
57

Tuberculosis and Lung Diseases, Vol. 99, No. 12, 2021

© КОЛЛЕКТИВ АВТОРОВ, 2021 
УДК 616.24-002.5:575� HTTP://DOI.ORG/10.21292/2075-1230-2021-99-12-57-64

Диагностика активности туберкулезной инфекции методами 
транскрипционного анализа 
Э. И. РУБАКОВА, Т. К. КОНДРАТЬЕВА, А. С. АПТ

ФГБНУ «Центральный НИИ туберкулеза», Москва, РФ

В обзоре приводятся данные из 54 источников литературы. Транскрипционный анализ клеток периферической крови человека позволяет 
выявить молекулярные механизмы регуляции течения туберкулеза. Особое значение исследователи придают интерферон-индуцируемым 
генам. При активном туберкулезе, наряду с повышенной экспрессией интерферон-индуцируемых генов, наблюдаются активация генов 
воспаления в миелоидных клетках и снижение активации генов, определяющих функционирование B- и Т-лимфоцитов. Профиль экс-
прессии генов соотносится с рентгенологической картиной заболевания у конкретного пациента. Выявлено снижение экспрессии интер-
ферон-индуцируемых генов на фоне успешного лечения туберкулеза. Профиль экспрессии генов, характерный для пациентов с активным 
туберкулезом, не совпадает с таковым у большинства людей с латентной туберкулезной инфекцией. 
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Понимание того, какие универсальные биоло-
гические маркеры помогают выявлять туберкулез 
(ТБ), предсказывать риск его прогрессирования и 
оценивать успешность лечения может быть важным 
шагом к достижению ликвидации ТБ. Поиск таких 
предикторов активно продолжается. 

Традиционные клинические и эксперименталь-
ные подходы за последние десятилетия суще-
ственно улучшили наше понимание генетических 
и иммунологических факторов восприимчивости 
ТБ человеком и механизмов патогенеза инфекции. 
В частности, были проведены параллельные иссле-
дования на мышах с «выключенными» генами, ко-
дирующими важные воспалительные цитокины и 
их рецепторы, и на больных с природными мутаци-
ями в гомологичных генах. Эти работы позволили 
установить важнейшую роль макрофагов и CD4+ 
T-клеток в противотуберкулезном иммунитете, а 
также идентифицировать некоторые молекулы 
(IL-12, IFN-γ, TNFα, GM-CSF, IL-1), участвующие 
в протекции [7, 11, 33, 41, 42, 53]. Несмотря на свою 
теоретическую и практическую значимость, эти дан-

ные все еще не полностью раскрывают механизмы 
патогенеза ТБ и оставляют значительные пробелы в 
возможностях диагностики и прогноза его течения.

В последние 10-15 лет все большее значение при-
обретали методы, в основе которых лежит анализ 
профиля транскрипции генома хозяина, или транс-
криптома, т. е. уровня экспрессии генов на уровне 
мРНК. Разработка методов глубокого секвенирова-
ния нуклеиновых кислот в масштабах всего генома 
привела к серьезным сдвигам в понимании моле-
кулярных механизмов контроля туберкулезной 
инфекции [50]. Это новые возможности решения 
сразу нескольких серьезных проблем фтизиатрии. 
В частности, получение новых фундаментальных 
знаний о молекулярных механизмах патогенеза, вы-
явление групп риска на основе профиля экспрессии 
конкретных генов, описание профиля экспрессии 
генов при вакцинации, прогноз развития заболева-
ния и эффективности лечения, выявление латент-
ного носительства микобактерий и реактивации 
инфекции. Анализ глобальной картины экспрессии 
генов позволяет оценить иммунный ответ пациен-
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та, стадию, форму заболевания и эффективность 
лечения, а также гетерогенность экспрессии генов 
при разных симптомах и формах заболевания. С по-
мощью анализа профиля экспрессии генов можно 
провести дифференциальную диагностику ТБ с 
другими заболеваниями, имеющими сходное тече-
ние [6, 30, 52].

