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Mycobacterium tuberculosis Austrumazijas linijas
genotipiskais raksturojums Latvija
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Ievads. Pasaulé lieto vairakas Mycobacterium tuberculosis (MT) genotipeSanas metodes.
SpoligotipeSana un MIRU-VNTR metode ir diezgan atras un értas, bet ar zemaku izSkirtspeju;
IS6110 RFLP ir “zelta standarta” metode, bet ta ir darbietilpiga.

Latvija cirkulejoSie MT celmi pieder Austrumazijas (aptuveni treSdala) un Eiroamerikas linijam.
Austrumazijas linijai ir raksturiga speja diezgan atri veidot mutacijas un ilgstosi notureties populacija.
Sa iemesla del ir svarigi iespejami atri atSkirt Austrumazijas liniju no citam MT linijam, ka arI noteikt
izolatu individualos genotipus Latvija.

Darba merkis, materials un metodes. DaZadu genotipeéSanas metoZu racionalu kombinaciju
lietojamibas parbaude Latvija izplatito MT Austrumazijas linijas BeidZinas apakslinijas analize, par
testeSanas kvalitates méru pienemot maksimalu So izolatu izSkirtspeju, ka ari MT Austrumazijas
linijas genétiska profila noskaidroSana, savstarpégjo lidzibu un / vai atskiribu konstatésana.

Petijuma izmantoti 52 BeidZinas apakslinijas MT izolati. legito MT izolatu genotipeSanai
izmantotas spoligotipeSanas, MIRU-VNTR un IS6110 RFLP metodes. BeidZinas apakS$linijas MT DNS
izolatu salidzinaSana veikta, izmantojot SITVIT datubazi un Bionumeric v5.10 programmu.

Rezultati. Pavisam péetijuma analizeti 52 BeidZinas apakslinijas MT izolati, starp kuriem tika
identificeti tris spoligotipu varianti: SIT1 (50 izolati), SIT190 (viens izolats) un SIT265 (viens izolats).
Spoligotipesana noteikti tos atSkir no Eiroamerikas linijas, bet nelauj tos savstarpéji identificet.
MIRU-VNTR metode uzradija 20 daZzadus genotipu variantus. No tiem 71% (37/52) izolatu veidoja seSus
genotipu klasterus ar diviem lidz 22 paraugiem katra, bet parejiem izolatiem tika konstatets katram
savs unikals MIRU-VNTR variants, kas tika parstavets ar vienu paraugu. IS6110 RFLP analize uzra-
dija 33 daZadus genotipu variantus. No tiem 52% (27/52) izolatu veidoja devinu genotipu klasterus ar
diviem lidz seSiem paraugiem katra. Salidzinot ar dazadam metodém iegiitos genotipus, ir vérojama
tendence, ka vienadiem MIRU-VNTR paraugiem (klasteriem) atbilst tuvradnieciski RFLP profili, bet
atseviski MIRU varianti ir izkaisiti pa visu RFLP dendrogrammu. Savukart RFLP vienadajos profilos ir
atrodami dazadi MIRU genotipi. Petijuma rezultati apstiprina uzskatu, ka molekularie markieri, kas ir
pamata dazadam genotipeSanas metodem, MT genoma mainas neatkarigi cits no cita un ir savstarpeji
nesaistiti.

Secinajumi. MT Austrumazijas linijas BeidZinas apakSlinijas genotip€Sanai jaizmanto visas
tris metodes. Racionala analizes seciba ir Sada:
1) spoligotipeSana, lai varétu atSkirt Austrumazijas izolatus no citiem (piemeéram, Eiroamerikas);
2) MIRU-VNTR, lai varetu atSkirt vienados izolatus ar vienadiem spoligotipiem;
3) IS6100 RFLP, lai varétu atSkirt izolatus, kam ir identisks MIRU-VNTR variants.

Petijums veikts Valsts petijumu programmas BIOMEDICINE ietvaros.

RSU ZINATNISKA KONFERENCE
2016. gada 17.-18. marta

II1



