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Аннотация
Целью обзора является рассмотрение проблемы низкой 
эффективности лечения туберкулеза, связанной со мно-
гими факторами, одним из которых является неперено-
симость противотуберкулезных препаратов. Представ-
лены данные об индивидуальных особенностях генов, 
определяющих метаболизм ксенобиотиков, выделены 
генетические факторы, связанные с особенностями их 
фармакодинамики. Показан приоритет изучения роли 
ферментативной системы метаболизма в биотрансформа-
ции лекарственных препаратов. Изучение полиморфизма 
генов этой системы в различных популяциях, проявляю-
щихся различиями в эффективности медикаментозной 
терапии, является перспективными в практическом 
применении. 
Несмотря на широкий арсенал химиотерапевтических 
средств для лечения туберкулеза, существующий сегодня, 
фтизиатр часто стоит перед проблемой разработки опти-
мальной схемы лечения конкретного пациента. Изучение 
генотипа пациентов позволит разработать фенотипиче-
ский подход в лечении таких больных. В обзоре показана 
роль генетических маркеров предрасположенности к 
туберкулезу. Представлена роль полиморфизма генов 
детоксикации как предикторов ответа на лекарственную 
терапию.
Представляет научный и практический интерес продол-
жение изучения генов, принимающих участие в детокси-
кации противотуберкулезных препаратов. Полученные 
данные позволят заложить персонифицированные подхо-
ды к проведению химиотерапии у больных туберкулезом 
и повышению ее эффективности.
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Summary
The purpose of the review is consideration of a problem of 
the low efficiency of treatment of tuberculosis connected with 
many factors one of which is the intolerance of antitubercular 
preparations. Data on specific features of the genes defining a 
metabolism of xenobiotics are submitted, the genetic factors 
connected with features of their farmakodinamika are 
allocated. The priority of studying of a role of fermentativny 
system of a metabolism in biotransformation of medicines 
is shown. Studying of polymorphism of genes of this system 
in various populations which are shown distinctions in 
efficiency of medicamentous therapy is perspective in practical 
application. 
Despite the wide arsenal of chemotherapeutic means for 
treatment of tuberculosis existing today the phthisiatrician 
often faces a problem of development of the optimum scheme 
of treatment of the specific patient. Studying of a genotype 
of patients will allow to develop fenotipichesky approach in 
treatment of such patients. The role of genetic markers of 
predisposition to tuberculosis is shown in the review. The role 
of polymorphism of genes of a detoxication as predictors of 
the response to medicinal therapy is presented.
Continuation of studying of the genes which are taking part 
in a detoxication of antitubercular preparations represents 
scientific and practical interest. The obtained data will allow to 
put the personified approaches to carrying out chemotherapy 
at patients with tuberculosis and to increase of its efficiency.

Key words
Polymorphism of genes, genome, CYP, R450, tuberculosis, 
antitubercular preparations.
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Согласно современным представлениям мо-
лекулярной генетики, индивидуальные различия 
в степени развития тех или иных физических 
и психических качеств человека во многом об-
условлены ДНК-полиморфизмами, которых на-
считывается не менее 12 миллионов. 

ДНК-полиморфизмы
ДНК-полиморфизмы – это вариабельные 

участки в последовательности ДНК, которые 
встречаются в популяции с частотой не менее 1%, 
и в подавляющем большинстве случаев обладают 
нейтральным эффектом. Существуют также по-
лиморфизмы, способные повлиять на степень 
экспрессии генов, активность функциональных 
продуктов (белков, РНК) и структуру белков. 
Обычно, причиной различий (полиморфизма) 
генов являются изменения отдельных нуклеоти-
дов в молекуле ДНК, что приводит к изменению 
свойств гена (иногда в лучшую, а чаще, в худшую 
сторону). При определенных условиях (требу-
ется достаточно длительный отрезок времени 
– сотни или тысячи лет) мутантные гены могут 
распространяться в популяциях и становиться 
достаточно обычными аллельными вариантами, 
обеспечивая основу генного полиморфизма [1, 2].

Функциональная значимость полиморфизмов 
связана с тем, что они расположены в кодирующих 
(экзоны, гены микроРНК и некоторые интроны, 
содержащие в себе гены микроРНК) и регуля-
торных (промоторы, энхансеры, инсуляторы) 
регионах ДНК. Однонуклеотидные полиморфиз-
мы – наиболее частая причина существования 
нескольких вариантов одного гена (аллелей), на 
их долю приходится подавляющее большинство 
вариаций в геноме человека. К полиморфизмам 
также относятся инсерции / делеции (вставки/
выпадения) нескольких пар нуклеотидов, сегмен-
тальные дупликации и повторы [2, 3].

