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Цель. Оценка генетического разнообразия ВИЧ-1 и  распространенности его рекомбинантных форм на  современном 
этапе эпидемии в Российской Федерации. 
Материалы и методы. В исследовании были использованы коллекции крови и  ее компонентов, полученные от  3178 
ВИЧ-инфицированных пациентов федеральных и региональных «Центров по  профилактике и  борьбе со СПИДом» 
в период с 2011 по 2020 г. Далее осуществляли экстракцию провирусной ДНК или вирусной РНК ВИЧ-1 с последующей 
амплификацией области гена pol и секвенированием продуктов амплификации. Затем проводили анализ полученных нук-
леотидных последовательностей для определения их субтиповой принадлежности и  оценивали распространенность 
рекомбинантных форм вируса. 
Результаты. Установлено, что суб-субтип A6 остается доминирующим (82,9%) генетическим вариантом ВИЧ-1 
на современном этапе эпидемии в Российской Федерации. Вторым по частоте встречаемости являлся субтип B — 7,14%. 
На долю каждой из рекомбинантных форм ВИЧ-1 — CRF02_AG и CRF03_AB пришлось около 1% всех проанализиро-
ванных образцов, CRF63_02A6 — около 3,59%. Помимо циркулирующих рекомбинантных форм ВИЧ-1, было иденти-
фицировано 87 уникальных рекомбинантов (2,74%). Выявлено достоверное (p<0,001) увеличение частоты встречаемо-
сти рекомбинантных форм ВИЧ-1 с  течением времени. Наибольшая доля рекомбинантных форм ВИЧ-1 выявлена 
на  территории Сибирского (35,83%) и  Северо-Западного (15,98%) федеральных округов, наименьшая  — 
в Приволжском (1,99%) и Уральском (2,36%) федеральных округах. 
Заключение. Полученные результаты свидетельствуют о растущем генетическом разнообразии ВИЧ-1 на территории 
Российской Федерации, а также об увеличении частоты встречаемости рекомбинантных форм ВИЧ-1 и их вовлеченности 
в эпидемический процесс с течением времени. 
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The aim of the study: assessment of genetic diversity and prevalence of recombinant forms of HIV-1 at the current stage of the 
epidemic in the Russian Federation. 
Materials and methods. The study used collections of blood and its components obtained from 3178 HIV-infected patients of 
federal and regional «Centers for the Prevention and Control of AIDS» in the period from 2011 to 2020. Next, the extraction of 
proviral DNA or HIV-1 viral RNA was carried out, followed by amplification of the pol gene region and sequencing of the ampli-



Введение. На сегодняшний день ВИЧ-инфекция 
остается одной из основных проблем глобального 
общественного здравоохранения. Согласно дан-
ным Всемирной организации здравоохранения, 
по состоянию на конец 2021 г. общемировое число 
людей, живущих с ВИЧ, составило 38,4 млн чело-
век1. В Российской Федерации данный показатель 
составил более 1 млн человек2. 

Одним из компонентов комплекса мер по слеже-
нию за  ВИЧ-инфекцией является молекулярно-
генетический мониторинг, позволяющий опреде-
лить генетические варианты вируса, циркулирую-
щие на определенной территории или в пределах 
групп риска. В настоящее время во всем мире отме-
чается рост генетического разнообразия ВИЧ, 
в том числе за счет его рекомбинантных форм [1]. 

Молекулярно-генетический мониторинг ВИЧ-1 
на территории нашей страны проводится с момента 

регистрации первого случая ВИЧ-инфекции у граж-
данина СССР, проживавшего на  территории 
г.  Москвы, в  1987  г. Основным путем передачи 
вируса в начальные годы эпидемии ВИЧ-инфекции 
были половые контакты, а в генетической структуре 
ВИЧ-1 доминировал субтип B, который выявлялся 
у 99% мужчин, практикующих секс с мужчинами, 
и в 23% случаев инфицирования гетеросексуаль-
ным путем. Порядка 29% всех зарегистрированных 
пациентов до 1996 г. были инфицированы вирусом 
субтипа G, вызвавшим нозокомиальную вспышку 
на территории города Элисты [2]. 

