
Введение. Распространенность вирусного гепати-
та С, как в России, так и в мире, остается высокой,
несмотря на значительный прогресс в лечении этого
тяжелого заболевания, обусловленный появлением
новых высокоэффективных препаратов прямого про-

тивовирусного действия, в том числе пангенотипиче-
ских. Тем не менее, согласно последним международ-
ным рекомендациям по лечению гепатита С, геноти-
пирование вируса остается обязательным этапом
диагностики заболевания, так как выбор схемы тера-
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Цель исследования: установить причину «нестандартных» результатов при генотипировании вируса гепатита С (ВГС) с при-
менением тест-системы «Abbott RealTime HCV Genotype II». Материалы и методы исследования: 19 образцов плазмы крови
коинфицированных ВГС/ВИЧ пациентов с «нестандартными» результатами генотипирования ВГС были исследованы путем
секвенирования областей генома ВГС NS5B и 5’UTR/core, а также с применением генотипирующих наборов производства
«Вектор-Бест» и «Интерлабсервис». Результаты: установлено, что обследованные пациенты инфицированы RF2k/1b ВГС.
Среди коинфицированных ВИЧ/ВГС доля инфицированных RF2k/1b составляет 6%. Заключение: широко применяемые
в рутинной практике тест-системы, мишенью которых является только один фрагмент генома вируса 5’UTR/core, ошибочно
идентифицируют рекомбинант ВГС RF2k/1b как генотип 2. Данные о результатах противовирусной терапии у пациентов,
инфицированных RF2k/1b, говорят о недостаточной эффективности схем, рекомендованных для лечения вируса генотипа 2.
Ключевые слова: вирус гепатита С, рекомбинантная форма, RF2k/1b, генотипирование, эффективность противовирус-
ной терапии.

Study objective: To find out the causes of nonstandard results of hepatitis C virus genotyping using the test system Abbott RealTime
HCV Genotype II. Materials and methods: 19 plasma samples from HCV/HIV patients showing nonstandard genotyping results
were studied by sequencing the NS5B and 5’UTR/core regions of viral genomes. Genotyping kits manufactured by Vector-Best and
Interlabservice were additionally used. Results: Patients were found to be infected with RF2k/1b HCV. RF2k/1b HCV was found in
6% of the co-infected HCV/HIV patients. Conclusion: The routinely used test systems targeted to only one fragment of HCV geno-
me, i.e. to 5’UTR/core, erroneously identify the RF2k/1b recombinant as genotype 2. Data on antiviral therapy for RF2k/1b HCV
suggest that therapeutic regimens recommended for genotype 2 HCV are inadequate for RF2k/1b cases.
Key words: hepatitis C virus, recombinant form RF2k/b, genotyping, antiviral therapy.



пии и прогноз ее эффективности зависит от выявлен-
ного у пациента генотипа вируса. Из-за высокой
стоимости и, соответственно, малой доступности
новых препаратов прямого противовирусного дей-
ствия широко применяемой схемой лечения на дан-
ный момент в России остается комбинированная
терапия пегилированным интерфероном и рибавири-
ном, которая демонстрирует различную эффектив-
ность в отношении разных генотипов вируса [1, 2].

В России для генотипирования ВГС в рутинной
лабораторной практике в подавляющем большин-
стве случаев применяют тест-системы отечествен-
ных производителей («Интерлабсервис», «Вектор-
Бест», «ДНК-технология»). Значительно реже
используют наборы зарубежных производителей
и in house методы. Оба последних варианта малодо-

ступны в клинической лабораторной диагностике,
в том числе из-за отсутствия сертификатов, разре-
шающих использование этих тест-систем в россий-
ском практическом здравоохранении. Из суще-
ствующих зарубежных коммерческих тест-систем
для генотипирования ВГС в России в настоящий
момент применяется только набор «Abbott RealTime
HCV Genotype II» (Abbott Molecular Inc., США).
Кроме вышеназванного диагностического набора,
за рубежом для генотипирования наиболее часто
применяют тест-систему производства Siemens
Healthcare Diagnostics «Versant HCV Genotype 2.0
Assay (LiPA)», которая не сертифицирована в Рос -
сии, но врачи-инфекционисты в своей практике мо -
гут сталкиваться с результатами, полученными при
использовании этого набора, например, при ведении
пациентов в рамках клинических испытаний.