Проблемы	 непереносимости	
противотуберкулезной	 терапии	
Несмотря на широкий арсенал химиотерапев-

тических средств (ХТС) для лечения туберкулеза, 
существующий в настоящее время, довольно 
часто фтизиатр стоит перед проблемой разра-
ботки оптимальной схемы лечения туберкулеза 
разной локализации [4, 5]. Оценки возрастных, 
социальных, эмоциональных особенностей паци-
ента зачастую бывает недостаточно, вот почему 
изучение однонуклеотидных полиморфизмов и 
их влияния на метаболизм ХТС, возможно, со 
временем позволит оптимизировать концепцию 
«индивидуального подхода» во фтизиатрии. Из-

вестно, что пациенты по-разному реагируют на 
введение одного и того же лекарственного веще-
ства. Эффективность действия лекарственных 
веществ зависит от многих изменяющихся пара-
метров, таких как возраст, пол, функциональное 
состояние органов и систем, сопутствующей 
патологии, социальной принадлежности, уровня 
личностной и ситуационной приверженности 
пациентов к лечению [6]. 

Основной компонент лечения туберкулеза – 
длительная и непрерывная этиотропная терапия. 
Распространение туберкулеза с множественной 
лекарственной устойчивостью (МЛУ), которая 
имеет тенденцию к росту [7], плохая перено-
симость химиопрепаратов – это основы неэф-
фективности противотуберкулезной терапии. 
Токсико-аллергические реакции с кожными 
проявлениями (сыпь, зуд, отек), синдром Лайела, 
геморрагический васкулит; симптомокомплекс 
«плохой переносимости» химиотерапии: тошно-
та, появляющаяся после приема противотуберку-
лезных препаратов, рвота, «неустойчивый» стул 
или диарея, плохой аппетит и сон, эмоциональ-
ная неуравновешенность, часто являются при-
чиной отмены этиотропной терапии. И основная 
задача фтизиатра на современном этапе - лик-
видировать нежелательные побочные реакции 
по возможности не отменяя химиопрепаратов 
или восстановить химиотерапию в максимально 
короткие сроки [4, 5, 8].

Индивидуальные	 особенности	 генов	 при	
взаимодействии	 с	 ксенобиотиками
Изучение фармакогенетических особенностей 

индивидуума позволяет не только выявлять 
предрасположенность к различным заболевани-
ям, но и разрабатывать индивидуальный подход 
в лечении конкретного пациента [6]. Данный 
подход получил название концепции «персона-
лизированной медицины». Данная концепция 
позволяет формировать новые экономически 
обоснованные диагностические и терапевтиче-
ские модели на основе генетических маркеров 
и созданию новых генераций диагностических 
тестов и лекарственных средств [9].

Белки, нуклеиновые кислоты по-разному 
взаимодействуют с ксенобиотиками. Поэтому в 
зависимости от особенностей генома различные 
индивидуумы могут сохранять устойчивость или 
обнаруживать повышенную чувствительность к 
повреждающим агентам и лекарственным пре-
паратам [8]. 

Исследования межиндивидуальных особен-
ностей аллельных вариантов генов «внешней 
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среды», продукты которых ответственны за био-
трансформацию и детоксикацию ксенобиотиков, 
биомеханизмов адаптации организмов к факто-
рам внешней среды, а также изучение метаболиз-
ма лекарственных препаратов в зависимости от 
функционального состояния индивидуальных 
генов или целого генома создают предпосылки 
для развития предиктивной медицины [6, 10].

На сегодняшний день установлено, что вклад 
генетических факторов в вариабельность реак-
ций на введение различных фармакологических 
препаратов составляет от 20 до 95% [11, 12]. 
Около 90% генетических вариаций возможно 
в результате появления так называемых одно-
нуклеотидных полиморфизмов. Однонуклео-
тидный полиморфизм (англ. Single nucleotide 
polymorphism — SNP) — это разница в после-
довательности ДНК размером в один нуклеотид 
(А, Т, G или С) в геноме представителей одного 
вида или между гомологичными участками гомо-
логичных хромосом индивида. Частота встреча-
емости SNP составляет 1 на 100-300 базовых пар 
генома человека [1, 13]. 