Взаимодействие между антиген-специфическими 
Т-клетками и макрофагами-эффекторами обеспе-
чивают воспалительные цитокины IL-1, IL-6, IL-12, 
TNF-α, IFN-γ, а также простагландин E2 (PGE2) [42]. 
IL-1 контролирует выработку липидных медиа-
торов – эйкозаноидов, в том числе PGE2. TNF-α 
способствует образованию гранулем, выработке 
активных форм кислорода и азота и ограничивает 
при ТБ репликацию микобактерий на уровне клет-
ки [8, 42, 50]. Избыток TNF-α тормозит выработку 
кателицидина за счет ингибирования транскрип-
ции гена витамина D3. Системная выработка TNF-α 
организмом при ТБ усиливает патологию [25]. 
IFN-γ – важный компонент защиты от микобакте-
рий, вырабатываемый Т-лимфоцитами, активиру-
ющий бактерицидные функции макрофагов [27], 
но данный цитокин не может считаться надежным 
коррелятом протекции при ТБ [34] прежде всего 
из-за отсутствия корреляции между количеством 
продуцирующих его CD4+-лимфоцитов в легких и 
активностью размножения микобактерий в макро-
фагах [47]. 

Другой важной популяцией клеток иммунной 
системы, от которой во многом зависит течение ТБ, 
следует признать нейтрофилы. Несмотря на то что 
роль нейтрофилов при ТБ обсуждается в течение 
последних 20-25 лет [26], она все еще остается не до 
конца понятной, хотя полученные данные явно сви-
детельствуют в пользу их патогенной, а не защитной 
роли [13-15]. Нейтрофилы периферической крови 
являются преобладающим типом клеток, инфициро-
ванных быстро реплицирующимися Mycobacterium 
tuberculosis, у пациентов с активным ТБ [2, 18, 36]. 
Именно в нейтрофилах (в меньшей степени в мо-
ноцитах, но не в CD4+- и CD8+-лимфоцитах) па-
циентов с активным ТБ выявили гиперэкспрессию 
IFN I-индуцированных транскриптов [2]. Уровень 
транскрипции выявленных генов коррелировал со 
степенью развития патологии легких, определяемой 
с помощью рентгенографии.

Интерфероны типа I при ТБ
IFN типа I обладают антивирусной активностью, 

а также регулируют функцию генов, которые могут 
стимулировать и ингибировать иммунные реакции. 
Это семейство интерферонов представляет собой 
молекулы, которые кодируют многочисленные ча-
стично гомологичные подтипы генов IFN-α, один 
ген для IFN-β и нескольких других подобных про-
дуктов.

IFN I типа ингибируют выработку IL-1α, IL-1β, 
PGE2, TNF-α, IL-12, IFN-γ и iNOS миелоидными 
клетками легких, т. е. подавляют важные компо-

ненты защиты от микобактерий [10]. Исследова-
ния на экспериментальных моделях ТБ показали, 
что PGE2 и IL-1 ингибируют экспрессию генов IFN 
типа I и, соответственно, каскад вызываемых ими 
эффектов [34]. Поскольку цитокины играют важ-
ную роль в иммунном гомеостазе и служат ключе-
выми медиаторами воспаления, а число их велико и 
функции разнообразны, то они находятся в центре 
внимания при профилировании экспрессии генов.

Все IFN I типа имеют общий рецептор ‒ гетеро-
димер, широко представленный на клетках, состоя-
щий из субъединиц IFNAR1 и IFNAR2, от которых 
идет сигнал через STAT1 и STAT2, что приводит 
к активации семейства IFN-стимулируемых генов 
(ISG). 

