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ИЗУЧЕНИЕ ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ АНТИБАКТЕРИАЛЬНЫХ 
ПРЕПАРАТОВ ШИРОКОГО СПЕКТРА 
ПРИ ИХ КОМБИНИРОВАННОМ ИСПОЛЬЗОВАНИИ 
В ПРАКТИКЕ ФТИЗИАТРА 

Резюме
Цель. Определить фармакокинетическое и 

фармакодинамическое взаимодействия лево-
флоксацина, канамицина и линезолида, приме-
няемых при комбинированной химиотерапии 
лекарственно-устойчивого туберкулеза во фти-
зиатрической практике и возможности их одно-
временного приема больными туберкулезом.

Материалы и методы. Были изучены фар-
макологическое взаимодействие лекарствен-
ных препаратов левофлоксацин (Lfx), канами-
цин (Km) и линезолид (Lzd), их возможность 
одновременного приема пациентом с учетом их 
фармакокинетических и фармакодинамических 
свойств. При выполнении данной работы при-
менялось пользовательское обеспечение с от-
крытым и/или частично открытым исходным ко-
дом: GalaxyWEB GalaxySagittarius − AlphaFold.

Результаты. При анализе фармакологиче-
ского взаимодействия установлено, что лево-
флоксацин может взаимодействовать по кар-
боксильной группе –COOH с соединениями, 
содержащими аминогруппу, в частности с ли-
незолидом и канамицином, с образованием 
карбамидной связи -CO-NH-. Также левофлок-
сацин способен образовывать азометиновую 
связь по карбонильной группе –C=O в своём 
составе с содержащими первичную аминогруп-
пу препаратами, к которым относятся и канами-
цин, и линезолид. При исследовании фармако-
динамики выбранных препаратов Lfx-Km-Lzd, 

по результатам программного анализа были 
визуализированы 3D-модели соединения пре-
паратов с белками плазмы и определены бел-
ковые совпадения парного приема препаратов: 
пара левофлоксацин – линезолид – 181 совпа-
дение, левофлоксацин – канамицин – 11 совпа-
дений, канамицин – линезолид − 8 совпадений 
соответственно. При анализе фармакокинетики 
препаратов установлено, что через 1,5−2 часа 
приема левофлоксацина – линезолида − кана-
мицина в крови они достигают пиковых кон-
центраций. Для левофлоксацина и линезолида 
основные процессы метаболизма происходят в 
одном органе – печени, канамицин не метабо-
лизируется вообще, но выводятся все три изу-
чаемых препарата почками.

Заключение. Анализ с помощью техноло-
гии Galaxy Sagittarius - AlphaFold демонстри-
рует значительный уровень белковых совпаде-
ний с препаратами при их парном применении: 
левофлоксацина и линезолида – 181 совпаде-
ние и менее выраженное при одновременном 
применении левофлоксацин – канамицин – 11 
белковых совпадений, что может являться кон-
курирующим фактом при формировании сое-
динений лиганд-рецептор с белками плазмы. 
Взаимодействие линезолида, левофлоксацина 
и канамицина, приводящее к повышению эф-
фективности и безопасности фармакотерапии, 
лежит в основе рационального их комбиниро-
вания. 
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EnglishAbstract
Aim. To investigate pharmacokinetic and 

pharmacodynamic interactions of levofloxacin, 
kanamycin and linezolid in combined 
chemotherapy of multidrug-resistant tuberculosis.

Materials and Methods. We investigated 
pharmacological interactions between levofloxacin, 
kanamycin and linezolid using GalaxyWEB 
GalaxySagittarius – AlphaFold software.