Большинство ксенобиотиков не оказывают 
прямого биологического эффекта. Поступая в 
организм, они подвергаются различным пре-
вращениям (биотрансформации), после чего 
выводятся из организма [2, 6, 9, 14]. Реакции 
биотрансформации контролируются специ-
альными ферментами системы детоксикации. 
Наследственные изменения активности этих 
ферментов и несбалансированность в их работе, 
обусловленные генетическим полиморфизмом, 
приводят к неадекватной реакции организма на 
различные ксенобиотики. Множественный ал-
лелизм или повышенная экспрессия генов могут 
приводить к повышению скорости элиминации 
лекарственных средств, что является причиной 
снижения их эффективности и приводит к необ-
ходимости повышения дозы для достижения пер-
воначального эффекта [15]. С другой стороны, 
наличие дефектных аллелей может приводить к 
замедлению метаболизма, в результате чего повы-
шается вероятность развития побочных реакций 
и изменения межлекарственных взаимодействий 
[16, 17, 18].

Генетические	 факторы,	 влияющие	 на	
фармакодинамику	 лекарственных	 препаратов
Каждый изофермент цитохрома Р-450 коди-

руется своими генами, которые локализуются на 
разных хромосомах. Вследствие полиморфизма 
генов метаболизма активность соответствующих 
ферментов у разных лиц может существенно 

варьировать. В зависимости от активности фер-
ментов, выделяют несколько групп пациентов, 
экстенсивных, медленных и быстрых метаболи-
заторов [19,20].

Экстенсивные метаболизаторы – это пациен-
ты, у которых клиренс лекарственного средства 
соответствует среднестатистическим значениям. 
К ним относятся гомозиготные носители «ди-
кого» аллеля гена соответствующего фермента. 
Большинство членов популяции относятся к этой 
группе [21,22]. 

К медленным метаболизаторам относятся 
пациенты с низким клиренсом определенных 
лекарственных средств. Эти пациенты являются 
гомозиготными (при аутосомно-рециссивном 
типе наследования) или гетерозиготными (при 
аутосомно-доминантном типе наследования) 
носителями «медленного» аллеля гена соот-
ветствующего фермента. У пациентов с подоб-
ными генетическими дефектами либо вовсе 
отсутствует синтез фермента метаболизма, либо 
синтезируется дефектный фермент, в результате 
чего снижается или полностью исчезает фермен-
тативная активность. У данной категории лиц 
лекарственный препарат значительно быстрее 
кумулируется, в связи с чем пациентам данной 
группы требуются меньшие дозы для достижения 
необходимого эффекта [22]. 

Быстрые метаболизаторы - пациенты, у кото-
рых клиренс лекарственного вещества выше по 
сравнению с экстенсивными метаболизаторами. 
Они, как правило, гомозиготные (при аутосом-
но-рецессивном типе наследования) или гете-
розиготные (при аутосомно-доминантном типе 
наследования) носители «быстрого» аллеля гена 
соответствующего фермента. У данной категории 
пациентов отмечают невысокие или сниженные 
показатели отношения концентрации ЛС к кон-
центрации его метаболита. Из всего вышесказан-
ного следует вывод о том, что пациенты данной 
группы требуют назначения более высоких доз 
для достижения необходимого терапевтического 
эффекта [8, 20, 22, 23].

Варианты	 форм	 цитохрома	 Р-450	 и	 их	
генетические	 полиморфизмы
Система цитохрома Р-450, называемая также 

микросомальной системой метаболизма, локали-
зована в основном в мембранах эндоплазмати-
ческого ретикулума. Данный класс ферментов в 
организме выполняет две важнейшие функции. 
Во-первых, они играют важную роль в эндоген-
ном метаболизме; во-вторых, участвуют в первой 
фазе биотрансформации поступающих из вне 
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химических соединений (ксенобиотиков) путем 
образования в молекуле гидрофильных функци-
ональных групп [24, 25, 26].

Как известно, метаболизм большинства ле-
карственных средств, в том числе используемых 
при лечении туберкулеза, происходит в печени 
с участием микросомальных ферментных си-
стем, главной из которых является система ци-
тохромов Р-450. В настоящее время у человека 
идентифицировано 58 форм цитохрома Р-450. 
Изоферменты цитохрома Р-450 по близости ами-
нокислотной последовательности подразделяют 
на семейства, а последние - на подсемейства. В 
метаболизме лекарств основную роль играют 
цитохромы первых трех семейств [27]. Важной 
особенностью является высокая стереоселектив-
ность цитохрома (CYP) по отношению к субстра-
там. При этом установлено, что в метаболизме 
лекарственных препаратов может принимать 
участие как один, так и несколько цитохромов 
[3, 28]. 

