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ЭПИДЕМИОЛОГИЯ

Введение. На основании генетической гетероген-
ности генома вируса гепатита В в настоящее время
описаны 10 генотипов, обозначенных латинскими
буквами A до J. Эти генотипы различаются биологи-
ческими свойствами и географическим распростра-
нением. Генотип А наиболее широко распространен
во всем мире и является превалирующим в Европе,

Северной Америке, Африке и Индии. Генотипы B
и  C доминируют в  странах Восточной и  Юго-
Восточной Азии. Генотип D распространен
на Ближнем Востоке, в Средиземноморье и Индии,
а  генотип Е чаще встречается в  странах Африки
к югу от Сахары. Генотипы F и Н эндемичны для
стран Центральной и  Южной Америки и  редко
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Целью настоящей работы явилось исследование путей распространения отдельных генотипов вируса гепатита В (ВГВ)
и их подгенотипов, установление особенностей генетических взаимоотношений у пациентов с разными факторами риска
инфицирования из регионов Республики Беларусь. В работе дана молекулярно-эпидемиологическая характеристика под-
генотипов ВГВ на основании метода филогенетического анализа P участка генома. Определены возможные направления
их заноса в страну и распространение среди пациентов из различных регионов Беларуси. Сравнение генетически близко-
родственных вариантов ВГВ и референсных последовательностей из разных регионов мира показало, что последователь-
ности D2, D3 и D4 подгенотипов ВГВ от пациентов из Республики Беларусь в большинстве случаев образуют достовер-
ные отдельные кластеры. Полученные данные свидетельствуют о преимущественно внутреннем распространении этих
вариантов ВГВ. Распространение А2 и  D1 подгенотипов ВГВ происходило преимущественно независимым путем
в результате отдельных заносов вируса из эпидемиологически не связанных источников. Подгенотипы С2 и B4 являются
завозными из стран Юго-Восточной Азии и циркулируют среди мигрантов из этих стран. Метод филогенетического ана-
лиза позволил получить объективную информацию о развитии эпидемического процесса ВГВ в Республике Беларусь.
Ключевые слова: ВГВ, подгенотипы, филогенетический анализ ВГВ, кластеры, молекулярная эпидемиология ВГВ.

The objective of the present work was to study the dissemination pathways of specific hepatitis B virus (HBV) genotypes and
their subtypes and to determine the genetic interrelationships of HBV in patients ascribed to different risk factors of HBV infec-
tion in different regions of the Republic of Belarus. The molecular-epidemiological characteristics of HBV subtypes were deter-
mined using the phylogenetic analysis of the P region of viral genome. Possible HBV entry and dissemination pathways in dif-
ferent areas of Belarus were inferred. The comparison of genetically related HBV variants and reference sequences from diffe-
rent parts of the world shows that the D2, D3 and D4 subtypes of HBV from patients in Belarus form significantly different clu-
sters. The data suggest that these variants spread predominantly via domestic pathways. The A2 and D1 subtypes disseminated
independently via HBV entries from epidemiologically independent sources. The C2 and B4 subtypes originate from Southeast
Asia and circulate among migrants from this area. Phylogenetic analysis made it possible to obtain objective information about
the development of viral hepatitis B in the Republic of Belarus.
Key words: HBV, subtypes, phylogenetic analysis of HBV, clusters, molecular epidemiology of HBV.



встречаются за их пределами. Генотип G, присут-
ствующий в качестве сочетанной инфекции с други-
ми генотипами, установлен у незначительного коли-
чества носителей в  США, Мексике, Франции,
Германии и  Грузии. Генотип I был обнаружен
в Лаосе, Вьетнаме и Китае, а генотип J был иденти-
фицирован на острове Рюкю в Японии [1]. Кроме
этого, для А–F генотипов установлены подгенотипы
вируса, имеющие дивергенцию полноразмерных
нуклеотидных последовательностей от 4 до 7,5% [2].

