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Введение

Микобактерии представляют собой неоднород-
ную группу кислотоустойчивых микроорганизмов, 
которые могут вызывать различные заболевания 
человека: туберкулёз (ТБ), лепру или микобактери-
озы (МБ). В отличие от первых двух, МБ относятся 
к неконтагиозным заболеваниям, а нетуберкулез-
ные микобактерии (НТМБ) – к низко вирулент-
ным, условно-патогенным микроорганизмам [1], 
способным вызвать инфекционный процесс при 
дефекте местных факторов защиты или иммуно-
дефицитном состоянии. НТМБ характеризуются 
природной устойчивостью к антибактериальным 
препаратам, что приводит к трудностям в лечении 
[2], способностью вызывать патологические про-

цессы во всех органах и тканях макроорганизма за 
исключением волос и ногтей [3].

Среди НТМБ, вызывающих МБ, чаще других 
регистрируются микроорганизмы, относящиеся 
к M. avium complex (MAC) [4], вызывающие пато-
логию дыхательной и других систем, нередки гене-
рализованные формы [5]. 

Рост заболеваемости микобактериозами обус
ловлен многими факторами: изменениями внеш-
ней среды, образом жизни пациентов, эволюцией 
возбудителя, улучшением микробиологической 
диагностики микобактериозов за счет совершен-
ствования лабораторных методов. При этом от-
мечается увеличение числа пациентов с иммуно-
супрессией (преимущественно ВИЧ-инфекцией) 
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[6] и получающих иммуносупрессивную тера-
пию, с заболеваниями, в патогенезе которых ве-
дущую роль играет нарушение архитектоники 
легких: кистозный фиброз, бронхоэктатическая 
болезнь, хроническая обструктивная болезнь лег-
ких, туберкулез, пневмокониоз и др. [7]. По ли-
тературным данным, перенесенное заболевание 
COVID-19 также способствует развитию мико-
бактериозов [8], а международные эксперты реги-
стрируют рост числа случаев микобактериозов на 
фоне пандемии COVID-19 [9]. 

MAC – медленнорастущие НТМБ, широко 
распространены в окружающей среде, но только 
часть из них вызывают заболевание и у живот-
ных, и у человека [1, 10]. В соответствии с ранее 
предложенной таксономической классификацией 
[11] представители МАС были включены в группу 
«Tuberculosis-Simiae» рода  Mycobacterium. Несмо-
тря на то, что классификация не была утверждена, 
в научных публикациях их считают основными па-
тогенами человека [12]. 

M. avium как доминирующий вид среди дру-
гих НТМБ впервые был выделен в 1990 г. у птиц, 
первые же случаи заболевания у человека  за-
регистрированы через десятилетие [13], и с тех 
пор распространенность инфекционных забо-
леваний, вызываемых M. avium complex (МАС), 
регистрируется во всем мире все возрастающи-
ми темпами [14]. МАС включает 13 официально 
опубликованных видов (M. аvium, M. intracellulare, 
M. chimaera, M. colombiense, M. arosiense, M. vul
neris, M. bouchedurhonense, M. timonense, M. mar
seillense, M. yongonense, M. paraintracellulare 
и M. lepraemurium, M. timonense). Наиболее 
изученным и часто регистрируемым является 
Mycobacterium avium. Это основной представитель 
комплекса, включающий независимо эволюцио-
нировавшие патогенные клоны (подвиды) [15].

Объединение видов нетуберкулезных мико-
бактерий в комплексы обусловлено их сходством 
как по микробиологическим признакам [16], так 
и по филогенетическому сходству [17, 18]. Объ-
единение в комплексы играет важную роль в тера-
пии микобактериозов: так, во всех современных 
национальных и международных руководствах 
комплекс препаратов, назначаемый при микобак-
териозах, вызванных MAC, отличается от других 
нетуберкулезных микобактерий [19–23].

Установлено, что M. avium включает 4 под-
вида: M. avium subspecies avium  (MAа), M.avium 
subspecies silvaticum (MAs), M.avium subspecies 
hominissuis (MAh) и M. avium subspecies 
paratuberculosis (MAp), в котором выделяют типы 
S (овечий) и C (бычий) [10, 15]. Несмотря на тес-
ное таксономическое родство, подвиды M. avium 
отличаются фенотипически, а также спектром па-
тогенности для животных и человека: МАh вызы-

вает заболевания у животных (свиней) и человека; 
МАs преимущественно поражает птиц [1, 24, 25], 
МАa – птиц и человека, а МАp – различных жи-
вотных (преимущественно приматов) и человека 
[15]. Эти знания в ряде случаев позволяют выявить 
этиологию заболевания при уточнении рода дея-
тельности пациента и, как следствие, определить 
перечень препаратов для терапии, а также реко-
мендовать профилактические мероприятия.