«Система цитохрома Р-450 чем-то похожа на 
иммунную систему. Она такая же насыщенная и 
всесторонняя. Каждый субстрат может метабо-
лизироваться многими энзимами и каждый эн-
зим может метаболизировать многие субстраты» 
[29, 30]. ХТС средства, применяемые для лечения 
туберкулеза, не являются исключением. 

На протяжении дыхательного тракта экспрес-
сируются как цитохромы P450, так и ферменты 
второй фазы биотрансформации. Так в различ-
ных сегментах легких обнаружены ферменты 
семейств CYP 1, 2, 3 и 4 [31,32]. Из ферментов 
второй фазы наиболее представлены по всей 
протяженности респираторного тракта NAT1, 
NAT2, а также GSTм1, GSTм3 и GSTр1. Необходи-
мо отметить, что глутатионовые S-трансферазы 
класса составляют более чем 90% от общей GST-
активности в эпителиальных клетках легких 
человека [19] . 

Как известно, в схемы лечения большинства 
впервые выявленных больных туберкулезом 
легких входят изониазид. CYP2E1 окисляет при-
мерно 60-70% изониазида (в течение реакции 
первой фазы). В результате реакции окисления 
образуется нетоксичный и неактивный мета-
болит - изоникотиновая кислота (легко выво-
дится почками). Остальная часть поступившего 
в организм изониазида (30-40%) вступает в ре-
акцию ацетилирования (реакция второй фазы). 
Продукт реакции – ацетилизониазид, который 
частично экскретируется почками. Небольшое 
количество ацетилизониазида вследствие амид-
ного гидролиза (реакция I фазы) преобразуется 

в ацетилгидразин. Aцетилгидразин - токсичное 
соединение, приводящее к формированию тя-
жёлых нарушений печени (оказывает гепато-
токсическое действие) [8,33]. Цитохром CYP2E1 
относится к этанолиндуцибельным ферментам. 
Его субстратами являются карбонтетрахлорид, 
диметилнитрозамин. Есть данные о том, что 
CYP2E1 наряду с CYP1А2 участвует в превраще-
нии парацетамола в N-ацетилбензохинонимин, 
обладающий мощным гепатотоксическим дей-
ствием [2,34]. Ген CYP2E1 локализован в локусе 
10q24.3-qter, экспрессируется в печени взрослых 
людей. Taq1-полиморфизм в гене CYP2E1 приво-
дит к снижению активности данного фермента. 
Гомозиготы M/M по ослабленному аллелю гена 
CYP2Е1 обнаруживают повышенную чувстви-
тельность к вышеуказанным препаратам вслед-
ствие их замедленной детоксикации [35,36].

К настоящему моменту описаны девять 
аллелей гена CYP2C19, два активных аллеля 
CYP2C19*1A (wt1) и CYP2C19*1B (wt2) и семь 
дефектных аллелей CYP2C19*2A (m1A), 2C19*2B 
(m1B), 2C19*3 (m2), 2C19*4 (m3), 2C19*5A (m4 
или TRP433), 2C19*5B, и 2C19*6 (m5) [20, 37]. 
Основной генетический дефект, найденный у 
«медленных» метаболизаторов (S)-мефенитоина - 
точечная замена G на A в пятом экзоне в положе-
нии 681 гена CYP2C19 (CYP2C19*2), приводящая 
к аберрантному сайту сплайсинга. Образующаяся 
мРНК не содержит первые 40 оснований пятого 
экзона, что нарушает рамку считывания, и при-
водит к образованию стоп-кодона. В печени 
индивидуумов, гомозиготных по этому дефекту, 
обнаруживается лишь аберрантно сплайсиро-
ванная РНК. Таким образом, сплайсинг про-
ходит исключительно с использованием сайта, 
возникшего в результате мутации [38,39]. Кроме 
того показана еще одна точечная замена G>A в 
положении 636 в четвертом экзоне гена CYP2C19 
(CYP2C19*3), приводящая к продукции укоро-
ченного белка [6,20]. 