ISG либо стимулируют, либо подавляют им-
мунные функции и при этом могут оказывать как 
положительное, так и негативное воздействие на 
системы защиты хозяина. Защитные эффекты IFN 
типа I наиболее явно проявляются и лучше всего 
изучены для вирусных инфекций, при которых эти 
цитокины стимулируют выработку противовирус-
ных белков и эффекторные реакции Т-клеток CD8+.

T. J. Scriba et al. показали, что активация генов 
IFN I типа предшествовала началу активного забо-
левания и клиническим проявлениям ТБ. Актива-
ция сигналов в каскадах IFN I и II типов, а также 
генов системы комплемента существенно увеличи-
валась еще за 18 мес. до постановки диагноза, тогда 
как изменения генов провоспалительных белков 
выявлялись ближе к манифестации заболевания 
[48]. В другом исследовании [51] было отмечено, 
что у пациентов с ТБ экспрессия генов, зависящих 
от IFN I типа, была выражена значительно сильнее, 
чем генов IFNG и TBX21 (ген, контролирующий экс-
прессию IFNG).

Механизмы активации транскрипции генов IFN 
типа I при инфекции, вызванной M. tuberculosis

Распознавание микобактерий и их продуктов фа-
гоцитами происходит при участии многочисленных 
и разнообразных рецепторов. Этот вопрос подробно 
изучен и неоднократно описан в обзорных статьях 
[19, 21, 37]. 

Как показано на рис., в цитоплазме двуцепочеч-
ная ДНК M. tuberculosis реагирует с молекулами 
внутриклеточных рецепторов NOD2 или STING, 
что приводит к активации фермента TBK1. Акти-
вация ТВК1 вызывает фосфорилирование и диме-
ризацию регуляторных факторов IRF3 и IRF5, что 
вызывает активацию ISG. Еще один путь активации 
ISG – активация цитозольного сенсора ДНК cGAS, 
который способствует синтезу циклической синте-
тазы GAMP (GMP-AMP synthase) после контакта 
в цитоплазме с митохондриальной ДНК в зара-
женных клетках. Это приводит к усилению транс-
крипции генов IFN типа I [12, 29]. Соответственно, 
было установлено, что при активном ТБ увеличи-
вается экспрессия генов, зависимых от IFN типа I, 
в частности IRF-1, STAT-1, STAT-2, семейств IFIT и 
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GBP, MX1 и OAS1 [35]. Небольшое количество IFN 
типа I, вырабатываемого тканевыми макрофагами, 
принесенными с кровью моноцитами, миелоидны-
ми дендритными и другими клетками в ответ на 
распознавание микобактерий, может стимулиро-

вать образование воспалительных цитокинов IL-1, 
IL-12 и TNF-α, которые важны для протекции от 
микобактерий. При этом высокие концентрации 
IFN типа I стимулируют синтез IL-10, ингибирую-
щего синтез воспалительных цитокинов и угнета-
ющего выработку IFN-γ и активацию макрофагов 
[27, 34]. Таким образом, в зависимости от количе-
ства микобактерий в органе (силы стимула) IFN 
типа I может оказывать как защитное действие, так 
и способствовать прогрессии ТБ [39, 44]. Однако в 
целом активация каскадов реакций, зависящих от 
IFN типа I, по-видимому, играет негативную роль 
при туберкулезной инфекции, о чем свидетельству-
ют многочисленные наблюдения. В частности, у па-
циентов, которым назначали терапию IFN-α при 
хроническом вирусном гепатите, наблюдали реак-
тивацию ТБ [10]. У пациентов c активным ТБ на 
фоне увеличения экспрессии генов для IFN типа I 
была снижена транскрипция генов IFN II типа и 
транскрипционных факторов, контролирующих 
экспрессию IFN-γ [51]. Анализ экспрессии генов 
в клетках периферической крови пациентов с ТБ 
выявил снижение экспрессии генов, зависимых от 
IFN I типа, уже через 2 нед. после успешного ле-
чения [2, 5, 6, 9, 10]. Гипервирулентные штаммы 
M. tuberculosis индуцируют высокий уровень син-
теза IFN типа I, что ведет к подавлению выработ-
ки провоспалительных цитокинов и ослаблению 
антибактериального ответа Th1-клеток [31, 32, 43]. 
Нокаут-мутация по гену рецептора IFN типа I у 
мышей, чувствительных к туберкулезной инфек-
ции, повышала их выживаемость при заражении по 
сравнению с мышами дикого типа. При этом сигнал 
через этот рецептор не влиял на ответ Т-клеток, но 
усиливал миграцию моноцитов и нейтрофилов в 
легкие при участии CXCL5/CXCL1 с последующим 
фагоцитозом микобактерий [14]. 