Results. We found that levofloxacin can 
interact through the carboxyl group (–COOH) with 
compounds containing an amino group, in particular 
with linezolid and kanamycin, in order to form a 
carbamide bond -CO-NH-. Levofloxacin is also 
able to form an azomethine bond via the carbonyl 
group –C = O with drugs containing the primary 
amino group (kanamycin and linezolid). 3D models 
of the drug compounds with plasma proteins were 
visualized and protein matches of paired intake of 
drugs were determined: Levofloxacin – Linezolid 

pair – 181 matches, Levofloxacin – Kanamycin 
pair – 11 matches, Kanamycin – Linezolid pair 
– 8 matches. After 1.5-2 hours after the intake of 
levofloxacin – linezolid - kanamycin, these drugs 
reached peak concentrations. Levofloxacin and 
linezolid were primarily metabolized in the liver 
and kanamycin has not been metabolized at all. All 
three drugs were excreted by the kidneys.

Conclusion. The analysis demonstrated 
effectiveness of Galaxy Sagittarius - AlphaFold 
technology and found a significant level of drug-
protein complexes. The interaction of linezolid, 
levofloxacin and kanamycin led to an increase in 
the effectiveness and safety of pharmacotherapy, 
underlying their rational combination.

Keywords: drug interaction, levofloxacin, 
linezolid, kanamycin, combination therapy.
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Введение
Для преодоления сложностей, связанных 

с лечением химиорезистентного туберкулеза, 
ВОЗ рекомендовала разработать индивидуали-
зированные схемы на основе результатов те-
стирования лекарственной чувствительности и 

в соответствии с новыми группами противоту-
беркулезных препаратов (ПТП) [1, 2]. Согласно 
новым дефинициям, принятым ВОЗ в 2021 г., в 
схемах лечения пациентов с лекарственно-ре-
зистентным туберкулёзом не могут быть пол-
ноценно использованы эффективные препара-
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ты только одной группы [1, 3]. Проблема в по-
явлении новых ПТП и схем лечения туберкулеза 
обуславливает использование препаратов, заре-
гистрированных для лечения других инфекций, 
в том числе и антибиотиков широкого спектра 
действия (АБШСД) [4, 5]. Данные лекарствен-
ные препараты относятся к группе жизненно 
важных средств. К сожалению, при антибиоти-
котерапии (АБТ) отмечается множество нежела-
тельных эффектов, наибольшее число которых 
связано с ошибками при назначении АБТ и вы-
боре отдельных препаратов. По данным специ-
алистов ВОЗ, около 75% назначений АБТ со-
провождаются различными нарушениями [6]. 
Проблема подбора эффективной и безопасной 
комбинации АБШСД более актуальной стала в 
период пандемии COVID-19. В связи с тем, что 
Временные рекомендации по ведению больных 
с новой коронавирусной инфекцией COVID-19, 
создававшиеся в разных странах, невольно при-
вели к резкому увеличению использования ан-
тибиотиков во время пандемии, включая дыха-
тельные фторхинолоны – левофлоксацин, ами-
ногликозиды – канамицин и оксазолидиноны – 
линезолид. Как показала клиническая практика, 
интенсивная терапия при комбинированном их 
использовании, в свою очередь, способствова-
ла увеличению числа известных нежелательных 
лекарственных реакций [7]. Так, резкий рост ча-
стоты случаев кардиотоксического действия ле-
карственных средств (ЛС) повлек за собой уве-
личение летальных исходов заболевания, кото-
рые специалисты связывали с назначением ком-
бинации антибактериальных, противовирусных 
и препаратов симптоматической терапии [8].

Необходимо отметить, что во фтизиатриче-
ской практике при лечении туберкулеза исполь-
зование традиционно комбинированных режи-
мов (назначение не менее 4 препаратов) является 
обязательным, в большей степени для предотвра-
щения формирования устойчивости возбудителя 
к химиопрепаратам [9]. Следующим принципом 
лечения больных туберкулезом является прием 
всех препаратов одновременно один раз в день 
для организации контролируемого проведения 
химиотерапии. Такой подход к лечению тубер-
кулеза прогнозируемо сопровождается развити-
ем различных нежелательных лекарственно об-
условленных реакций. Экспертами ВОЗ офици-
альным признается термин «неблагоприятная 
(нежелательная) побочная реакция (adverse drug 
reaction)» – как любая непреднамеренная и вред-
ная для организма человека реакция, которая воз-