В связи с этим нами выдвинута гипотеза, что 
НТМБ, выявляемые у животных и птиц, могут 
стать (являются) патогенами для человека. 

Цель исследования – анализ литературных 
данных о возможности передачи МАС от живот-
ных человеку и роли некоторых подвидов МАС 
в развитии микобактериоза.

Материалы и методы исследования

Проанализированы по ключевым словам «Не-
туберкулезные микобактерии», «Микобактерии», 
«Nontuberculosis mycobacterium», «Mycobacterium 
avium» 43 работы, опубликованных за период 
с 2000 по 2023 г. Нам встретились единичные пуб
ликации за 1901 г. и 1979 г. 

Результаты исследования и обсуждение

Ранее считалось, что МАa – птичий патоген. 
Однако позже появились исследования, где он 
был выделен у свиней и человека [26]. Распрос
транение MAа от птиц к другим восприимчивым 
животным происходит в основном при попадании 
в организм из окружающей среды [15]. Исследова-
ние [27] показало, что у свиней выделены подвиды 
МАa и МАh.  Причем отмечено, что более интен-
сивное выделение MAh может привести к зараже-
нию восприимчивых свиней через пищеваритель-
ный тракт и способствовать более высокой заболе-
ваемости, вызванной этим подвидом. 

На близкое генетическое родство изолятов 
МАh у людей и свиней указывает высокая степень 
сходства IS1245 RFLP-паттернов. То есть этот па-
тоген передается от свиней к людям или от людей 
к свиньям или же у свиней и людей есть общие 
источники инфекции в окружающей среде. Были 
обнаружены изоляты, полученные от свиней и лю-
дей с паттернами RFLP, различающимися всего на 
1 или 2 фрагмента, что свидетельствует о том, что 
МАh может быть источником инфекции как для 
людей, так и для свиней.

Представители комплекса Mycobacterium avium 
вызывают микобактериоз у свиней и оппортунис
тические инфекции у людей. Число инфекций, 
вызванных микобактериями, обитающими в окру-
жающей среде, растёт как в развитых, так и в раз-
вивающихся странах.  Свиные туши, заражённые 
микобактериями, могут быть допущены к употреб
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лению в пищу из-за недостаточной специфично-
сти визуального контроля мяса на скотобойнях 
[28]. Другие авторы считают, что источниками 
заражения MAh для людей могут быть питьевая 
вода и аэрозоли из водопроводных кранов; менее 
очевидны источники заражения свиней, которые 
могут включать питьевую воду, корм, подстилку, 
почву в свинарниках, сточные воды, беспозвоноч-
ных и, возможно, другие материалы [15]. 

В работе [29] был проведён анализ профилей 
однонуклеотидных замен с целью изучения геном-
ного полиморфизма клинических изолятов MAh, 
циркулирующих на территории Российской Фе-
дерации, для изучения филогенетических связей 
и их эволюции. В результате было доказано, что 
12 из 59 (20,3%) изолятов представлены класте-
рами Mav1 – Mav4, в состав которых входили по 
2–3 изолята. При этом эпидемиологические ис-
следования не выявили связей между случаями 
заболевания. Полученные данные согласуются 
с общепринятым мнением о роли объектов окру-
жающей среды в качестве источника инфициро-
вания (в том числе внутрибольничного) человека 
нетуберкулезными микобактериями.

Чтобы изучить роль птиц в развитии микобакте-
риального лимфаденита, 34 изолята M. avium, выде-
ленных из пораженного лимфотического узла, в ис-
следовании [30] были подвергнуты типированию по 
полиморфизму длин рестрикционных фрагментов 
(RFLP) IS1245. Среди изолятов M. avium, выделен-
ных из лимфоузлов, были обнаружены сильно 
различающиеся паттерны RFLP, и все они принад-
лежали к подвиду МАh. Связь с домашними птица-
ми в этиологии микобактериального лимфаденита 
установить не удалось, а источником инфекции 
могла быть окружающая среда.