Производители генотипирующих тест-систем,
основанных на полимеразной цепной реакции
(ПЦР), для достижения необходимой чувствитель-

ности и специфичности подбирают в качестве
мишени консервативный участок генома вируса.
В подавляющем большинстве случаев это 5’-не -
транслируемый регион (5’-UTR) и/или примыкаю-
щий к нему ген core («Интерлабсервис», «Вектор-
Бест», «ДНК-технология», Siemens Healthcare
Diag no s tics (LiPA) [3–5]. Исключением является
тест-система «Abbott RealTime HCV Genotype II»,
дизайн которой предусматривает идентификацию
генотипов ВГС с помощью двух мишеней, располо-
женных в разных концах генома вируса. Одна
мишень соответствует участку нуклеотидной после-
довательности региона 5’-UTR и необходима для
дифференциации генотипов вируса с 1-го по 6-й,
вторая — соответствует региону NS5B и использу-
ется для идентификации субтипа 1a либо 1b (рис. 1).

Трудности в подборе региона-мишени обусловле-
ны значительной вариабельностью вирусного гено-
ма. ВГС относится к РНК-содержащим вирусам, и,
как и другие представители этой группы вирусов,
отличается высокой частотой мутаций, короткой про-
должительностью полужизни вирионов (нес колько
часов) и высокой репликативной активностью. Эти
особенности лежат в основе высокой изменчивости
вируса, которая позволяет ему «ускользать» от про-
тивовирусного действия иммунной системы и способ-
ствует хронизации инфекции [6].

С развитием молекулярно-биологических техно-
логий появилась возможность расшифровывать
полный геном микроорганизмов, что привело
к уточнению и расширению таксономических клас-
сификаций. Этот процесс активно идет и в отноше-
нии ВГС. В настоящее время на основе филогене-
тического анализа полногеномных нуклеотидных
последовательностей изоляты ВГС подразделяют
на 7 генотипов вируса и множество субтипов [7].
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Рис. 1. Строение генома рекомбинантной формы ВГС RF2k/1b. Стрелка обозначает сайт рекомбинации, кружки — области
мишеней для определения генотипа ВГС [8].



С момента открытия вируса в 1989 году и на про-
тяжении более десятилетия такое генетическое раз-
нообразие ВГС связывали только с высокой часто-
той мутаций, накапливаемых в геноме. Другой фун-
даментальный механизм изменчивости — рекомби-
нации, происходящие между геномами вирусов
различных генотипов/субтипов, не принимали во
внимание, полагая, что такие рекомбинантные виру-
сы, если и образуются, то являются нежизнеспособ-
ными. Впервые циркулирующая рекомбинантная
форма ВГС, названная RF2k/1b, была обнаружена
в 2002 году в Санкт-Петербурге [8]. Данные анализа
генома рекомбинанта RF2k/1b свидетельствуют
о том, что он сформировался в результате гомоло-
гичной рекомбинации между геномами субтипов 2k
и 1b. Состав его генома не отличается от нерекомби-
нантных вирионов, но включает один сайт рекомби-
нации, расположенный внутри второй трети NS2
гена (см. рис. 1). Таким образом, все структурные
гены рекомбинантного вируса принадлежат субтипу
2k, а неструктурные, начиная с точки рекомбинации
внутри NS2 гена и далее в направлении области
3’-UTR — субтипу 1b.