никает при использовании лекарственного сред-
ства (ЛС) в рекомендуемых дозах с целью лече-
ния и профилактики заболеваний или для коррек-
ции физиологических функций. Это означает, что 
существует причинно-следственная связь между 
нанесением вреда здоровью человека и приме-
нением ЛС. Как известно, лекарственные сред-
ства (ЛС) могут взаимодействовать между со-
бой. По данным авторов, 17–23% назначаемых 
врачами комбинаций ЛС являются потенциаль-
но опасными, т.е. могут повысить риск разви-
тия неблагоприятных побочных реакций (НПР), 
хотя лишь у 6–8% больных, получающих потен-
циально опасные комбинации ЛС, развиваются 
НПР [10]. Под взаимодействием ЛС понимается 
изменение эффективности и безопасности одно-
го ЛС при одновременном или последовательном 
его применении с другим ЛС. Взаимодействие 
ЛС, приводящее к повышению эффективности 
и безопасности фармакотерапии, лежит в основе 
рационального комбинирования препаратов [11]. 

В клинической практике рассматриваются сле-
дующие виды взаимодействия ЛС: фармацевти-
ческое; фармакокинетическое и фармакодинами-
ческое. Фармацевтическое взаимодействие мо-
жет происходить до поступления ЛС в организм 
пациента, в его основе лежат физико-химические 
реакции между ЛС. Наибольшее клиническое 
значение имеют фармакокинетическое и фарма-
кодинамическое взаимодействие ЛС. Фармакоки-
нетическое и фармакодинамическое взаимодей-
ствие может происходить по разным механизмам, 
знание которых позволяет врачу избегать приме-
нения нерациональных и потенциально опасных 
комбинаций и, в тоже время, выбирать рацио-
нальные комбинации ЛС [11].

При попадании в кровь нескольких биоло-
гически активных веществ, конкурирующих 
за один и тот же участок связывания на белках 
плазмы крови, возможна существенная моди-
фикация их токсичности и продолжительности 
действия [12]. Пептид-белковые взаимодействия 
участвуют в различных фундаментальных кле-
точных функциях, их идентификация имеет ре-
шающее значение для разработки эффективных 
пептидных терапевтических средств [13, 14]. 
Разработка различных технологий по изучению 
связывания белковых структур плазмы и лекар-
ственных препаратов, а также моделирование 
белок-белковых взаимодействий (PPI – Protein-
Protein Interaction) в настоящее время получило 
бурное развитие. Технологии нейронных сетей 
глубокого обучения, применяемые для модели-
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рования, позволяют не только представить 3D 
модель различных белковых структур, но и про-
анализировать различные варианты их взаимо-
действий [15]. Методы молекулярной динамики 
используются для изучения активации рецепто-
ров, то есть процесса, при котором рецептор вза-
имодействует с лигандом (молекулой) и вызыва-
ет изменения в структуре, динамике и свойствах 
рецептора и лиганда, а также для моделирования 
взаимодействия между ними [16].

Цель исследования
Определить фармакокинетическое и фарма-

кодинамическое взаимодействия перепрофили-
рованных антибактериальных препаратов ши-
рокого спектра действия: левофлоксацина, ка-
намицина и линезолида, применяемых при 
комбинированной химиотерапии лекарствен-
но-устойчивого туберкулеза во фтизиатриче-
ской практике и возможности их одновременно-
го приема больными туберкулезом.

Материалы и методы
Для анализа изучения фармакологического 

взаимодействия были взяты лекарственные пре-
параты левофлоксацин (Lfx), канамицин (Km) 
и линезолид (Lzd), которые рекомендованы при 
составлении схемы лечения пациентов с лекар-
ственно-устойчивым туберкулезом. Рассматри-
валась их возможность одновременного приема 
пациентом, с учетом их фармакокинетических и 
фармакодинамических свойств.