Республика Беларусь относится к  странам
с умеренным уровнем распространенности ВГВ.
Несмотря на широкое внедрение вакцинации про-
тив гепатита В, приведшей к снижению заболевае-
мости острой формой более чем в 5 раз, за послед-
ние 13 лет (показатель заболеваемости снизился
с  7,0/0000 в  2002 году до  1,3/0000 в  2015 году),
отмечается устойчивая тенденция к росту ее хрони-
ческой формы. Темп прироста за 2002–2015 годы
составил 52,6% (5,7/0000 случаев и 8,7/0000 случа-
ев соответственно) [3]. Генотипическое разнооб-
разие ВГВ (n=600) на  исследуемой территории
было представлено генотипами A (18,6%), B
(0,2%), С (0,8%) и D (80%). Две последователь-
ности ВГВ (0,4%) относились к  рекомбинантным
формам вируса A/D и C/D. Результаты филогене-
тического анализа показали, что каждый из  гено-
типов ВГВ-А, С и В представлен только одним под-
генотипом  — А2, С2 и  В4 соответственно.
Доминирующий на территории Беларуси генотип
D ВГВ характеризовался большим генетическим
разнообразием и состоял из четырех подгенотипов.
Так, 96 (16%) проб ДНК ВГВ относились к  D1
подгенотипу, 239  (39,8%) — к  D2 подгенотипу,
140  (23,3%) — к D3 подгенотипу и в 5 случаях
(0,8%) — к D4 подгенотипу вируса. И, наконец,
рекомбинантные формы А/D и С/D были отнесе-
ны к A2/D и С2/D [4].

Исследования особенностей распространения
генотипов ВГВ в  различных регионах отражают
определенные закономерности в  развитии эпиде-
миологического процесса. Расширение экономи-
ческих и политических связей, развитие междуна-
родного туризма и миграционных процессов также
влияют на особенности эволюции вируса, появле-
ние его новых генотипов и рекомбинантных форм,
ранее не встречавшихся. В исследованиях законо-
мерностей эпидемиологического процесса ВГВ
широко используется метод филогенетического
анализа первичных нуклеотидных последователь-
ностей его генома.

Метод филогенетического анализа используется
не только при анализе географического распро-
странения возбудителя, но и  для характеристики
места происхождения, путей и  направлений его
передачи, а  также для контроля за распростране-
нием вируса в группах пациентов с разными факто-
рами риска, например, при использовании инъек-
ционных психотропных препаратов [5]. Понимание
этих процессов дает возможность разработки
адресных противоэпидемических мероприятий
в  наиболее уязвимых группах инфицирования
и  выявления эпидемиологических цепочек или
групп, в которых циркулирует один вариант вируса.
Применение современных молекулярно-генетиче-
ских методов позволяет получить дополнительную
информацию об  уровне генетической изменчиво-
сти и  распространении генотипов/подгенотипов
вируса в  исследуемых регионах. Этот метод
является оптимальным для дополнения классиче-
ских эпидемиологических исследований по  мони-
торингу тенденций развития эпидпроцесса ВГВ [6].

Целью настоящей работы явилось исследование
путей распространения отдельных генотипов ВГВ
и  их подгенотипов, установление особенностей
генетических взаимоотношений у пациентов с раз-
ными факторами риска инфицирования из регио-
нов Республики Беларусь.

Материалы и методы: для определения молеку-
лярно-эпидемиологических особенностей распро-
странения отдельных генотипов/подгенотипов ВГВ
в исследование включены нуклеотидные последова-
тельности, выделенные от 481 ВГВ-инфицирован-
ного пациента. Последовательности, имеющие
более короткую длину, были исключены из анализа.

Определение генотипа/подгенотипа по P участ-
ку генома ВГВ было выполнено с использованием
метода амплификации данного участка с последую-
щим секвенированием [7].

Сравнение генетически близкородственных
вариантов ВГВ и референсных вариантов, распро-
страненных в разных регионах мира, проводилось
с  использованием программы BLAST
(http://www.ncbi.nlm.iv.gov/BLAST/). Каждый
исследуемый образец сравнивался со 100 рефе-
ренсными нуклеотидными последовательностями
из  Международной базы данных GenBank
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank). При даль-
нейшем сравнении дублирующиеся референсные
последовательности были удалены.

Филогенетический анализ и построение графи-
ческого изображения проводили с использованием
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алгоритма ML (Maximum likelihood) в программе
PHYML (Phylogenetic maximum likelihood),
с моделью замены нуклеотидов GTR. Оптимизация
топологии дерева — Best of NNIs and SPRs. Для
расчета статистической достоверности объедине-
ния последовательностей в группы с общим узлом
в  основании (кластеры) использовался тест
SH-aLRT. Кластеры считались достоверными при
значении SH-aLRT≥0,9.