С 1995  г. отмечается резкое изменение эпиде-
миологической ситуации на  территории Российс -
кой Федерации: основным путем инфицирования 
стал парентеральный путь при введении инъек-
ционных наркотиков, на  долю которого приходи-
лось порядка 90% всех зарегистрированных случа-
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fication products. Then, the obtained nucleotide sequences were analyzed to determine their subtype and the prevalence of 
recombinant forms of the virus was estimated. 
Results and discussion. It was found that sub-subtype A6 remains the dominant (82.9%) genetic variant of HIV-1 at the cur-
rent stage of the epidemic in the Russian Federation. The second most common was subtype B — 7.14%. The share of each 
of the recombinant forms of HIV-1  — CRF02_AG and CRF03_AB accounted for about 1% of all analyzed samples, 
CRF63_02A6 — about 3.59%. In addition to circulating recombinant forms of HIV-1, 87 unique recombinants (2.74%) were 
identified. A significant (p<0.001) increase in the frequency of occurrence of HIV-1 recombinant forms of over time was 
revealed. The largest proportion of recombinant forms of HIV-1 was detected in the Siberian (35.83%) and Northwestern 
(15.98%) federal districts, the smallest — in the Volga (1.99%) and Ural (2.36%) federal districts. 
Conclusion. The results obtained indicate the growing genetic diversity of HIV-1 in the Russian Federation, along with the 
spread of HIV infection beyond vulnerable groups, as well as an increase in the frequency of occurrence of recombinant forms 
of HIV-1 over time and their involvement in the epidemic process. 
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ев ВИЧ-инфекции [3]. Тогда в среду потребителей 
инъекционных наркотиков попал вирус суб-субти-
па A6 (ранее назывался IDU-A или A-FSU), кото-
рый в  короткие сроки распространился по  всем 
регионам страны и  не испытал при этом почти 
никаких генетических преобразований, что надолго 
определило генетическую однородность ВИЧ-1 
на  территории Российской Федерации [4, 5]. 
В настоящее время отмечается увеличение доли 
полового гетеросексуального пути распростране-
ния вируса до 67,8% в 2021  г., а  также рост его 
генетического разнообразия [6]. 

Молекулярно-эпидемиологический анализ 
ВИЧ-1 за период 1987–2015 гг. показал снижение 
доли суб-субтипа A6 с  течением времени и уве-
личение доли других генетических вариантов виру-
са, в  том числе его рекомбинантных форм [5]. 
Непосредственно на  территории Российской 
Федерации были выявлены две циркулирующие 
рекомбинантные формы (CRFs) ВИЧ-1: 

1) CRF03_AB  — в  конце 90-х годов XX века 
в Калининграде — является результатом рекомбина-
ции между вирусами генетических вариантов A6 и B; 

2) CRF63_02A6 — в 2009–2010 гг. на террито-
рии Сибири  — представляет собой вторичный 
рекомбинант от CRF02_AG и вируса суб-субтипа 
A6 [7, 8]. 

Рекомбинация ВИЧ-1 может как способствовать 
изменению биологических свойств вируса, так 
и оказывать влияние на эффективность применяе-
мой антиретровирусной терапии (АРТ). Ряд незави-
симых исследований показал, что рекомбинация 
способна оказывать влияние на скорость прогрес-
сирования заболевания. Так, высокая патогенность 
и скорость снижения числа CD4+ T-лимфоцитов 
с более быстрым переходом к стадии СПИДа были 
отмечены для ВИЧ-1 рекомбинантных форм 
CRF01_AE (в когорте мужчин, практикующих секс 
с  мужчинами, в  Шанхае) и  BF (в когорте ВИЧ-
инфицированных в Бразилии) [9–11]. 