При выполнении данной работы применялось 
пользовательское обеспечение с открытым и ча-
стично открытым исходным кодом: GalaxyWEB 
GalaxySagittarius − AlphaFold. В данное обеспе-
чение входит: AutoDock 2, Sagittarius, AlphaFold. 
Обработка и визуализация полученных ре-
зультатов производилась при помощи Python 3 
(Pandas, Scipy, Matplotlib) и Excel. Использова-
лись открытые базы данных PubChem и RCSB 
Protein Data Bank.

Autodock (AD) программное обеспечение, ис-
пользуется в молекулярной биологии с 1990 го-
да. Со времен создания формула алгоритма меня-
лась, однако общий вид заключался в работе двух 

программ − autodock − собственно программа, 
выполняющая молекулярный докинг и autogrid 
− программа, создающая сеть потенциалов мо-
лекул. Molecular docking («стыковка») − группа 
алгоритмов поиска энергетически наиболее вы-
годных расположений лиганда в центре связыва-
ния макромолекулы − мишени. Этот метод моле-
кулярного моделирования позволяет предсказать 
наиболее выгодную для образования устойчивого 
комплекса ориентацию и положение одной моле-
кулы – лиганда (от лат. «Ligare» «связывать») по 
отношению к другой – рецептора (лат. «Receptor» 
– приёмник, получатель) [17, 18].

 Механизм работы заключается в создании ма-
тематического куба в области рецептора (docking 
box). AutoGrid − создает для рецептора набор би-
нарных файлов (сеток потенциалов), для каждого 
атома в docking box создается описание потенциа-
ла взаимодействия с пробным атомом определен-
ного химического элемента. Набор атомов опре-
деляется химическими элементами, входящими в 
состав лиганда. Для расчета потенциала исполь-
зуется скоринг-функция, основанная на тео- 
ретическом, практическом или смешанном обо-
сновании. В последующем сетка потенциала ис-
пользуется для расчета свободной энергии. Ли-
ганд, кроме совокупности связей, атомов и заря-
дов, описывается набором чисел − положением в 
docking box, поворотом всех активных торсион-
ных углов. Autodock перебирает все возможные 
комбинации этих чисел, для того чтобы найти оп-
тимальное с точки зрения свободной энергии по-
ложение лиганда в docking box. Это обуславлива-
ет форму docking box в форме куба со стороной 
10−30Å таким образом, чтобы он включал в себя 
активный центр рецептора [5]. Для оптимизации 
перебора всех возможных положений в активном 
центре и всех конформаций лиганда применя-
ются алгоритмы поиска глобального минимума: 
Монте-Карло, имитацию отжига, а также генети-
ческие алгоритмы: LGA (Ламаркианский генети-
ческий алгоритм) [18].

AD остается актуальным методом исследо-
ванием в биоинформатике. [19, 20]. Последнее 
обновление вышло в 2012 году, с этого времени 
принцип AD можно описать так:
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 AlphaFold (AF) − программа на базе искус-
ственного интеллекта (artificial intelligence (AI)), 
разработанная Google Deep Mind, которая вы-
полняет предсказания пространственной струк-
туры белка. Программа разработана как система 
глубокого обучения [21]. Программа представ-
лена в 2 вариантах, первой и второй версией. 
В 2021 году в журнале Nature был опубликован 
открытый исходный код Alphafold 2 [22]. В сво-
ей структуре AF является нейросетью глубокого 
обучения, позволяющей предсказывать структу-
ру белка после его изменения.