Кластеры, в  которых присутствовало ≥80%
белорусских последовательностей, были опреде-
лены как «белорусские». Кластеры, содержащие
2 последовательности (обозначенные на рисунках
1–4 как D), были определены как пары, имеющие
генетически родственные вирусы. Кластеры,
включающие от 3 до 11 последовательностей (обо-
значенные на рисунках 1–4 как N), определены
как средние. Кластеры, образованные 12 и более
последовательностями (обозначенные на рисунках
1–4 как С) — как крупные. Кластеры, в которых
присутствовало ≤80% белорусских последова-
тельностей, были определены как смешанные кла-
стеры (обозначенные на рисунках 1–4 как А). Все
кластеры имели достоверный показатель поддерж-
ки узла SH-aLRT≥0,9.

Результаты. Филогенетический анализ
А генотипа ВГВ. Исследование генотипического
разнообразия в  стране показало, что встречае-
мость А генотипа, представленного А2 подгеноти-
пом ВГВ, составляет 18,6% от общего числа про-
анализированных последовательностей, и он зани-
мает второе место по распространенности после D
генотипа [4]. Как известно, ВГВ генотипа А обра-
зует три крупных географических кластера  —
Европейско-Североамериканский (Ае), Афро-
Азиатский (Аа) [8] и  Центрально-Африканский
(Ас) [9]. Филогенетический анализ 103 последова-
тельностей, выделенных от ВГВ-инфицированных
лиц из  Республики Беларусь, в  сравнении
с 223 пробами ДНК ВГВ из GenBank показал, что
все исследованные нами изоляты принадлежат
к подгенотипу Ае или в более поздней классифика-
ции А2 подгенотипу ВГВ. До настоящего времени
другие подгенотипы ВГВ генотипа А  в  стране не
выявлены (рис. 1). Последовательности ВГВ А2
из  Республики Беларусь имеют различное про-
исхождение, о чем свидетельствует их принадлеж-
ность к шести кластерам. Аналогичные варианты
широко распространены в  разных регионах мира:
в  Европе, странах бывшего СССР, Северной
(США) и  Южной Америке (Бразилия), Японии

и Африке (ЮАР) (см. рис. 1). В то же время часть
белорусских образцов формировали генетически
родственные филогенетические группы, включаю-
щие от 2 до 11 последовательностей.

Для выявления случаев распространения вирусов
через эпидемиологические сети или эпидемиологи-
ческие цепочки был выполнен анализ каждой
из групп. Так, вариант вируса, давший начало круп-
ному монофилетическому кладу С1 (эпидемиологи-
ческая сеть), к которому принадлежало 12 исследо-
ванных образцов (11,7±3,2%), вероятно, был заве-
зен в страну достаточно давно и в настоящее время
выявляется в пяти регионах страны — Брестском,
Витебском, Гомельском, Минском и Могилевском.
Среди исследованных групп было установлено
10 (N1–N10) эпидемиологических цепочек, вклю-
чающих от 3-х до 11 последовательностей, общее
количество которых составило 37 проб
(35,9±4,7%). Рассматриваемые кластеры в  4-х
из 10 случаев были представлены только пробами
из Республики Беларусь. Нуклеотидные последова-
тельности исследованных вариантов группировались
в N3–N6, N8, N10 кладах только с европейскими
вариантами, большинство из которых было описано
в Республике Польша (PL). Ни в одном случае не
было выявлено близкородственных вариантов
из России или других стран бывшего СССР. В двух
случаях (3,9±1,9%) установлены генетически близ-
кородственные пары вирусов из  г.  Минска (D1)
и г. Каменца Брестской области (D2).

В ходе анализа смешанных групп A1–А17, было
обнаружено, что в  30,1±4,5% (n=32) случаев
исследуемые пробы достоверно группировались
с  последовательностями, циркулирующими в дру-
гих регионах мира, среди которых 90% (n=29) —
из стран Европы и России. Неожиданным оказался
факт генетического родства двух проб (группы А8
и А10) из г. Минска и г. Витебска, соответственно,
с  последовательностями ВГВ из  Японии, а  также
пробы из  г.  Минска с  последовательностью
из Южно-Африканской Республики.

Результаты предложенного молекулярно-гене-
тического исследования циркуляции А2 подгеноти-
па ВГВ показали, что распространение внутри
страны отмечается в 43,7±4,9% (n=45) случаев.

