mikobakterijas izkaisito atkartoto vienibu un mainiga daudzuma
tandemisko atkartojumu analize) metodes. leguto datu analize un apstrade tika veikta, izmantojot starp-
tautiskas datu bazes - SITVIT un MIRU-VNTRplus.

Rezultati. MT genotipu raksturoSanai izmantoti 774 (~55% no visam Riga un tas apkartné regis-
tretajam MT pozitivajam kulturam laikposma no 2009. gada februara lidz 2012. gada julijam) paraugi.
Ar spoligotipeSanas metodi ieguti (identificeti) 117 dazadi spoligotipi, kas pieder divam MT linijam -
Austrumazijas (26%) (ar vienu apaksliniju - B) un Eiroamerikas (64%) (ar seSam - T, H, LAM, X, U
un S - apakslinijam un to vairakiem apakstipiem). 703 (91%) izolati veido 46 daZadus klasterus, bet
parejie atrasti pa vienam individam. BieZak sastopamie Riga un tas apkartne cirkuléjoSie MT genotipi ir
T (36%), B (26%), H (12%) un LAM (11%) apakS$linijai piederoSie, ka ari reti sastopamie - 10%. Pec spoli-
gotipesanas un MIRU-VNTR datiem tika identificeti $adi klasteri: T - 20, B - 15, H - 15, LAM - 6, X - 3,
U-1unS - 1unnav SITVIT datu baze - sesi klasteri.

Secinajumi. Ar multizalu rezistenci un, iespejams, lielaku virulenci saistiti B un LAM apaksli-
nijas parstavji.

MT genotipu raksturo$anai var izmantot spoligotipeéSanas un MIRU-VNTR metodes, bet pilnigai
ipasi lielu klasteru raksturoSanai papildus vel nepiecieSama [S6110 RFLP analize.

Izsakam pateicibu kolegiem no Pastéra institata Lille - Philip Supply, Eve Willery par palidzibu
MIRU-VNTR metodes aprobacija. Sis petijums veikts METIL, ES 7. ietvara TB-PANNET un Valsts Petjjumu
programmu VPP-2010-1/9.3 ietvaros.

RSU ZINATNISKA KONFERENCE
2014. gada 10. un 11. aprili

14-020_Tezes_2014_A4_CS6.indd 186 25.03.2014 20:39:12