Профилирование экспрессии генов в масштабах 
генома

Вышеизложенные данные практически однознач-
но указывают на важность количественного опре-
деления уровня экспрессии интерферонов I типа 
как на уровне мРНК, так и белка для оценки тяже-
сти течения ТБ и эффективности лечения. Однако 
определения продукции этой узкой группы цитоки-
нов, безусловно, недостаточно для надежной оценки 
различных рисков, связанных с таким комплексным 
и многообразным заболеванием. Учитывая сложную 
генетическую регуляцию восприимчивости к ТБ, 
многообразие вариантов течения инфекции и мно-
гочисленность факторов, участвующих в контроле 
заболевания [1, 22, 24], актуальным направлени-
ем науки стал поиск таких сочетаний в изменении 
экспрессии сразу многих генов, которые помогают 
понять характер течения процесса и выделить груп-
пы особого риска. 

Получение профилей экспрессии генов (gene 
signatures), характерных для разных групп паци-
ентов, ‒ это быстро развивающееся направление. 
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Рис. Альтернативные пути индукции IFN типа I при 
инфекции M. tuberculosis 
 Распознавание продуктов микобактерий 
поверхностными и внутриклеточными рецепторами, 
включая TLR4, NOD2 и STING, активирует киназу 
TBK1, вызывающую фосфорилирование (P) и 
димеризацию IRF3 или IRF5, которые перемещаются 
в ядро и активируют транскрипцию генов IFN I типа. 
Высвобождение хромосомной и митохондриальной 
ДНК микобактерий активирует cGAS и синтез 
cGAMP. cGAMP и/или c-di-AMP из микобактерий 
активируют STING, а следом включается путь 
TBK1-IRF3. Фрагменты пептидогликанов (PGN) 
могут быть обнаружены NOD2 в цитозоле, 
что активирует сигнальный путь TBK1–IRF5. 
Распознавание внеклеточных M. tuberculosis (и/или 
его продуктов) TLR4 (в виде комплекса с TLR8) 
запускает TRIF-TBK1-IRF3-зависимую индукцию 
синтеза IFN типа I. 
Сокращения: Mtb – микобактерии туберкулеза, 
МтДНК – митохондриальная ДНК, 
PGN – пептидогликан, ER – эндоплазматический 
ретикулум, STING – стимулятор генов IFN, 
TBK1 – серин-треонин протеинкиназа 
 Fig. Alternative pathways of IFN type I induction in M. tuberculosis 
infection 

 Identification of mycobacterial products by surface and intracellular 
receptors including TLR4, NOD2, and STING, activates the TBK1 
kinase that causes phosphorylation (P) and dimerization of IRF3 
or IRF5 which move into the nucleus and activate type I IFN gene 
transcription. Release of chromosomal and mitochondrial DNA 
from mycobacteria activates cGAS and cGAMP synthesis. cGAMP 
and/or c-di-AMP from mycobacteria activate STING, and the 
TBK1-IRF3 pathway is subsequently activated. Peptidoglycan 
fragments (PGN) can be detected by NOD2 in the cytosol which 
activates the TBK1-IRF5 signaling pathway. Identification of 
extracellular M. tuberculosis (and/or its products) TLR4  
(as a complex with TLR8) triggers TRIF-TBK1-IRF3-dependent 
induction of IFN type I synthesis. 