Филогенетический анализ D генотипа
ВГВ. В 2012 году Ozaras R. и соавт. представили
результаты исследований, позволяющих предполо-
жить происхождение этого генотипа из  Индий -
ского субконтинента и его дивергенцию в дальней-
шем в 9 подгенотипов ВГВ (D1–D9) [10].
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Рис. 1. Фрагмент филогенетического анализа А2 подгенотипа ВГВ (зеленым цветом выделены последовательности, выделен-
ные в Республике Беларусь; сиреневым — в странах Европы: в Польше (PL), Германии (DE), Бельгии (BE), Италии (IT);

синим — в странах бывшего СССР: в России (RU), Литве (LV), Эстонии (ES); черным — в других регионах мира.



ВИЧ�ИНФЕКЦИЯ И ИММУНОСУПРЕССИИ, 2016 г., ТОМ 8, № 4 47

Рис. 2. Фрагмент филогенетического анализа D1 подгенотипа ВГВ (зеленым цветом выделены последовательности, выделен-
ные в Республике Беларусь; сиреневым — в странах Европы: в Болгарии (BG), Италии (IT); синим — в странах бывшего

СССР: в Таджикистане (TK), Узбекистане (UZ); черным —в Иране (IR), Судане (SU), Омане (OM), Индии (IN).



Филогенетическая характеристика D1 под-
генотипа ВГВ. Результаты филогенетического ана-
лиза 73 проб ВГВ D1 из Республики Беларусь и 495
из Международной базы GenBank показали форми-
рование 4 кладов, что свидетельствует о разном про-
исхождении последовательностей ВГВ, относящихся
к каждому из них (рис. 2). Полученные нами нуклео-
тидные последовательности в кластерах 1–3 группи-
ровались с генетически близкими последовательно-
стями из  Болгарии и  Таджикистана (см. рис. 2).
Образцы четвертого кластера образовали общую
филогенетическую ветку с  пробами из  Индии,
Ирана, Пакистана. Варианты D1 подтипа распро-
странялись в дальнейшем не через крупные эпиде-
миологические сети, а преимущественно независи-
мыми путями, что подтверждается отсутствием круп-
ных кластеров. Белорусские пробы принадлежали
к  трем достроенным филогенетическим группам
(N1–N3), включающим от трех до пяти белорусских
последовательностей ВГВ (16,4%, n=12), и в трех
случаях выявлялись генетически родственные пары
(D1–D3) (8,2%, n=6). Следовательно, распростра-
нение вируса через эпидемиологические цепочки
происходит в  24,7% (n=18) случаев. Варианты
вируса, получившие широкое распространение
в Болгарии [11] и Таджикистане [12], были выявле-
ны у 12 белорусских пациентов (16,4%), относящих-
ся к кладам S1–S7, что явилось несколько неожи-
данным (SH-aLRT≥0,85). С большой долей веро-
ятности можно предположить, что ВГВ D1 был зане-
сен из стран Средней Азии и Болгарии. Кроме этого,
белорусские пробы принадлежали веткам, на кото-
рых находились последовательности из Сирии (S1),
США (S2), Кубы (S5), Новой Зеландии (S6)
и Венесуэлы (S8).

Проведенный филогенетический анализ пока-
зал, что в целом в стране 35,6% (n=26) образцов
D1 подгенотипа получили распространение через
эпидемиологические цепочки. К кластерам, харак-
терным для стран Юго-Восточной Европы и стран
Средней Азии, принадлежало 23,3% (n=17) бело-
русских образцов. В  подавляющем большинстве
случаев (64,4%, n=47) отмечались единичные
заносы на территорию страны.

Филогенетическая характеристика D2 под-
генотипа ВГВ. Результаты кластерного генетиче-
ского анализа 207 нуклеотидных последовательно-
стей из Республики Беларусь и 340 генетически
близких последовательностей из GenBank D2 под-
генотипа ВГВ показали, что в большинстве случа-
ев доля белорусских проб в кластерах, достигших

статистической значимости (SH-аLRT  ≥0,9),
составляет не менее 80%, что свидетельствует
о длительной циркуляции в стране ранее завезен-
ных вариантов вируса (рис. 3). Так, 47 (22,7%)
белорусских последовательностей достоверно
формировали три больших (С1–C3) кластера,
включающих более 12 проб; 74 (35,7%) — сред-
них кластеров (N1–N16), содержащих от  трех
до  12 проб; в  10 случаях выявляли генетически
близкородственные пары (4,8%) (D1–D5) и в 11
(A1– A11) доля исследованных образцов составля-
ла менее 80% (5,3±1,6%).