Перестройка вирусного генома путем рекомби-
нации может быть движущей силой в формирова-
нии лекарственной устойчивости ВИЧ-1, в  том 
числе и множественной, за счет объединения ряда 
мутаций в пределах одного генома. В настоящее 
время порядка 85% всех выявленных циркулирую-
щих рекомбинантных форм ВИЧ-1 содержат точки 
рекомбинации в  области гена pol, кодирующего 
ферменты вируса — протеазу и обратную транс-

криптазу, которые являются основными мишенями 
АРТ; около 64% CRFs рекомбинированы в обла-
стях генома вируса, кодирующих его неструктурные 
белки1. В совместном исследовании C. L. Althaus 
и  S. Bonhoeffer (2005), а  также в  исследовании 
A. Carvajal-Rodriguez и соавт. (2007) было отмече-
но ускоряющее влияние рекомбинации на процесс 
формирования лекарственной устойчивости ВИЧ-1 
[12, 13]. Исследование когорты ВИЧ-инфициро-
ванных в  г. Ухане (Китай) продемонстрировало 
преобладание ВИЧ-1 рекомбинантных форм и рас-
пространенность первичной лекарственной устой-
чивости 23,9% [14]. Распространенность мутаций 
лекарственной устойчивости среди ВИЧ-1 уни-
кальных рекомбинантных форм в  провинции 
Юньнань (Китай) составила 56,9% [15]. 

Таким образом, увеличение доли рекомбинант-
ных форм ВИЧ-1 может способствовать дальней-
шей распространенности лекарственной устойчи-
вости вируса, что, в свою очередь, усложняет про-
цессы профилактики и  лечения ВИЧ-инфекции, 
снижая эффективность АРТ. Все это требует 
систематического мониторинга и оценки. 

Цель. Оценка генетического разнообразия 
ВИЧ-1 и распространенности его рекомбинантных 
форм на современном этапе эпидемии в Российской 
Федерации. 

Материалы и методы. Материалом для данного 
исследования служили коллекции плазмы крови 
(n=2502), коллекции мононуклеарных клеток пери-
ферической крови (лимфоцитов) (n=613) и коллек-
ция замороженной цельной крови (n=63), получен-
ные от ВИЧ-инфицированных пациентов федераль-
ных и  региональных «Центров по  профилактике 
и борьбе со СПИДом» (далее — Центров СПИД) 
в рамках молекулярно-генетического мониторинга 
эпидемии ВИЧ-инфекции на  территории РФ 
в период с 2011 по 2020 г. Общий объем исследова-
ния составил 3178 образцов ВИЧ-1 и  соответ-
ствующих им нуклеотидных последовательностей. 

При сборе материалов исследования регистриро-
вали следующие показатели: пол пациента, дату его 
рождения, дату забора клинического образца, 
регион постановки пациента на учет в медицинское 
учреждение с диагнозом «ВИЧ-инфекция», стадию 
заболевания, показатели вирусной нагрузки и коли-
чество CD4+-клеток, а также факторы риска и веро-
ятные места инфицирования, выявляемые путем 
опроса пациентов при сборе эпидемиологического 
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анамнеза. Руководствуясь записями в амбулаторных 
картах, также регистрировали информацию 
об отсутствии или назначении пациентам антиретро-
вирусной терапии, в случае последнего — информа-
цию обо всех известных применяемых схемах лече-
ния, причинах и датах их прерывания или замены. 

Весь полученный клинический материал использо-
вали с  информированного согласия пациентов 
на основании Комитетов по биомедицинской этике: 
федерального государственного учреждения науки 
Государственный научный центр вирусологии и био-
технологии «Вектор» Роспотребнадзора — протокол 
№ 1 (от 30 марта 2010 г.), государственного бюджет-
ного образовательного учреждения высшего профес-
сионального образования «Первый московский госу-
дарственный медицинский университет имени 
И. М. Сеченова»  — протокол № 06-13 (от 5  мая 
2013 г.); федерального государственного бюджетно-
го учреждения «Научно-исследовательский центр 
эпидемиологии и микробиологии имени почетного 
академика Н. Ф. Гамалеи» Министерства здраво-
охранения Российской Федерации — протоколы № 2 
(от 4 февраля 2016 г.), № 16 (от 8 февраля 2019 г.). 

