188 INFEKCIJAS AGENTU LOMA AKTUALU INFEKCIJU
IZCELSME UN NORISE MUSDIENU SKATIJUMA LATVIJA

M. tuberculosis molekularbiologiskais raksturojums
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Ievads. Latvija joprojam pieder pie augstas tuberkulozes (TB) saslimstibas valstim - 2012. gada
tika diagnosticeti 880 jauni TB gadijumi, kas atbilst saslimstibas raditajam 42,8/100 000. TB izraisa
dazadi genetiski atskirigi M. tuberculosis (MT) celmi, kuriem ir atSkiriga virulence un asociacija ar
multizalu rezistenci. MT celmu genotipu analize infekcijas transmisijas, slimibas izraisiSanas un zalu
rezistences Konteksta ir butiska TB kontroles strategijas komponente valsti.

II1

Darba merkis. Noteikt MT celmu genotipus, kuri izraisijuSi grupveida TB uzliesmojumus.
Novertet genotipa potencialo saistibu ar MT celma virulenci.

Materials un metodes. Minetais darbs ir retrospektivs Skersgriezuma pétijums. Visos gadi-
jumos péc MT kulturas izolacijas no béerna, vina potenciala infekcijas avota un ar bérnu vai ta infek-
cijas avotu epidemiologiski saistita TB slimnieku grupa, tika veikta izolatu identifikacija ar molekularas
genotipesanas metodem (IS 6110 restrikcijas fragmentu garuma polimorfisma analize un / vai starp-
fragmentu oligonukleotidu genotipéSana) un zalu jutibas testéSana. Genoma sakritiba pacientu grupa ar
atbilstosu epidemiologisku anamneézi tika pienemta par pieradijumu infekcijas parnesei pacientu vida.

Rezultati. Laikposma no 2001. gada lidz 2013. gada 30. novembrim MT molekulara genotipe-
Sana tika veikta 90 bérniem un 112 ar bérnu potenciali epidemiologiski saistitajiem TB slimniekiem.
Genotipiski un fenotipiski identiskas ar vienu epidemiologiski saistito TB slimnieku MT izoletas 47 (52%)
no 90 bérniem. Genotipiski un fenotipiski identiskas ar 2-6 epidemiologiski saistitiem TB slimniekiem
MT izolétas 11 (12%) no 90 berniem. Lielakajas 5-7 epidemiologiski saistitu pacientu grupas tika izoleti
Sadi MT genotipi: RFLP C klana sensitiva apaksgrupa, SP57 un SIT50. RFLP C klana sensitiva apaks-
grupa tika izoleta divas seSu pacientu grupas. SP57 genotips tika izoléts viena piecu pacientu grupa,
un ta transmisijai varéja izsekot no 2002. gada. Latvija reti sastopamais “SIT50” genotips tika izoléts
septinu pacientu grupa, un tas deva iespéeju izsekot infekcijas parnesei triju gadu laika no gimenes uz
sabiedribu.
Secinajumi.
1. Lielako TB grupveida uzliesmojumu gadijumos izolétajiem MT celmiem piemit potenciali
lielaka speja inficet un izraisit slimibu.
2. Profilaktiskos pasakumus (kontakta bijuso personu izmekléSanu un profilaktiskas arstéSanas
pielietoSanu) ir racionali diferencet atkariba no izoleta MT celma genotipa.
3. Tuberkulozes molekularas epidemiologijas pielietoSana ikdienas kliniskaja prakse ir nepie-
cieSama veiksmigai TB kontrolei un apkaroSanai valsti.

Petijums veikts Valsts Petijumu programmas VPP-2010-1/9.3 ietvaros.
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