INFEKCIJAS SLIMIBAS UN IMUNOLOGIJA

Latgales regiona izoléto Mycobacterium tuberculosis
celmu molekulari biologiskais raksturojums
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Ievads. Tuberkulozes (TB) epidemiologiska situacija Latvija pédejos gados turpina uzlaboties.
2017. gada 11 menesos registrets par 78 jauniem saslims$anas gadijumiem mazak neka $aja pasa laika
posma 2016. gada (attiecigi - 425 un 503). 2017. gada pirmajos 11 méneSos vidéja saslimstiba valsti
bija 21,6/100 000 iedzivotaju, tomer Latgales regiona daZos bijusajos rajonos (Daugavpils, Aizkraukles,
Jekabpils, Kraslavas, Ludzas, Preilu, Balvu un Rézeknes) saslimstiba ar TB pédejos 25 gadus ir augstaka
neka videji valsti: 2016. gada registreti 26,5 saslimSanas gadijumi uz 100 000 iedzivotaju; 2017. gada
11 ménesos registréti 93/425 (21,9 %) jauni saslim$anas gadijumi ar TB, no tiem bakteriologiski apstip-
rinati 76/93 (81,7 %) gadijumi.

Darba merkis, materials un metodes. Darba meérkis ir noskaidrot 2017. gada 11 méne3os
Latgales regiona iegiito M. tuberculosis (MT) izolatu genétisko profilu, to savstarpéjo lidzibu un / vai
atSkiribu ar Latvijas populacija cirkulejoSiem MT celmiem un to iespéjamo savstarpejo epidemiolo-
gisko saistibu.

No MT pozitivam kultiiram izdalita DNS un veikta iegtto izolatu molekulari biologiska rakstu-
roSana ar spoligotipéSanas (DR regiona polimorfisma analize) un IS6110 RFLP (ar Pvull restrikcijas
endonukleazi Skelto genomisko mikobaktéeriju DNS fragmentu polimorfisma analize) genotipeSanas
metodem. MT DNS izolatu salidzinaSanas analize veikta, izmantojot SITVITWEB datu bazi un Bionumeric
v. 5.3 programmu.

Rezultati. No 2017. gada 11 meéneSos Latgales regiona 76 bakteriologiski apstiprinatiem TB
gadijumiem molekularai genotipéSanai bija pieejamas 56 (73,7 %) MT kulturas. Pavisam tika ieguti
22 dazadi spoligotipi gan ar starptautiski zinamu tipu (SIT) (SIT1, SIT42, SIT45, SIT47, SIT50, SIT52,
SIT53, SIT65, SIT118, SIT150, SIT254, SIT262, SIT278, SIT283, SIT1175, SIT1292, SIT1451, divi Orphan),
gan SITVITWEB datu baze neregistréti spoligotipi. 29/56 (51,8 %) no analizetajiem izolatiem tika klasi-
ficeti ka Latvijas populacija izplatiti (SIT1, SIT42, SIT50, SIT53, SIT254, SIT262, SIT283, SIT1292),
bet parejie 27/56 (48,2 %) - ka reti sastopami un neaprakstiti spoligotipi (SIT45, SIT47, SIT52, SIT65,
SIT118, SIT150, SIT278, SIT1175, SIT1451). Literatura ir dati, ka $adi spoligotipi identificeti Krievija.
Epidemiologiska saistiba tika pieradita 9/56 (16 %) pacientiem, kuri veidoja tris genotipiski identiskas
grupas. Jutibu pret medikamentiem saglabajusi 46/56 (82,1 %) MT celmi, 8/56 (14,3 %) ir monorezistenti
un 3/56 (5,4 %) - multirezistenti MT celmi.

Secinajumi.

1. Latvijas regiona, kur saslimstiba ar TB pédgjos 25 gados ir lielaka neka vidgji valsti, cirkulé
MT celmi, kas ir gan Latvija izplatiti, gan reti sastopami.

2. Augstaku saslimstibu ar TB analizetaja paraugkopa var skaidrot ar Latvija maz izplatitu un
datu baze neregistréetu spoligotipu identifikaciju gandriz pusei TB pacientu.

3. Noverota atseviSku Latvija reti sastopamu celmu lidziba ar Krievija cirkulejoSiem geno-
tipiem. Ir nepiecieSami padzilinati filogeografiskie un epidemiologiskie pétijumi, lai
izprastu So celmu iesp€jamo izplatibas modeli.
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