Процедуры забора клинического материала, 
получения лимфоцитов и плазмы крови осуществ-
ляли сотрудники федеральных и  региональных 
Центров СПИД. 

Экстракцию вирусной РНК проводили из 0,5 мл 
плазмы крови человека на  ЭДТА в  два этапа: 
на первом осуществляли реакцию лизиса, на вто-
ром — реакцию осаждения изопропанолом. Затем 
РНК очищали 70% этанолом, высушивали 
и расуспендировали в растворителе РНК. 

Выделение провирусной ДНК ВИЧ-1 из клеток 
крови проводили с  помощью автоматической 

системы DNA/RNA Extractor Quicube (QUAGEN, 
Германия) в  соответствии с  инструкцией фирмы-
производителя. 

Для экстракции провирусной ДНК из заморожен-
ной цельной крови в лаборатории вирусов лейкозов 
подразделения «Институт вирусологии им. 
Д. И. Ивановского» ФГБУ «НИЦЭМ им. 
Н. Ф. Гамалеи» была разработана стандартная опе-
рационная процедура (СОП): «Метод экстракции 
геномной ДНК человека с  интегрированной ДНК 
ВИЧ-1 из  биологического материала». Согласно 
СОП, на первом этапе кровь размораживали при 
комнатной температуре в течение 30–60 мин. Затем 
размороженную кровь переносили в полипропилено-
вые пробирки на 15 мл и доводили объем 1-x буфе-
ром для лизиса эритроцитов RCL 5-x буфер: на 1 л — 
сахароза — 548 г + деионизированная MilliQ вода — 
700 мл, Тритон X-100 — 50 мл, 1M MgCl2×6H2O — 
25 мл, 1M Tris-HCl, pH 7,5–8,0 — 60 мл, MilliQ 
вода — до объема 1000 мл, центрифугировали при 
2500 g и комнатной температуре в течение 20 мин. 
По окончании процесса полученную суспензию 
отмывали до  получения бесцветного осадка. 
Дальнейшее выделение провирусной ДНК осуществ-
ляли с помощью автоматической системы DNA/RNA 
Extractor Quicube или методом высаливания [16]. 

Определение генетических вариантов ВИЧ-1 
проводили путем анализа нуклеотидных последо-
вательностей области гена pol, кодирующей вирус-
ные ферменты — протеазу (PR) и часть обратной 
транскриптазы (RT). Для получения нуклеотидных 
последовательностей осуществляли амплифика-
цию фрагментов гена pol методом «гнездовой» 
полимеразной цепной реакции (ПЦР) по двум схе-
мам, представленным в табл. 1. 
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В случае работы с РНК ВИЧ-1 на первой стадии 
проводили реакцию обратной транскрипции. 
Реакции обратной транскрипции и ПЦР осуществ-
лялись в амплификаторах GeneAmp PCR System 
2700 и 9700 («Applied Biosystem», США). 

Секвенирование амплифицированных фрагмен-
тов осуществляли дидезокси-методом по Сэнгеру 
[17]. Последующая обработка полученных нуклео-
тидных последовательностей осуществлялась 
с  помощью программного обеспечения DNA 
Sequencing Analysis Software v. 5.2 или ViroSeq 
HIV-1 Genotyping Software v. 3.0 («Applied 
Biosystems», США). 

Редактирование последовательностей выполня-
ли с использованием приложения SeqMan II (DNA-
STAR Inc, США). Попарное и  множественное 
выравнивание было выполнено с помощью модуля 
ClustalW, интегрированного в программный пакет 
AliView [18]. В случае выявления в алайментах про-
блемных участков было проведено их дополнитель-
ное выравнивание «вручную». Суммарная длина 
полученных после выравнивания фрагментов PR-
RTpol составила не менее 919 нуклеотидных осно-
ваний (координаты для НХВ2, регистрационный 
номер GenBank K03455: 2253–3171 и более). 