 В начале алгоритма используется пакетная 
программа HMMER для поиска гомологов вход-
ной последовательности на основе базы данных 
Uniprot&MGnify – открытая база данных после-
довательностей белков. Затем используется па-
кет HH-suite (программный пакет с открытым ис-
ходным кодом для поиска белковых последова-
тельностей) для поиска 3D структур в PDB (ин-
терактивный отладчик для работы в программе 
Python), которые могли соответствовать гомоло-
гам поданных на вход выравниванию. При суще-
ствовании готовой структуры происходит гомо-
логичное моделирование белка, алгоритм создает 
таблицу парного представления остатков − ква-
дратную таблицу, где каждый элемент является 
описанием векторов взаимодействия (i&j – век-
торы координатных осей: i − единичный вектор 
оси абсцисс; j − единичный вектор оси ординат) 

аминокислот (АК). Далее AF2 генерирует вектор-
ные эмбеддинги (представления) из АК остат-
ков в выравнивании и из пар остатков в парном 
представление [22]. Затем следует ядро AF2. End-
to-end нейросеть (завершающий этап анализа от 
начала до окончания процесса анализа данных), 
основанная на архитектуре трансформер. Полу-
чая на вход эмбеддинги выравнивания и парного 
представления, итеративно улучшает их на глубо-
ких слоях, возвращая 3D структуру на их основе. 
В медицинской практике возможна следующая 
интерпретация: большое количество совпадений 
белковых структур при применении нескольких 
антибиотиков может коррелировать со снижени-
ем эффективности терапии и увлечением ее ток-
сичности для пациента [23].

Результаты 
При анализе фармакологического взаимодей-

ствия обращает на себя внимание тот факт, что 
левофлоксацин может взаимодействовать по 
карбоксильной группе –COOH с соединениями, 
содержащими аминогруппу, в частности с лине-
золидом и канамицином, с образованием карба-
мидной связи -CO-NH-. Также левофлоксацин 
способен образовывать азометиновую связь по 
карбонильной группе –C=O в своём составе с 
содержащими первичную аминогруппу препа-
ратами, к которым относятся и канамицин, и ли-
незолид (рисунок 1). 

Рисунок 1.
Химические форму-
лы препаратов: 
а) левофлоксацин, 
b) канамицин, 
c) линезолид.

Figure 1.
Chemical formulas 
of levofloxacin (a), 
kanamycin (b), 
and linezolid (c).

Метаболиты, образованные в результате био-
трансформации выбранных ксенобиотиков, мо-
гут оказывать токсический эффект как при моно-
терапии, так и в результате протекания реакций 
взаимодействия. Так как вещества, подвергшиеся 
превращению в результате ферментативных ре-
акций, могут иметь более высокую реакционную 
способность, чем предшественники, их совмест-
ное применение может кумулировать и потенци-
ровать действие друг друга. В связи с этим при 

возникновении нежелательных явлений стоит ду-
мать о раздельном применении данных препара-
тов с учетом дальнейшего изучения их фармако-
кинетических и фармакодинамических свойств.

При исследовании фармакодинамики вы-
бранных препаратов Lfx-Km-Lzd по результа-
там программного анализа были визуализирова-
ны 3D-модели соединения препаратов с белками 
плазмы и определены белковые совпадения пар-
ного приема препаратов (рисунок 2).
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Рисунок 2.
3D-модель соеди-
нения препаратов 
с белками плазмы: 
(a) –левофлоксацин, 
(b) – канамицин,
(c) – линезолид.

Figure 2.
3D model of the 
interactions between 
drugs and plasma 
proteins.
Levofloxacin (a), 
kanamycin (b),
and linezolid (c).

№ 
п/п

Варианты парного применения препа-
ратов / Paired drug intake

Количество белковых совпадений с препаратами при их парном при-
менении / Number of drug-protein matches in case of their paired intake

1 Левофлоксацин – Линезолид
Levofloxacin – Linezolide 181

2 Левофлоксацин – Канамицин
Levofloxacin – Kanamycin 11

3 Канамицин – Линезолид
Kanamycin – Linezolide  8

Таблица 1. Белковые 
совпадения с лекар-
ственными препа-
ратами, применяе-
мыми при комбини-
рованной терапии 
химиорезистентного 
туберкулеза.