В 2005 году в таксономическую классификацию
ВГС была введена новая номенклатурная едини-
ца — рекомбинантная форма [9]. К настоящему
моменту известно уже 16 рекомбинантных форм
ВГС, девять из которых, зарегистрированы в так-
сономической классификации (табл. 1) [8, 10–15].

Однако из всех природных рекомбинантных форм
пока только вариант RF2k/1b получил широкое рас-
пространение и является именно циркулирующей
рекомбинантной формой. Изоляты RF2k/1b были
выделены от различных групп пациентов всех воз-
растных категорий в разных регионах мира: Россия,
Эстония, Узбекистан, Азербайджан, Белоруссия,
Грузия, Швеция, Ирландия, Голландия, Франция,

Кипр, Испания, Нидерланды, Канада и США [8,
16–22]. Следует отметить, что подавляющее боль-
шинство этих пациентов проживают или родились
на территории бывшего Советского Союза.

Путем филогенетического анализа было установ-
лено, что предположительное время рекомбинации
приходится на период между 1923 и 1956 годами
[23]. Этот временной промежуток включает в себя
создание в 1926 году первого в мире Научно-прак-
тического института переливания крови в Москве
и начало широкого использования гемотрансфузий
в Советском Союзе, включая период Великой
Отечественной войны. Таким образом, с высокой
долей вероятности, можно заключить, что рекомби-
национное событие произошло на нашей террито-
рии, и, соответственно, именно в этом регионе эта
рекомбинантная форма вируса получила распро-
странение.

Учитывая строение рекомбинантной формы
RF2k/1b и особенность российских коммерческих
тест-систем, становится очевидным, что данный
вариант ВГС при применении таких тест-систем
будет типироваться как генотип 2, в связи с чем его
идентификация в лабораторной практике затруднена.

Для определения генотипа ВГС в клинико-диаг-
ностической лаборатории Санкт-Петербургского
Центра по профилактике и борьбе со СПИД
и инфекционными заболеваниями (Центр СПИД)
последние годы применяли тест-системы только

отечественных производителей («Интер лаб сер -
вис», «Вектор-Бест»). С началом использования
набора для генотипирования ВГС «Abbott Real -
Time HCV Genotype II» сотрудники лаборатории
обнаружили несоответствие некоторых результа-
тов генотипирования указанным в инструкции
«стандартным» вариантам для различных геноти-
пов вируса. Сопоставление особенностей дизайна
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данной тест-системы и строения генома вируса
RF2k/1b указывало на возможное выявление изо-
лятов этой рекомбинантной формы.

Цель исследования: установить причину
«нестандартных» результатов генотипирования
изолятов ВГС, выделенных из образцов плазмы
крови пациентов, коинфицированных ВИЧ/ВГС,
с применением тест-системы «Abbott RealTime
HCV Genotype II». Оценить долю рекомбинантной
формы RF2k/1b в группе коинфицированных
ВИЧ/ВГС пациентов Санкт-Петербурга.

Материалы и методы исследования. В работе
изучены 19 образцов плазмы крови, полученные
от коинфицированных ВИЧ/ВГС пациентов Центра
СПИД, направленных в клинико-диагностическую
лабораторию для проведения генотипирования ВГС
по клиническим показаниям в 2014–2015 годах.
Данные образцы плазмы были архивированы после
получения «нестандартных» результатов генотипи-
рования при использовании тест-системы «Abbott
RealTime HCV Genotype II» и хранились при темпе-
ратуре -70° С до проведения секвенирования
и допол нительного генотипирования с использова-
нием других тест-систем. «Нестандартными»
результатами считали следующее:

— в 5 образцах отсутствовала амплификация
региона 5’-UTR (то есть генотип не установлен),
но одновременно по региону NS5B был идентифи-
цирован субтип 1b (вариант «1b»);

— в 14 образцах по региону 5’-UTR идентифи-
цирован только генотип 2, а по региону NS5B —
субтип 1b (вариант «1b2»).