Определение генетических вариантов ВИЧ-1 
осуществляли с применением специализированных 
программ: COMET HIV-1 (https://comet.lih.lu/), 
HIVdbProgram Sequence Analysis, представленной 
на  сайте Стэнфордского университета 
(https://hivdb.stanford.edu/hivseq/by-patterns/), 
и REGA HIV-1 Subtyping Tool (V3) (http://dbpart-
ners.stanford.edu:8080/RegaSubtyping/stanford-
hiv/typingtool) согласно схеме, представленной 
на рис. 1. 

При однозначных и одинаковых результатах с про-
центом идентичности от 97 до 100% во всех трех про-
граммах генетический вариант считали достоверно 
определенным. При неоднозначных результатах 
и/или идентичности менее 97% исследуемые нуклео-

тидные последовательности подвергали дополнитель-
ному анализу. Сначала осуществляли поиск близко-
родственных им последовательностей с применением 
инструмента BLAST (https://www.hiv.lanl.gov/con-
tent/sequence/BASIC_BLAST/basic_blast.html) — 
при нахождении нескольких схожих последовательно-
стей с процентом идентичности 97–100% генетиче-
ский вариант исследуемых последовательностей 
определяли как идентичный найденным. 

Образцы с неопределенным генетическим вари-
антом подвергались дополнительному рекомбина-
ционному анализу. Его проводили с применением 
программ jpHMM (http://jphmm.gobics.de/sub-
mission_hiv), RIP и  Recombination Detection 
Program [19]. Событие рекомбинации в программе 
RDP4 считалось достоверным при ее идентифика-
ции двумя и более математическими моделями. 

Нуклеотидные последовательности, определен-
ные по  результатам первичного генотипирования 
как «чистый» субтип A и рекомбинантные формы 
CRF02_AG и CRF63_02A6 подвергались дополни-
тельному анализу с  использованием программы 
Recombination Identification Program (RIP) для более 
точной их идентификации (https://www.hiv.lanl.gov/ 
content/sequence/RIP/RIP.html). 

Статистический анализ данных и их визуализация 
были проведены с использованием языка програм-
мирования R (RStudio, Inc. Software, США) и про-
граммы STATISTICA v. 6.0 (StatSoft Inc., США). 

Для оценки частоты встречаемости рекомби-
нантных форм ВИЧ-1 на территории Российской 
Федерации в динамике были определены следую-
щие критерии: 

1) нуклеотидные последовательности ВИЧ-1 
должны быть получены не менее чем из  4 феде-

ральных округов (ФО) в год, то есть не менее чем 
из 50% от всех федеральных округов РФ; 

2) при несоблюдении данного критерия допуска-
лось объединение данных за  несколько лет или 
 привлечение дополнительных нуклеотидных 
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Рис. 1. Алгоритм определения генетических вариантов ВИЧ-1 
Fig. 1. Algorithm for determining genetic variants of HIV-1



 последовательностей из международной базы данных 
Лос-Аламосской лаборатории (https://www.hiv. 
lanl.gov) с  характеристиками, соответствующими 
исследуемым последовательностям (область гена 
pol — координаты для НХВ2, регистрационный номер 
GenBank K03455: 2253–3554; минимальная длина 
последовательности — 919 нуклеотидных оснований). 

Оцениваемые в работе категориальные данные 
представляли в виде долей и частот, их сравнение 
проводили с использованием критерия «хи-квад-
рат» (c2); в  случае его неустойчивости (при 

небольших объемах выборки и/или при значениях 
ожидаемых наблюдений<5,0 более чем в  1 ячей-
ке  — для четырехпольных таблиц или более чем 
в  20%  — для произвольных) применяли c2 
с поправкой Йетса или двусторонний точный тест 
Фишера. Принятая в  работе величина уровня 
значимости (p, probability) составляла 0,05 (или 
5,0%); различия признавали значимыми p<0,05. 