Abbreviations. Mtb – Mycobacterium tuberculosis, MtDNA – 
mitochondrial DNA, PGN – peptidoglycan, ER – endoplasmic reticulum, 
STING – IFN gene stimulator, TBK1 – serine-threonine protein kinase
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При этом для получения новых знаний о как можно 
большем количестве участников биохимических 
каскадов, участвующих в патогенезе заболевания, 
полезно оценивать различия в экспрессии множе-
ства генов, а для практических оценок в клинике 
очень важно сократить количество исследуемых 
генов до разумного минимума. Ниже приводим 
примеры исследования с разными поставленными 
задачами и сводную таблицу (табл.), суммирующую 
большую часть имеющихся профилей экспрессии 
генов.

M. P. R. Berry et al. (2010) наиболее значимыми 
для диагностики активного ТБ назвали гены OAS1, 
STAT1, STAT2, GBP5, SOCS1 и др. [2]. 

В одном исследовании был поставлен вопрос, 
чем отличаются профили экспрессии генов между 
группами туберкулин-положительных индивидов, 
у которых в течение двух лет наблюдения возникло 
заболевание ТБ или нет. У 46 взрослых пациентов, 
у которых развился активный ТБ («прогрессоры»), 
по сравнению со 107 лицами, оставшимися здоровы-
ми («непрогрессоры»), было выявлено достоверное 
повышение уровня экспрессии 16 генов: ANKRD22, 
APOL1, BATF3, FCGR1A, FCGR1B, ETV7, GBP1, 
GBP2, GBP4, GBP5, SCARF1, SEPT4, SERPING1, 

STAT1, TAP1 и TRAFD1. Суммарная оценка повы-
шения экспрессии этих генов предсказывает риск 
перехода от латентного носительства к появлению 
клинической картины ТБ с вероятностью 66% [54].

Singhania A et al. [51] повторили исследования 
M. P. R. Berry [2] на новом техническом уровне. 
Для оценки уровней транскрипции авторы приме-
нили глубокое секвенирование РНК, а не исполь-
зуемый ранее метод гибридизации на микрочипах. 
В 393 индивидуальных образцах отличие профиля 
экспрессии при активной и латентной инфекции 
было подтверждено в 373 случаях, причем было вы-
явлено 20 наиболее значимых генов, экспрессию 
которых можно использовать в прогностических 
целях.

Примером исследований, направленных на мини-
мизацию количества генов-предикторов, может слу-
жить работа Sen Wang et al. [49], которые показали, 
что достаточно надежным маркером активного ТБ 
является повышение экспрессии всего трех генов: 
TNFRSF10C, A2ML1 и EBF3. В частности, экспрес-
сия гена рецептора TNFRSF10C выше у пациентов 
с активным ТБ, чем у туберкулин-положительных 
бессимптомных носителей и нормального контро-
ля. В другой работе [46] был установлен еще один 

Таблица. Профили транскрипции генов в клетках периферической крови, предложенные для диагностики  активного 
туберкулеза
Table. Gene transcription profiles in peripheral blood cells offered to be used for diagnosis of active tuberculosis