СУР2С19- изоэнзим, обеспечивающий ме-
таболизм ряда лекарственных средств, таких 
как ингибиторы протонного насоса (омепразол, 
лансопразол, пантопразол), антидепрессантов 
(имипрамин), бензодиазепинов (диазепам, флу-
нитрозепам), пропранолола, прогуанила, изо-
ниазида и рифампицина. Генетический поли-
морфизм СУР2С19 в популяции подразделяется 
на три группы: экстенсивные, промежуточные 
и медленные метаболизаторы [40]. Полиморф-
ный аллель наследуется по аутосомно-рецес-
сивному типу. Частота генотипов по CYP2C19, 
соответствующих медленным метаболизаторам 
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(генотипы CYP2C19*1/*2 и CYP2C19*2/*2), в рос-
сийской популяции составляет 11,4%, что сопо-
ставимо с европейскими этническими группами 
[17]. Однако у российских пациентов генотипы 
CYP2C19 (гетерозиготы - пациенты с генотипом 
CYP2C19*1/*2 и гомозиготы - пациенты с гено-
типом CYP2C19*2/*2), связанные с медленным 
метаболизмом, могут встречаться с частотой до 
27,3% [28,41,42]. 

Изофермент СУР2С9представляет собой бе-
лок, состоящий из 490 аминокислотных остатков, 
с молекулярной массой 55 кДальтон. Ген данного 
фермента находится в 10-й хромосоме, локусе 
10q24.1.24.3. Цитохром СYР2С9 синтезируется в 
клетках печени. Этот фермент участвует в био-
трансформации многих селективных ингибито-
ров циклооксигеназы-2, ингибиторов рецепторов 
ангиотензина, пероральных сахароснижающих 
средств, изониазида, рифампицина, ПАСК и 
многих других. Клиническое значение имеют 
такие аллельные варианты данного изофер-
мента как CYP 2С9*2, CYP 2С9*3. Установлено, 
что у носителей данных аллельных вариантов 
замедлена скорость метаболизма лекарствен-
ных веществ, который происходит при участии 
СУР2С9 [1,10,43]. Однако убедительных данных 
об изменении фармакодинамики данных средств, 
в зависимости от аллельных вариантов СУР2С9, 
не выявлено. 

Ещё одним представителем семейства CYP1 
является ген CYP1A2. Субстратами для CYP1A2 
являются гетероциклические амины, арила-
мины и нитрозоамины. В последнее время по-
явились доказательства участия этого фермента 
в метаболизме эндогенных соединений, в том 
числе стероидов. Цитохром р-450 1А2 играет 
основополагающую роль в метаболизме многих 
лекарственных препаратов (клозапин, кофеин, 
парацетамол, фенацетин, теофилин, изониазид и 
т.д.) и нейротоксинов [2,44]. Метаболитическая 
активация ариламинов осуществляется в два эта-
па. На первом происходит N-гидроксилирование 
CYP1A2, за тем следует О-этерификация, катали-
зируемая N-ацетилтрансферазой [9]. Ген CYP1A2 
включает 7 экзонов в локусе 15q22 и имеет более 
40 однонуклеотидных полиморфизмов (SNPS). 
[6, 9].

Индивидуальные различия в уровне CYP1A2 
опосредуются также наличием генетического 
полиморфизма гена CYP1A2. Первоначально 
описывалось 4 полиморфизма гена CYP1A2: 
A (G-3860A), В (T-2467delT), С (Т-739G) и D 
(A-163C), которые впоследствии получили наи-
менование CYP1A2*1В, 1D, 1E и 1F, соответ-

ственно. В последующих работах были выявлены 
и другие SNPS и высказано предположение, 
что наиболее функционально значимыми яв-
ляются только CYP1A2*1D и CYP1A2*1F [10]. 
Установлено, что полиморфизм 1 интрона гена 
CYP1A2 (-163А/С CYP1A2*1F) приводит к из-
менению каталитической активности фермента 
и увеличению его индуцибельности [1,20]. Что 
же касается других вариантов этого гена, в част-
ности CYP1A2*1D, то их функциональная зна-
чимость не достаточно ясна. Чаще встречаются 
среди европейцев и находятся в сцеплении два 
полиморфизма: -164А/С (аллель CYP1A2*1F) и 
-2464T/delT (CYP1A2*1D), что позволяет прово-
дить рутинное генотипирование данного гена по 
этим вариантам [9,12].