Для сравнительного генотипирования применя-
лись следующие тест-системы российских произво-
дителей: «РеалБест РНК ВГС-1/2/3» («Вектор-
Бест», Россия), «АмплиСенс HCV-1/2/3-FL»
(ФБУН ЦНИИ эпидемиологии Роспотребнадзора,
Россия), «АмплиСенс HCV-генотип-FL» (ФБУН
ЦНИИ эпидемиологии Роспотребнадзора, Россия).

Амплификацию и секвенирование участков генов
core и NS5B ВГС выполняли, как описано ранее,
с небольшими модификациями [8]. Реакцию обрат-
ной транскрипции проводили с использованием
набора «Реверта L» (ФБУН ЦНИИ эпидемиологии
Роспотребнадзора, Россия). ПЦР-продукты очища-
ли с использованием набора реагентов AxyPrep PCR
Clean-up Kit (Axygen, Biosciences). Реакцию лими-
тированного секвенирования проводили с использо-
ванием GenomeLab Dye Terminator Sequencing with
Quick Start Kit (Beckman Coulter) и 3,2 пмоль соот-
ветствующего праймера. Капиллярный электрофо-

рез выполняли на автоматическом секвенаторе
GenomeLab GeXP (Beckman Coulter). Анализ нук-
леотидных и аминокислотных последовательностей
осуществляли с помощью пакета программ LASER-
GENE (DNA STAR Inc., США) и Mega, версия 5.05.
Филогенетический анализ выполнен методом
Maximum-Likelihood в бесплатной программе Mega,
версия 5.05 (http://www.mega software.net). В каче-
стве внешней группы служил наиболее близкород-
ственный вирус, входящий в состав рода Hepacivirus,
GBV-B (Acc NC_001655).

Для оценки вклада рекомбинантной формы
вируса RF2k/1b в общую структуру заболеваемо-
сти гепатитом С в исследование были включены
187 образцов плазмы крови коинфицированных
ВИЧ/ВГС пациентов Центра СПИД, направлен-
ных на генотипирование ВГС по клиническим
показаниям в июне-июле 2015 года (сплошная
выборка). Генотипирование в этих образцах,
выполнялось с применением тест-системы «Abbott
RealTime HCV Genotype II».

Результаты исследования и их обсуждение.
При исследовании 19 образцов, для которых были
получены «нестандартные» для набора «Abbott
RealTime HCV Genotype II» варианты результатов
генотипирования ВГС «1b» и «1b2», при использо-
вании тест-систем отечественных производителей
во всех случаях был обнаружен только вирус гено-
типа 2 (табл. 2). Для стандартных вариантов отве-
тов результаты генотипирования при использова-
нии различных тест-систем полностью совпадали.

Анализ нуклеотидных последовательностей
из 5’UTR/core и NS5B регионов генома изолятов
ВГС показал их принадлежность к субтипу 2k
и субтипу 1b, соответственно (см. табл. 1).
Филогенетический анализ, основанный на 270 н.о.
из NS5B гена выявил, что все 19 изученных изоля-
тов принадлежат к кластеру, сформированному
рекомбинантными изолятами RF2k/1b (рис. 2).
Пять изолятов, типированные как вариант «1b»
согласно «Abbott RealTime HCV Genotype II»,
группировались в два субкластера, в которые не
входили изоляты, типированные как вариант
«1b2». Эти данные указывают на дивергенцию
между изолятами в области мишени из 5’UTR/core
области, используемой в «Abbott RealTime HCV
Genotype II». Таким образом, изоляты с «нестан-
дартными» вариантами «1b» и «1b2» относятся
к межгенотипной рекомбинантной форме RF2k/1b.