Гены Berry et al.,
2008

Maertzdorf 
et al.,
2011

Ottenhoff 
et al.,
2012

Kaforou 
et al., 2013

Zak et al.,
2016

Sweeney 
et al., 2016

Scriba et al.,
2017

Singhania
et al.,
2018

Michalska 
et al.,
2018

Penn- 
Nicholson 

et al.,
2020

IFN type I 
signaling
cascade

IFN type I 
signaling
cascade

IFN type I 
signaling
cascade

IFN type I 
signaling
cascade

GBPs GBP2
GBP5

GBP1
GBP5 GBP4 GBP6 GPB1

GBP5 GBP5 GBPs GBP5 GBPs GBP2

FCGR1B FCGR1B FCGR1B FCGR1B FCGR1B FCGR1B

STAT1 STAT1 STAT1 STAT1 STAT1 STAT1

DUSP3 DUSP3 DUSP3 DUSP3

FCGR1A FCGR1A FCGR1A FCGR1A FCGR1A

SEPT4 SEPT4 SEPT4 SEPT4

OASs OAS1
OAS3 OASs OAS1 OAS1 OAS1

IRFs IRF7 IRF1 IRF1 IRF1

IFITs
IFIT2
IFIT3

IFITM1
IFITM3

IFITs IFITs IFITs

SOCSs SOCS1 SOCS3

STAT2 STAT2 STAT2

MX1 MX1 MX1 MX1

cGAS cGAS

SERPING SERPING1 SERPING1 SERPING1 SERPING

Гранзим А Гранзим А

IL15RA IL15RA

KLF2 KLF2

RAB33A RAB33A
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транскрипционный профиль из 6 генов, уровень 
экспрессии которых предсказывает риск развития 
активного ТБ за 12 мес. до появления клинических 
признаков. Набор признаков, который авторы на-
звали RISK6, включает повышение экспрессии 
генов SERPING1, GBP2 и FCGR1B и снижение экс-
прессии генов TRMT2A, SDR39U1 и TUBGCP3 у 
«прогрессоров» по сравнению с контролем.

Важным дополнением этих работ послужили 
данные, полученные при метаанализе публикаций. 
Сравнение восьми независимых исследований в 
рамках программы Tuberculosis Microarray Datasets 
[2, 10, 23, 28-30, 38, 45] показало, что наиболее зна-
чимые факторы риска – это увеличение экспрессии 
генов, вовлеченных в миелоидный тип воспаления 
и передачу сигнала от молекулы TREM1. 

В частности, у пациентов с плохим прогнозом 
течения ТБ в сыворотке крови выявляли высокий 
уровень молекул sTREM-1, прокальцитонина и 
С-реактивного белка. TREM1-рецептор относится 
к суперсемейству иммуноглобулинов и выявляет-
ся при инфекционных заболеваниях на моноцитах, 
макрофагах и нейтрофилах. Повышение уровня 
прокальцитонина и sTREM-1 указывает на риск 
развития диссеминированного ТБ [20]. 

Транскриптомика клеток крови пациентов с ла-
тентной туберкулезной инфекцией при наличии 
ВИЧ-инфекции и изменений в легочной ткани вы-
явила чрезмерную активацию классического пути 
комплемента, увеличенную экспрессию Fcγ-рецеп-
тора 1, а также повышенное количество циркули-
рующих иммунных комплексов у лиц с признака-
ми субклинического ТБ. Повышенная экспрессия 
классических компонентов комплемента при ТБ 
может быть ответом на повышенную продукцию 
иммунных комплексов в месте развития патологии, 
что позволяет C1q ингибировать преципитацию им-
мунных комплексов и минимизировать поврежде-
ние легких. Высокая экспрессия гена компонента 
системы комплемента C1q коррелировала с более 
тяжелым течением ТБ [16, 17, 40].

T. J. Scriba et al. (2021) предложили использовать 
сигнатуру из 11 генов (RISK11) для диагностики 
активного ТБ с использованием методов секвениро-
вания РНК, микрочипов или RT-PCR. В работе под-
тверждается значимость 11 генов из предложенных 
раннее: BATF3, FCGR1B, ETV7, GBP1, GBP2, GBP5, 
SCARF1, SERPING1, STAT1, TAP1 и TRAFD1 [54], 
но предлагается исключить из рассмотрения гены 
SEPT4, ANKRD22, APOL1, FCGR1A и GBP4, упомя-
нутые ранее [48].