Table 1.
Drug-protein matches 
with the drugs used in 
combined treatment 
of multidrug-resistant 
tuberculosis.

Варианты парных взаимодействий конку-
рирующих ЛС, количество белковых совпаде-
ний с препаратами, применяемыми одновре-
менно при терапии химиорезистентного ту-
беркулеза, – левофлоксацином, канамицином, 
и линезолидом (таблица 1):

Группа значительных совпадений выделяет-
ся на фоне других ЛС: пара левофлоксацин – 
линезолид – 181 совпадение. Одновременный 
прием этих лекарственных препаратов может 
приводить к возникновению фармакокинетиче-
ского взаимодействия, снижению терапевтиче-
ского эффекта и увеличению риска возникнове-
ния нежелательных реакций.

При анализе фармакокинетики анализиру-
емых препаратов Lfx-Km-Lzd обращает на 
себя внимание тот факт, что при одновремен-
ном назначении левофлоксацина и линезо-
лида пиковых концентраций в крови они до-
стигают через два часа, а канамицин – через 
1,5 часа при его внутримышечном введении. 
То есть и действие на макроорганизм будет 
практически одновременным. В том случае, 
если у больного есть провоцирующие факто-
ры развития нежелательных побочных реак-
ций, их действие может усиливаться и оказы-
вать различные эффекты: суммации, потен-
цирования, аддитивного действия, синергиз-
ма или синерго-антагонизма. В связи с этим 
необходимо понимать и процессы метаболиз-
ма рассматриваемых лекарственных препара-
тов (таблица 2).

Необходимо отметить, что основные процес-
сы метаболизма для левофлоксацина и линезо-
лида происходят в одном органе – печени, ка-
намицин не метаболизируется вообще. На этом 
фоне все три изучаемых препарата выводятся 
почками, что при их одновременном примене-
нии может быть причиной более выраженных 
нефротоксических лекарственно индуцирован-
ных процессов. 

Заключение
Одновременное назначение перепрофилиро-

ванных антибактериальных препаратов широко-
го спектра действия – левофлоксацина, канами-
цина и линезолида (Lfx-Lzd-Km) при фармацев-
тическом взаимодействии может быть причиной 
образования метаболитов, образованных в ре-
зультате биотрансформации выбранных ксено-
биотиков, которые могут оказывать токсический 
эффект как при монотерапии, так и в результате 
протекания реакций взаимодействия, что требу-
ет дальнейшего изучения данного вопроса. 

Анализ с помощью технологии Galaxy 
Sagittarius - AlphaFold демонстрирует значи-
тельный уровень белковых совпадений с препа-
ратами при их парном применении: левофлок-
сацина и линезолида – 181 совпадение и менее 
выраженное при одновременном применении 
левофлоксацин – канамицин – 11 белковых со-
впадений, что может являться конкурирую-
щим фактом при формировании соединений ли-
ганд-рецептор с белками плазмы и изменять не 



FUNDAMENTAL 
AND CLINICAL MEDICINE

14

VOL. 9, № 1, 2024® ORIGINAL RESEARCH

только терапевтическую эффективность лече-
ния, но и повысить риск развития нежелатель-
ных побочных реакций.

Среди пациентов, принимающих данное ле-
чение, лекарственно-индуцированные пораже-
ния органов экскреции являются распростра-
ненными, поэтому остается актуальным вопрос 
об их совместном воздействии на организм па-
циента. При одновременном применении препа-
ратов, имеющих одни и те же белковые мише-

ни, стоит учитывать интервалы и способы их 
введения. Необходимо оценивать фармакоки-
нетические и фармакодинамические свойства, 
лекарственные формы данных препаратов для 
коррекции схем комбинации линезолида, лево-
флоксацина и канамицина, возможности их од-
новременного применения для снижения риска 
развития нежелательных побочных реакций и 
повышения клинической эффективности тера-
пии туберкулеза.
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№ 
п/п

Препарат /
Drug 

Всасывание 
препарата / 

Absorption of 
drug

Метаболизм препарата / 
Metabolism of drug

Т1/2 препарата /
 T1/2 of drug

C max препарата в плаз-
ме / 

C max of drug in plasma

1 Группа аминог-
ликозидов (Ка-
намицин)
Aminoglycoside 
group 
(Kanamycin)

После в/м вве-
дения всасыва-
ются быстро и 
полностью.
 After 
intramuscular 
administration, 
they are 
absorbed quickly 
and completely.