Исходя из полученных результатов, становится
очевидным, что диагностировать рекомбинантные
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формы в настоящее время с использованием
 существующих российских тест-систем невозмож-
но, так как необходимо проводить субтипирование
изолятов генотипа 2 на основе второй мишени,
расположенной в NS5B области генома. В свою
очередь, несмотря на то, что мишень
из 5’UTR/core области тест-системы «Abbott
RealTime HCV Genotype II» требует модификации,
данная тест-система позволяет выявлять рекомби-
нантную форму RF2k/1b.

С клинической точки зрения наиболее интерес-
ными представляются вопросы распространенно-
сти рекомбинантных форм вируса и эффективно-
сти терапии.

При использовании тест-системы «Abbott
RealTime HCV Genotype II» в сплошной выборке
было установлено, что доля результатов, соответ-
ствующих RF2k/1b (вышеназванные варианты
ответов «1b» и «1b2»), составляет 6%, а генотипа
2 — всего 3% (рис. 3). Таким образом, доля
рекомбинантной формы ВГС среди пациентов,
у которых по результатам генотипирования
с использованием отечественных тест-систем был
идентифицирован генотип 2, составляет 67%.

Сходные данные получены при ретроспективном
изучении 72 образцов плазмы крови пациентов
«Центра по изучению инфекционных заболеваний,
СПИД и клинической иммунологии» в г. Тбилиси,
Грузия [22]. Определение генотипов ВГС проводи-
ли методом лимитированного секвенирования
фрагмента области генома NS5B и с применением
тест-системы «Versant HCV Genotype 2.0 Assay
(LiPA)» (Siemens, Ghent, Belgium), которая
на основе только мишеней из 5’-UTR/core региона
генома позволяет дифференцировать следующие
генотипы и субтипы вируса: 1, 1a, 1b, 1a/b; 2, 2a/c,
2b; 3, 3a, 3b, 3c, 3k; 4, 4a/c/d, 4b, 4e, 4f, 4h; 5, 5a;
6, 6a/b, 6c. Согласно результатам, полученным
с помощью тест-системы, в 21-м (29,1%) из 72
образцов был идентифицирован вирус генотипа 2
(результат «генотип 2» либо «генотип 2a/2c»),
тогда как секвенирование фрагмента NS5B регио-
на показало, что нуклеотидные последовательно-
сти этого участка генома в 16 (76,2%) из этих (21)
образцов соответствуют субтипу 1b. Дальнейший
филогенетический анализ установил, что 15 из 16
входят в кластер, сформированный изолятами
рекомбинантной формы RF2k/1b. Таким образом,
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среди больных вирусным гепатитом С в Грузии
частота встречаемости RF2k/1b составляет 21%,
что в три раза выше, чем доля генотипа 2.

В целом, согласно публикациям, посвященным
сравнительным результатам генотипирования
и секвенирования генома вируса в разных геогра-
фических регионах, распространенность в мире
RF2k/1b по сравнению со странами бывшего
Советского Союза невысока [24–31].

Ретроспективный анализ эпидемиологических
и клинических данных обследованных нами
19 пациентов продемонстрировал, что большин-
ство (71%) из них были инфицированы ВИЧ при
внутривенном употреблении наркотиков, соответ-
ственно, заражение ВГС, вероятно, произошло тем
же путем. Путь инфицирования остальных пациен-
тов установить не удалось. Данные эпидемиологи-
ческих расследований инфицирования RF2k/1b
в России и других регионах мира также указывают
на то, что в большинстве случаев заражение про-
исходило при употреблении инъекционных психо-
активных веществ [8, 16, 19, 32]. Этот факт можно
объяснить тем, что реализация инъекционного пути
заражения для ВГС происходит гораздо легче, чем
через естественные барьеры организма в случае
полового или перинатального пути передачи. Кроме
того, рискованные практики наркопотребления,
широко распространенные в 90-х годах, возможно,
послужили дополнительным фактором, облегчив-
шим распространение вируса среди потребителей
инъекционных наркотиков. Тем не менее, рекомби-
нантная форма RF2k/1b успешно передается
и через естественные пути передачи, о чем говорят
случаи гетеросексуального и перинатального инфи-
цирования [32, 33].