Транскрипционные отличия латентной туберку-
лезной инфекции (ЛТИ) и активного ТБ

ЛТИ широко распространена, формируя эпиде-
мический «резервуар», поскольку, по статистике, у 
5-15% людей с ЛТИ возможно развитие ТБ. Поло-
жительные результаты кожных проб (туберкулино-
вой пробы, пробы с диаскинтестом и IGRA-тестов) 
свидетельствуют об активации ответа Т-клеток на 

антигены микобактерий, но не позволяют отличить 
ЛТИ от активного ТБ. К тому же эти тесты могут 
быть ложнонегативными при иммунодефиците. 
Переход ЛТИ в активный ТБ в течение некоторо-
го времени может быть клинически незаметен, но 
в этот период вероятно заражение других людей. 
Раннее выявление такого перехода необходимо для 
своевременного начала лечения, а прогноз высокой 
вероятности такого перехода позволит адресно на-
значать превентивную терапию. 

Повышение экспрессии зависимых от IFN генов 
в образцах периферической крови редко отмечается 
при ЛТИ и у не инфицированных микобактериями 
туберкулеза индивидов [3, 4], хотя у 10-20% паци-
ентов с ЛТИ выявляется усиление транскрипции 
генов для IFN типа I и у этих пациентов возмож-
но развитие активного заболевания [2]. Хотя ко-
личество Т-клеток CD4+ и CD8+ при ТБ в целом 
снижено, были отмечены значительные различия 
в профилях экспрессии генов, специфичных для 
Т-клеток, между пациентами с активным ТБ и ЛТИ 
[23]. Можно выделить несколько генов, профиль 
экспрессии которых в T-клетках CD4+ и CD8+ выше 
при активном ТБ, чем при ЛТИ. В эту группу вхо-
дят гены, регулирующие сигналы от IFN типа I, ген 
для α-цепи рецептора IL-2, JAK3, SOCS3 и TBK1, 
ответственный за выработку IFN типа I. Киназа 
TBK1 фосфорилирует интерферон-регулирующие 
факторы IRF3 и IRF5, которые усиливают выра-
ботку IFN типа I в зараженных клетках. Кроме того, 
была выявлена повышенная транскрипция генов, 
участвующих в передаче сигналов через рецептор 
FcγR [2, 10, 28]. В частности, получены данные о 
том, что повышенная экспрессия гена FCGR1B в 
сочетании с геном для лактоферрина LTF, FCGR1A, 
GBP5 и RAB33A позволяет с высокой точностью 
отличить активный ТБ от ЛТИ [29]. 

Еще один характерный диагностический про-
филь экспрессии был описан совсем недавно 
Sen Wang et al. [49], они показали, что в качестве 
критерия отличия активного ТБ от ЛТИ можно ис-
пользовать гены TNFRSF10C, EBF3, A2ML1, IFNG и 
PGM5. Их данные свидетельствуют, что экспрессия 
гена TNFRSF10C после стимуляции клеток пери-
ферической крови PPD в группе пациентов с ак-
тивным ТБ была значительно ниже, а генов IFNG, 
PGM 5, EBF3 и A2ML1 – выше по сравнению с груп-
пой ЛТИ и контролем. 

Выводы

1.	 Анализ транскрипционного профиля актива-
ции генов важен для диагностики и прогноза раз-
вития ТБ, а также для мониторинга эффективности 
терапевтического воздействия.

2.	 В профиле экспрессии генов в клетках цель-
ной крови при активном ТБ наблюдается избира-
тельное повышение экспрессии генов, индуцируе-
мых и регулируемых интерфероном типа I. 
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3.	 Наиболее клинически значимыми биологи-
ческими маркерами активного ТБ, наряду с гена-
ми IFN I типа, можно считать гены GBP5, DUSP3, 
FCGR1B, OAS1, SERPING1, STAT1. 

4.	 Транскрипционный анализ позволяет выяв-
лять индивидуумов с ЛТИ, в отношении которых 
целесообразно рассматривать вопрос о назначении 
превентивной противотуберкулезной терапии. 
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