Просматривается генетическое родство между
белорусскими пробами и референсными образца-
ми из  европейских стран и  дальневосточного
региона России, Латвии и Эстонии. Кроме того,
белорусские пробы группировались также с после-
довательностями из Польши. В единичных случаях
выявлялись как европейские, так и другие вариан-
ты, например, из  Индии или Ирана, получившие
ограниченное распространение.

Согласно полученным данным, в  стране в 177
(85,5±2,4%) из 207 случаев отмечается циркуля-
ция и распространение «местных» изолятов ВГВ.
Количество завозных случаев составило
14,5±2,4% (n=40). Выявляется тенденция груп-
пирования проб как по  путям распространения
вируса, в частности среди ПИН, так и по географи-
ческой принадлежности образцов.

Филогенетическая характеристика D3 под-
генотипа ВГВ. Филогенетические отношения
91 последовательности ВГВ D3 из Беларуси и 219
из  GenBank показали, что изоляты, циркулирую-
щие в  настоящее время в  стране, принадлежат
к  двум крупным кластерам, один из  которых
является гетерогенным и  включает штаммы ВГВ
из стран Азии и России, тогда как другой в абсо-
лютном большинстве представлен белорусскими
штаммами вируса и  единичными образцами
из  России, Эстонии и  стран Европы (рис. 4).
Образцы из  Республики Беларусь, принадлежа-
щие к первому кластеру, образуют общие ветки
со  штаммами ВГВ из  стран Центральной
и  Восточной Азии, в  частности из  Монголии
и КНР. Ко второму кластеру относились 90 из 91
(98,8%) исследованного образца. Достоверное
группирование установлено для восьми групп
N1–N8 и трех пар последовательностей (D1–D3),
к которым принадлежало 52,8% (n=48) белорус-
ских образцов. Пробы от  пациентов из  разных
регионов страны также присутствовали в смешан-
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ных кластерах А2–А3. Нуклеотидные последова-
тельности рассматриваемых вариантов формиро-
вали общий кластер с  европейскими референс-
последовательностями, описанными в  Польше,

Эстонии, Испании, Германии, Албании, а  также
в Дальневосточном регионе России. В одном слу-
чае отмечено достоверное группирование с пробой
из Канады № GQ922000 (клад А4).
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Рис. 3. Фрагмент филогенетического анализа D2 подгенотипа ВГВ (зеленым цветом выделены последовательности, выделен-
ные в Республике Беларусь; сиреневым — в странах Европы: в Италии (IT), Польше (PL); синим — в странах бывшего

СССР: в России (RU), Эстонии (ES), Армении (AR); черным — в других регионах мира.
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Рис. 4. Филогенетический анализ D3 подгенотипа ВГВ (зеленым цветом выделены последовательности, выделенные
в Республике Беларусь; сиреневым — в странах Европы: в Германии (DE), Испании (SP), Польше (PL), Албании (AL);

синим — в России (RU); черным — в Канаде (CA), Монголии (MN).



Суммируя полученные результаты, можно заклю-
чить, что в целом распространение внутри страны
через отдельные несвязанные эпидемиологические
сети/цепочки наблюдается для 71,4% (n=65)
исследованных проб. Аналогичные последователь-
ности D3 подгенотипа выявляются как в России, так
и странах Европы. Лишь отдельные белорусские
изоляты, попавшие в  кластеры А1 и  А4, можно
отнести к завозным спорадическим случаям.

Филогенетическая характеристика D4 подге-
нотипа ВГВ. Расширение экономических и полити-
ческих связей между странами зачастую ведет
к появлению новых вариантов вируса, ранее не встре-
чавшихся в стране [13]. В ходе проведенного исследо-
вания у 5 пациентов (n=0,8%) был установлен D4

подгенотип ВГВ, выделенный в  Минском
и Брестском регионах. Филогенетический анализ ВГВ
D4, выполненный методом PhyML, показал, что
на территорию страны вирус попал из двух разных
источников. Четыре из  пяти последовательностей
группировались в один достоверный филогенетиче-
ский клад, что свидетельствует о распространении
данного варианта в результате одного заноса на тер-
риторию страны (рис. 5). Результаты анализа геогра-
фической кластеризации белорусских последователь-
ностей с  50 референс-последовательностями
из  GebBank показали, что последовательность
№ 240_Mn генетически ближе варианту из Кирибати
(№ HQ700540_KI_2004), выделенному в 2004 году,
а четыре других последовательности близки образцу
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Рис. 5. Филогенетический анализ D4 подгенотипа ВГВ (сиреневым цветом выделены последовательности из Республики
Беларусь; зеленым цветом выделен кластер, образованный последовательностями из Республики Беларусь).