В результате исследования [2] установлено, что 
у больных разными формами рака в респиратор-
ном материале дыхательных путей (92,6%) и брюш-
ной полости или малого таза в единичных случаях 
обнаруживали МАa, а чаще – подвид МАh. Среди 
всех 257 пациентов у 75 (29,2%) был верифициро-
ван микобактериоз, вызванный M. avium. На ос-
новании этого было высказано предположение 
об определенной (вероятной) связи возбудителя 
с клинической симптоматикой. Учитывая, что все 
пациенты, включенные в исследование, имели 
иммунокомпрометацию (онкологическое заболе-
вание), то выявление МАа даже при скудной кли-
нической симптоматике расценивали как этиоло-
гический фактор инфекции. То есть этот подвид 
птичьего типа обладает высокой патогенностью 
для человека. 

В исследовании [31] на основании филогенети-
ческого анализа было продемонстрировано, что 
коллекционные (выделенные от человека и  изо-
лированные от птиц) подвиды M. avium относятся 

к общей ветви. То есть МАh представляет собой 
разнообразную группу бактерий, из которой неза-
висимо друг от друга развились 2 патогенных кло-
на (МАр и МАа/MАs). 

M. avium subspecies paratuberculosis (MAр) явля-
ется хорошо известным патогеном, вызывающим 
болезнь Джона (паратуберкулез) или хронический 
прогрессирующий инфекционный гранулематоз-
ный энтерит у жвачных животных. Имеются пред-
положения, что MAр может быть причиной болез-
ни Крона у человека [32, 33]. Zarei-Kordshouli F. 
[10] провел исследование этиологической связи 
и распространённости МАр у 30 пациентов с бо-
лезнью Крона и такого же количества пациентов 
с невоспалительными заболеваниями кишечника. 
В качестве контрольной группы были исследова-
ны ткани кишечника от 30 коз с болезнью Джо-
на/паратуберкулёзным энтеритом и столько же 
образцов от здоровых животных. Обнаружение 
специфичного для MAр участка гена было выявле-
но у 47% пациентов с болезнью Крона и у 70% жи-
вотных с болезнью Джона. В контрольной группе 
все результаты были отрицательными. При этом 
специфичный для MAр ген был обнаружен в 13% 
случаев при невоспалительных заболеваниях ки-
шечника. Schwartz et al. [34] также описали более 
высокую частоту обнаружения MAр у пациен-
тов с болезнью Крона (37%), чем у здоровых лиц 
контрольной группы (5,6%). Авторы обнаружили, 
что ДНК MAр чаще детектируется в образцах хи-
рургически удаленной ткани кишечника (86%) по 
сравнению с биоптатами (20%). То есть MAр на-
ходится в подслизистом слое ближе к активной 
части язвы, а не на поверхности клеток слизистой 
оболочки, что доказывает необходимость прове-
дения оперативных вмешательств для выявления 
этиологического фактора и подтверждения роли 
микобактерий в патогенезе болезни Крона. В то 
же время в работе [35] высказано сомнение о свя-
зи между выделением МАр и болезнью Крона, что, 
возможно, связано с особенностями получения 
диагностического материала.

В исследовании [36] у 46,6% пациентов с хрони-
ческим лимфоцитарным аутоиммунным заболева-
нием – тиреоидитом Хашимото – выделена ДНК 
МАр и выявлены антитела к эпитопу MAр3865c. 
У людей с положительным результатом на MAр 
или анти-MAр3865c было обнаружено значитель-
но более высокое количество контактов с домаш-
ним скотом и употребление молочных продуктов 
(p<0,05). 

В другом исследовании [7] при сравнении по-
следовательностей генома MAр, выделенных от 
людей и животных с учётом изучения филогене-
тических связей, была продемонстрирована воз-
можность передачи MAр от домашних животных 
к человеку. Примечательно, что изоляты MAр, 
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полученные от людей, демонстрируют высокую 
геномную однородность и кластеризуются с изо-
лятами типа C бычьего происхождения [37].  Так, 
Singh S.V. [38] описал случай на примере индий-
ского пациента, отметив, что при лабораторном 
исследовании посева кала был выделен MAр, от-
носящийся к типу «индийского бизона». 

Таким образом, вышеуказанные данные свиде-
тельствуют, что патоген МАр широко распростра-
нен в окружающей среде и способен инфициро-
вать и вызывать заболевание у животных и чело-
века. 