Публикаций, касающихся эффективности про-
тивовирусной терапии у пациентов, инфицирован-
ных RF2k/1b, очень мало. В частности, в Москве
пятеро из семи пациентов, инфицированных виру-
сом RF2k/1b и получавших стандартную терапию
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Рис. 2. Кластер, сформированный изолятами RF2k/1b, кото-
рый представляет часть филогенетического дерева, построен-

ного на основе 270 н.о. из NS5B гена с использованием
метода Maximum-Likelihood в программе Mega 5.05

(• — 19 исследованных образцов).

Рис. 3. Доли генотипов ВГС при использовании для геноти-
пирования в сплошной выборке тест-системы «Abbott

RealTime HCV genotype II» (n=187, 2015 г.).



пегинтерфероном в сочетании с рибавирином, ока-
зались «неответчиками» [33]. Другая группа
исследователей сообщает о двух пациентах, инфи-
цированных RF2k/1b: у одного пациента был
достигнут устойчивый вирусологический ответ
после 48 недель монотерапии пегинтерфероном,
второй пациент не ответил на комбинированную
терапию пегинтерфероном и рибавирином [34]. Во
Франции наблюдали пациента, у которого реком-
бинантный вариант был впервые идентифициро-
ван через три месяца после окончания 24-недель-
ной сочетанной терапии пегинтерфероном и риба-
вирином, проведенной по факту инфицирования
изолятом ВГС субтипа 3а. При этом проведенное
эпидемиологическое расследование исключило
возможное реинфицирование пациента после
окончания терапии [21]. Очевидно, данный паци-
ент был коинфицирован обоими вариантами ВГС,
но высокая вирусная нагрузка субтипа 3а до нача-
ла терапии не позволяла идентифицировать оба
варианта вируса.

Среди обследованных нами лиц, инфицирован-
ных RF2k/1b, противовирусную терапию получали
5 пациентов. Четырем пациентам была назначена
комбинированная терапия пегинтерфероном
и рибавирином в течение 48 недель. У всех четырех
отмечен полный ранний вирусологический ответ
на лечение. К настоящему моменту один пациент
успешно закончил полный курс терапии, двое про-
должают прием препаратов, четвертый прервал
терапию на 29-й неделе лечения в связи с нежела-
тельными побочными явлениями, тем не менее,
достигнут устойчивый вирусологический ответ
(отсутствие вирусемии на 30-й неделе после окон-
чания терапии). Во всех вышеперечисленных
четырех случаях назначенная схема терапии соот-
ветствовала рекомендованной для вируса геноти-
па 1 [35]. Исключением стал пациент, прекратив-
ший прием пегинтерферона и рибавирина на 29-й
неделе, что приближает схему к 24 неделям прие-
ма, рекомендованным для генотипа 2.

Пятый пациент в рамках клинического протоко-
ла получал в течение 24 недель комбинированную
терапию, включающую новый пангенотипический
препарат прямого антивирусного действия дакла-
тасвир в сочетании с рибавирином и пегинтерфе-
роном. В результате лечения достигнут устойчивый
вирусологический ответ. Интересно, что образцы
крови данного пациента в рамках клинического
протокола исследовались за рубежом, и был полу-
чен результат генотипирования «субтип 2a/2c».

Формулировка результата говорит о том, что
обследование, по-видимому, было выполнено
с применением тест-системы «Versant HCV
Genotype 2.0 Assay (LiPA)». Идентификация гено-
типа вируса в этой тест-системе проводится только
по 5’UTR/core региону, кроме того, тест-система
не способна идентифицировать субтип 2k.