из Канады (№ GQ486237_CA_2006). На представ-
ленном филогенетическом дереве последовательно-
сти ВГВ, выделенные от  пациентов из  Минского
и Брестского регионов, находятся на разных филоге-
нетических отростках, формируя только общую ветвь
в корне. Однако близкое генетическое родство между
этими вирусами не выявлено. Вероятно, в  данном
случае речь идет о циркуляции одного варианта виру-
са, занесенного достаточно давно, имеющего проме-
жуточное звено инфицирования.

Полученные данные дают основание предпола-
гать более широкую циркуляцию ВГВ D4
в популяции ВГВ-инфицированных лиц, чем это
установлено в настоящее время.

Филогенетическая характеристика С2 и В4
подгенотипов ВГВ. В 2012–2014 годах впервые
на территории страны были выделены генотипы
ВГВ, характерные для стран Юго-Восточной
Азии [14] (рис. 6).

Генотип С, представленный С2 подгенотипом,
выделен у  пяти пациентов (0,8%), прибывших
в  страну из  Китайской Народной Республики
(КНР) и  проживающих в  настоящее время
в Минском и Могилевском регионах. Результаты
исследований, выполненные с помощью филогене-
тического анализа, позволили установить, что все
исследованные образцы достоверно группируются
с  последовательностями из  КНР, несмотря на  то,
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Рис. 6. Филогенетический анализ С2 и В4 подгенотипов ВГВ (красным цветом выделены последовательности из Республики
Беларусь; зеленым цветом выделен кластер, в котором присутствуют последовательности из Республики Беларусь; КНР —

Китай, СРВ — Вьетнам).
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что они принадлежат к трем удаленным филогене-
тически веткам, что свидетельствует о  наличии
независимых источников инфекции. Три последо-
вательности из пяти являются генетически близко-
родственными, то есть в данной группе пациентов
определяется один вариант вируса.

Генотип В, относящийся к В4 подгенотипу, уста-
новлен у  одного пациента (0,2%), приехавшего
в  страну из  Вьетнама (СРВ) и  проживающего
настоящее время в Витебском регионе (см. рис. 6).
В4 подгенотип широко распространен в странах
Юго-Восточной Азии и, в частности во Вьетнаме,
поэтому исследуемый вариант вполне ожидаемо
формировал общую ветку с последовательностями
из CРВ.

Итак, оба описанных C2 и В4 подгенотипа отно-
сятся к  иммигрогенотипам вируса, завезенным
из  КНР и  СРВ. Дальнейшее распространение
в стране среди ВГВ-инфицированных лиц описан-
ные С и В генотипы вируса пока не получили.

Заключение. Анализируя вышеприведенные
данные можно прийти к следующим выводам:

— большинство последовательностей D2, D3,
D4 подгенотипов ВГВ имеют внутреннее «бело-
русское» распространение, доля которого состави-
ла 85,5, 71,4 и 80% соответственно;

— распространение А2 и D1 подгенотипов ВГВ
происходит в более чем половине случаев незави-
симым путем в  результате отдельных заносов

 вируса из  эпидемиологически несвязанных источ-
ников;

— филогенетический анализ показал генетиче-
скую близость исследуемых образцов со штаммами
из разных стран, образующих достоверные класте-
ры: ВГВ А2 — с пробами из Европы, преимуще-
ственно из Республики Польша, где является веду-
щим подгенотипом в стране; ВГВ D1 — с пробами
из  стран Юго-Восточной Азии и  Европы; ВГВ
D2 — из  Дальневосточного региона России
и  Европы; ВГВ D3 — из  стран Центральной
и Восточной Азии, России; ВГВ D4 — из Канады;
ВГВ С2 — из КНР и ВГВ B4 — из CРВ.

В целом, использование современных методов
молекулярно-генетического анализа позволяет
получить объективную информацию эпидемиче-
ского процесса и  прогнозировать его развитие.
Предложенный подход с  большой точностью
и  эффективностью дает возможность определить
эпидемиологические связи между генетически род-
ственными вирусами. Это особенно важно при
выявлении новых филогенетических кластеров,
свидетельствующих о формировании эпидемиоло-
гических цепочек, определении направления зано-
са вирусов и  установлении иммигрогенотипов.
Полученные результаты являются составляющей
эпидемиологического надзора за  ВГВ-инфекцией
в стране и дают возможность разрабатывать целе-
вые профилактические мероприятия.
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