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Нетуберкулезные микобактерии (НТМ) являются оппортунистической инфекцией труд-
но поддающейся эрадикации для пациентов, больных муковисцидозом (МВ). Инфициро-
вание НТМ может произойти в раннем возрасте, а также после трансплантации легких.
Точная идентификация НТМ является ключевым моментом успешного лечения и профи-
лактики тяжелых осложнений. Целью работы стал анализ динамики микробного сообще-
ства респираторного тракта пациента с МВ, инфицированного НТМ, в ответ на антимик-
робную терапию.

В работе использовали пробы мокроты, мазков из зева и носа пациента, взятые на раз-
личных этапах лечения. ДНК из проб была проанализирована молекулярно-генетически-
ми методами. Для идентификации НТМ применяли метод локус специфичного генотипи-
рования гена hsp65, кодирующего белок теплового шока. Общее микробное разнообразие
проб определяли с помощью массового параллельного секвенирования фрагментов гена
16S rDNA на платформе MiSeq Illumina с анализом в программе CLC Genomic Workbench
v.9.0.1

Согласно полученным данным NGS, до инфицирования НТМ в пробах из легких у па-
циента преобладали «здоровые» таксоны: представители Firmicutes (69%) (Streptococcaceae
- 39%) и Bacteroidetes (Prevotellaceae - 22%). В пробе после инфицирования НТМ с по-
мощью мишени hsp65 было подтверждено наличие Mycobacterium abscessus - одного из
наиболее опасных видов НТМ. Согласно данным NGS в этой пробе доля Firmicutes сни-
зилась более чем в два раза, и наблюдался рост Proteobacteria (Sphingomonadaceae - 20%,
Pseudomonadaceae - 11%, Alcaligenaceae - 4%). В пробе из легких, взятой после курсов
антимикобактериальной терапии наблюдалось существенное снижение таксономического
разнообразия. Представители Mycobacteriaceae отсутствовали. Превалирующим микро-
организмом стал представитель класса гаммапротеобактерий - Pseudomonas aeruginosa -
93%. Два мазка из носа, взятые в этот период, не отражали состояния легких пациента:
в мазке из носа №1 превалировали Actinobacteria (Corynebacteriaceae - 68%), в мазке из
носа №2, взятом через 7 месяцев, превалировали 78% Staphylococcaceae, что соответство-
вало состоянию ринофарингита. Проба из зева, взятая в этот период, характеризовалась
высоким содержанием Pseudomonadaceae - 61% и Streptococcaceae - 17%.

Таким образом, в ходе работы было показано, что применение метода массового па-
раллельного секвенирования ампликонов 16S rDNA позволяет осуществлять мониторинг
микробиоты респираторного тракта и результатов терапии.
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