Для клинической практики интерес представ-
ляет эффективность схем, предназначенных имен-
но для генотипа 2 при лечении пациентов, инфици-
рованных RF2k/1b, поскольку в подавляющем
большинстве случаев генотипирование выпол-
няется с использованием коммерческих тест-
систем, основанных на идентификации генотипа
только по области 5’UTR/core и, соответственно,
такие пациенты получают результат «генотип 2».
Учитывая строение генома вируса RF2k/1b, схемы
терапии, стандартизованные для генотипа 2, воз-
можно, будут недостаточно эффективны в связи
с тем, что, по многочисленным научным данным,
пациенты, инфицированные вирусом генотипа 1,
хуже отвечают на противовирусную терапию, чем
инфицированные вирусами генотипов 2 и 3 [36].
Так, устойчивый вирусологический ответ на соче-
танную терапию пегинтерфероном и рибавирином
в течение 24 недель у пациентов, инфицированных
RF2k/1b, наблюдался только в 43% случаев
по сравнению с 80% среди больных гепатитом,
вызванным вирусом 2-го генотипа [22].

Интересные результаты были получены в ходе
клинических испытаний препарата прямого проти-
вовирусного действия софосбувир [37]. В данном
исследовании генотипирование изолятов ВГС,
выделенных из образцов крови пациентов, прово-
дили двумя методами: с применением тест-системы
«Versant HCV Genotype 2.0 Assay (LiPA)» и секве-
нированием фрагмента NS5B гена. Противо ре чи -
вые результаты генотипирования были получены
в 0,5% (12 из 2363) всех образцов или в 2,5% (12
из 487) образцов, полученных от пациентов, инфи-
цированных генотипом 2, согласно результатам
тест-системы «Versant HCV Genotype 2.0 Assay
(LiPA)». Из этих 12 пациентов трое были инфици-
рованы вирусом RF2k/1b, у девяти остальных
обнаружены другие рекомбинантные формы ВГС.
Устойчивый вирусологический ответ среди этих
больных на двухкомпонентную терапию софосбу-
виром и рибавирином в течение 12 недель составил
всего лишь 27% (эта схема включена в «EASL
Recommendations on Treatment of Hepatitis C
2015» как рекомендованная для лечения гепатита
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С, вызванного вирусом генотипа 2 при отсутствии
цирроза печени).

Заключение. Недостаточное внимание к реком-
бинантной форме ВГС RF2k/1b, на наш взгляд,
обусловлено невысокой распространенностью
этого варианта вируса в Западной Европе и США.
Малое количество публикаций и научных разрабо-
ток в области изучения RF2k/1b не должно вво-
дить в заблуждение исследователей и врачей
в России: на нашей территории этот вариант виру-
са встречается достаточно часто. Значительное
внимание RF2k/1b уделяется в Грузии, где распро-
страненность этого варианта достаточно высока.
Возможно, что и в других странах постсоветского
пространства, а также в регионах мира, где прожи-
вает много выходцев из этих стран, распространен-
ность рекомбинантной формы RF2k/1b недооцене-
на, в том числе и из-за отсутствия доступных
тест-систем для ее диагностики. Широко приме-
няемые в рутинной практике тест-системы, мише-
нью которых является только один фрагмент гено-

ма вируса 5’UTR/core, ошибочно идентифицируют
рекомбинант ВГС RF2k/1b как генотип 2.

Вышеперечисленные данные о недостаточной
эффективности противовирусной терапии, рекомен-
дованной для генотипа 2, у пациентов, инфицирован-
ных RF2k/1b, а также отсутствие тест-систем, спо-
собных идентифицировать этот генотип вируса, ста-
вят врача-инфекциониста в затруднительное поло-
жение. При выборе противовирусной терапии для
пациента с результатом генотипирования «вирус
гепатита С генотипа 2» врачу следует осмотрительно
назначать схемы, недостаточно эффективные при
лечении гепатита, вызванного вирусом генотипа 1,
особенно в регионах, где рекомбинантный вариант
вируса получил распространение.
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