M. avium подвид silvaticum (MAs), таксономиче-
ски близкий к MAa, является птичьим патогеном, 
поражающим почти исключительно лесных голу-
бей и вызывающим у них заболевание, похожее на 
туберкулёз.  Однако экспериментальные исследо-
вания [15] показывают, что MAs также может вы-
зывать хронический энтерит у млекопитающих. 
Недавно был описан случай MAs, выявленный при 
гранулематозных поражениях у лошадей [15].

В своей работе Д.А. Старкова [39] настаивала на 
влиянии окружающей среды на распространение 
микобактериозов на основании высокого уровня 
кластеризации изученных изолятов M. avium при 
отсутствии связи между случаями заболевания, 
что объяснялось невысокой вариабельностью 
8 локусов VNTR. 

В бельгийской выборке изолятов M. avium, вы-
деленных от человека, 98,9% были идентифициро-
ваны как MAh [40], а в остальных случаях – при-
надлежали к подвидам MAa/MAs. В другой работе 
показано, что среди 144 больных с МАС заболева-
нием лёгких также встречались МАh [41], причём 
для пациентов с легочной формой МАh были отме-
чены более высокий уровень поражения вирусом 
иммунодефицита человека и скорость прогресси-
рования заболевания на основе рентгенологичес
ких данных, чем для других подвидов.

В исследовании [42] после инокуляции 4 кли-
нических изолятов  MAh  (VI101,  1655,  H1и  H38) 
и 2 клинических изолятов MАа (1794 и 1553) в мо-
ноцитарные клетки периферической крови чело-
века (in vitro) наблюдалась индукция проапопто-
тических генов, таких как RIPK2, BID и tBID. Одна-
ко MAh 1655 влиял на апоптотические пути в мень-
шей степени, чем  MАa  1794 и  MАh  VI101.  Спо-
собность подавлять апоптоз расценивалась как 
фактор патогенности микобактерий.  Одним из 
наиболее заметных различий между изолятами 
была повышенная экспрессия генов, участвую-
щих в активации Т-клеток, таких как CD25, CD40, 
CD274 и IL23.  Эти результаты позволяют предпо-
ложить, что у людей после заражения различны-
ми изолятами может происходить дифференци-
альная активация апоптотических путей и/или 
Т-клеток. Более низкая активация макрофагов при 

внедрении  MАh  1655 предотвращает адаптивный 
иммунный ответ у хозяина и способствует разви-
тию инфекции.  Наоборот, MАa вызывает выра-
женную реакцию иммунной системы (повышен-
ную активацию сигнальных путей интерферона I 
и II типа), способствующую элиминации возбуди-
теля. Кроме иммунной реакции организма, низкая 
частота выделения патогена МАа у пациента мо-
жет быть следствием сниженной его способности 
преодолевать кишечный барьер. 

Таким образом, микроорганизмы 4 подвидов 
МАС обладают разной патогенностью. Поражая 
животных и птиц, при попадании в организм чело-
века аэрогенным путем или через пищеварительную 
систему они могут вызывать патологию у человека. 
Это следует учитывать при сборе анамнеза и оценке 
факторов риска в развитии инфекционной патоло-
гии. В связи с тем, что ряд возбудителей регистри-
руются у определенной когорты больных (напри-
мер, MAh у лиц с онкопатологией, ВИЧ-инфекцией), 
знания об их лекарственной чувствительности (по 
данным [41], к кларитромицину и ингаляционному 
амикацину в 98,6% случаев, к моксифлоксацину в 
66,7% случаев) позволят назначать своевременно 
этиотропную терапию. По данным другого иссле-
дования [43], подвид MАа, выделенный у домашних 
птиц, в большинстве случаев обладал лекарственной 
устойчивостью к изониазиду, рифампицину, стреп-
томицину, окситетрациклину и доксициклину. При 
этом были обнаружены мутации в генах inhA, rpoB, 
rpsL и otrB. Азитромицин и клофазимин продемон-
стрировали многообещающую антибактериальную 
активность in vitro против МАа.

Заключение

Таким образом Mycobacterium avium являют-
ся неоднородной группой микроорганизмов, вы-
зывающей заболевания у животных и птиц и об-
ладающей разной патогенностью для человека. 
Взаимодействие между разными подвидами МАС 
и иммунной системой человека обусловлива-
ет возможное развитие той или иной патологии. 
Вследствие этого определение подвида позволяет 
более дифференцировано подойти к определению 
тактики лечения и прогнозу. Кроме того, опреде-
ление подвида M. avium важно для эпидемиологи-
ческого мониторинга микобактериоза. 
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