Не метаболизируются, вы-
водятся почками путем клу-
бочковой фильтрации в 
неизмененном виде, созда-
вая высокие концентрации 
в моче.
They are not metabolized 
and are excreted unchanged 
by the kidneys through 
glomerular filtration, creating 
high concentrations in the 
urine.

Для всех ами-
ногликозидов у 
взрослых с нор-
мальной функци-
ей почек состав-
ляет 2–4 часа
For all 
aminoglycosides in 
adults with normal 
renal function, 2–4 
hours

Пиковые концентрации 
развиваются через 30 
мин. после окончания 
в/в инфузии и через 
0,5–1,5 часа после в/м 
введения
Peak concentrations 
develop after 30 minutes. 
after the end of the i.v. 
infusion and 0.5–1.5 hours 
after i.m. administration

2 Группа окса-
золидинонов 
(Линезолид)
Oxazolidinone 
group 
(Linezolid)

Биодоступность 
составляет око-
ло 100%
Bioavailability is 
about 100%

Линезолид выводится поч-
ками и через ЖКТ в виде 
двух неактивных метабо-
литов. Ферменты системы 
Р 450 не участвуют в мета-
болизме.
Linezolid is excreted by 
the kidneys and through 
the gastrointestinal tract 
in the form of two inactive 
metabolites. Enzymes of the 
P 450 system are not involved 
in metabolism.

Для линезолида 
- 3,8 часа (прием 
2р/сут.) Выведе-
ние линезолида – 
50%−30% с мочой, 
печенью − 70%.
For linezolid − 3.8 
hours (dose 2 times 
/ day). Linezolid 
excretion − 50% 
−30% in the urine, 
liver − 70%.

Время достижения мак-
симальной концентра-
ции линезолида в крови 
(TCmax) − 2 ч, 
The time to reach the 
maximum concentration 
of linezolid in the blood 
(TCmax) is 2 hours,

3 Группа хино-
лонов/фторхи-
нолонов (Ле-
вофлоксацин)
Quinolone/
fluoroquinolone 
group 
(Levofloxacin)

Абсолютная 
биодоступность 
при приеме 
внутрь состав-
ляет 99−100%.
Absolute 
bioavailability 
when taken 
orally is 99-
100%.

Метаболизируется в пече-
ни. Выведение преимуще-
ственно через почки (более 
85% принятой дозы). Ча-
стично выводятся с желчью.
Metabolized in the liver. 
Excretion is primarily through 
the kidneys (more than 85% 
of the dose taken). Partially 
excreted in bile.

После приема 
внутрь левофлок-
сацин относитель-
но медленно вы-
водится из плазмы 
(T1/2 – 6–8 часов). 
After oral 
administration, 
levofloxacin is 
eliminated from 
plasma relatively 
slowly (T1/2 − 6−8 
hours).

Максимальные концен-
трации в крови дости-
гаются в среднем че-
рез 1–3 ч после приема 
внутрь достигается в те-
чение 1–2 часов.
Maximum concentrations 
in the blood are reached 
on average 1–3 hours 
after oral administration 
and are achieved within 
1–2 hours.

Таблица 2. Фарма-
кокинетика пере-
профилированных 
препаратов АБШСД, 
применяемых при 
комбинированной 
терапии лекарствен-
но-устойчивого ту-
беркулеза.

Table 2.
Pharmacokinetics 
of the drugs used in 
combined treatment 
of multidrug-resistant 
tuberculosis.
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