Семейство СУРЗА у человека играет ведущую 
роль в метаболизме лекарственных средств, при 
этом наибольшая доля данного семейства пред-
ставлена СУРЗА4 и СУРЗА5. Данные ферменты 
располагаются в печени и тонком кишечнике и 
участвуют как в системном метаболизме пре-
паратов, так и при первичном прохождении 
препарата через печень при пероральном при-
менении. СУРЗА4 метаболизирует около 60% 
всех известных лекарственных средств, в том 
числе циклосерин, пиразинамид и др. СYРЗА4 
представляет собой белок, состоящий из 502 ами-
нокислотных остатков, имеющих молекулярную 
массу 57 кДа. Ген СУРЗА4 находится в 7-й хро-
мосоме, локусе 7q22.1. [30]. Активность данных 
ферментов зависит от целого ряда факторов, 
таких как состояние гомеостаза, заболевания 
печени, курение, прием лекарства, диета, генети-
ческие мутации. Больший интерес представляет 
замена аланина на фенилаланин в 305-ом локусе, 
приводящая к изменению каталитического цен-
тра, что, в свою очередь, приводило к снижению 
скорости окисления лекарств [17]. Однако, как 
правило, эти мутации являются гетерозиготами 
с дикой аллелью, в результате чего фармакодина-
мика лекарственных средств, метаболизируемых 
при участии данных ферментов, практически 
не изменяется в отсутствии индукторов или 
ингибиторов. Индукторами СУРЗА4 являются 
глюкокортикоиды, барбитураты, рифампицин и 
многие другие лекарственные вещества. К инги-
биторам относятся макролидные антибиотики, 
а также грейпфрутовый и томатный соки [9, 20].

Основные	 ферменты	 второй	 фазы	
биотрансформации	 ПТП
Ко второй фазе метаболизма принад-

лежат ферменты конъюгации - глутатион 

Я.В. Гурова, А.В. Мордык, Л.В. Пузырева
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S-трансферазы (GST), конъюгирующие глав-
ным образом электрофильные соединения с 
глутатионом, УДФ-глюкуронозилтрансферазы 
(UDPGT), катализирующие реакции конъюга-
ции молекул ксенобиотика или его метаболита с 
глюкуроновой кислотой, N-ацетил- (NAT), суль-
фотрансферазы (ST), эпоксидгидролазы (EH), 
гидролизующие эпоксиды и др. [6]. В реакции II 
фазы метаболизма ксенобиотики могут вступать 
не только после метаболизма в реакциях I фазы, 
но и напрямую, а впоследствии подвергаться или 
не подвергаться окислению ферментами цитох-
рома Р450 [19], а результатом метаболизма может 
быть как уменьшение, так и усиление токсичных 
свойств субстрата. 

N-ацетилтрансфераза 2 (NAT2) играет важ-
ную роль в метаболизме изониазида, ген NAT2 
является высокополиморфным. Генотипам 
NAT2*4/NAT2*4, NAT2*4/NAT2*7 в 100 % соот-
ветствует фенотип быстрого ацетилирования, 
а генотипам NAT2*5/NAT2*5, NAT2*5/NAT2*7 и 
NAT2*6/NAT2*6 — фенотип медленного ацетили-
рования. Более чувствительными к токсическому 
воздействию комплекса противотуберкулезных 
препаратов являются медленные ацетилято-
ры изониазида — носители аллелей NAT2*5 и 
NAT2*6. Повышенная чувствительность медлен-

ных ацетиляторов выявляется как посредством 
оценки генетического полиморфизма NAT2, так 
и фармакокинетических оценок элиминации 
изониазида [2,20]. 

Определение генетических полиморфизмов 
осуществляется путем проведения аллель-спец-
ифичной ПЦР (анализу подвергается геномная 
ДНК человека; с образцом выделенной ДНК 
параллельно проводятся две реакции амплифи-
кации с аллель-специфичными праймерами); 
анализа и интерпретации результатов [2]. 

Таким образом, гены, участвующие в деток-
сикации противотуберкулезных препаратов, и 
их полиморфизмы недостаточно изучены. Пред-
ставляет несомненный научный и практический 
интерес изучение генов, принимающих участие 
в детоксикации как основных, так и резервных 
противотуберкулезных препаратов, а именно 
изониазида, рифампицина, этамбутола, пира-
зинамида, ПАСК, протионамида, циклосерина, 
фторхинолонов. На основании подобных иссле-
дований будут заложены персонифицированные 
подходы к проведению химиотерапии у впервые 
выявленных больных туберкулезом, как наиболее 
приоритетной категории пациентов, что, несо-
мненно, приведет к повышению эффективности 
лечения туберкулеза в целом.
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