Все полученные нуклеотидные последователь-
ности были депонированы в  международную базу 
данных GenBank (табл. 2). 
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Результаты и их обсуждение. В результате про-
веденного исследования были проанализированы 
3178 образцов ВИЧ-1, полученных в  период 
с 2011 по 2020 г. от ВИЧ-инфицированных паци-
ентов из  регионов Российской Федерации. 
Основные характеристики пациентов, включенных 
в исследование, представлены в  табл. 3 и отра-
жают основные тенденции, характерные для ВИЧ-
инфекции на территории РФ [3]. 

В половой структуре ВИЧ-инфицированных 
пациентов преобладали лица мужского пола 
(55,89%; 95% ДИ 54,10–57,58). При этом соот-
ношение мужчин и женщин составило 1,3:1, что 
говорит об  увеличении вовлеченности женщин 
в эпидемический процесс по сравнению с предыду-
щим десятилетием [3, 6]. Возраст пациентов варь-
ировал от 6 мес (0 лет) до 85 лет, средний возраст-
ной показатель составил 35,0 лет. Также наблюда-
лось увеличение среднего возраста пациентов 
с течением времени: с 32,0 лет в 2011 г. до 39,0 — 
в  2019  г., что свидетельствует о  «старении» 
популяции ВИЧ-инфицированных с преобладани-
ем лиц активного трудоспособного возраста 
(от 23,0 до 48,6 года). 

Преобладающим фактором риска инфицирова-
ния ВИЧ-1 в  общей структуре исследуемой 
популяции являлись гетеросексуальные контак-
ты — 51,67% (95% ДИ 49,92–53,42), что под-
тверждает «выход» ВИЧ-инфекции за  пределы 
уязвимых групп и  ее широкое распространение 
в общей популяции. Стоит отметить, что домини-
рование данного фактора риска инфицирования 
наблюдалось с 2013 г., тогда как в период 2011–
2012 гг. отмечалось незначительное преобладание 
риска инфицирования при потреблении инъек-
ционных наркотиков. Также отмечена тенденция 
к росту инфицирования ВИЧ-1 при гомосексуаль-
ных контактах, что, скорее всего, можно объяснить 
формированием доверительных отношений и боль-
шей открытостью группы МСМ с врачами на этапе 
сбора эпидемиологического анамнеза. 

Доля случаев передачи ВИЧ-1 от  матери 
к ребенку составила от 0,38 до 4,17 в разные годы. 
Для 65 пациентов (2,06%; 95% ДИ 1,60–2,62) 
фактор риска инфицирования не был точно уста-
новлен. В  группу «Другие» были объединены 
14 случаев (0,44%; 95% ДИ 0,25–0,76) зараже-
ния, которые включали в  себя нозокомиальную 
инфекцию — 12, инфицирование при выполнении 
профессиональной медицинской деятельности — 1 
и в процессе нанесения татуировки — 1. 

Результаты анализа полученных нуклеотидных 
последовательностей с целью определения генети-
ческих вариантов ВИЧ-1 представлены на рис. 2. 

Установлено, что суб-субтип A6 остается домини-
рующим (82,85%; 95% ДИ 81,48–84,14) генетиче-
ским вариантом ВИЧ-1 на современном этапе эпи-
демии в Российской Федерации. Это можно объ-
яснить «эффектом основателя», обусловленного 
проникновением в 90-х годах XX в. вируса суб-суб-
типа A6 в среду потребителей инъекционных нарко-
тиков города Одессы и  затем получившего свое 
широкое и повсеместное распространение на терри-
тории всего бывшего Советского Союза [20–23]. 
Вторым по распространенности является субтип B 
(7,14%; 95% ДИ 6,28–8,10), что отражает общие 
закономерности эпидемии ВИЧ-инфекции на терри-
тории России [5]. Очевидно, что совместная цирку-
ляция вирусов разных субтипов на одной территории 
совместно с высокой мобильностью проживающего 
на ней населения благоприятствует формированию 
и дальнейшему распространению рекомбинантных 
форм ВИЧ-1. Проведенные исследования показали, 
что на долю каждой из рекомбинантных форм ВИЧ-
1 — CRF02_AG и CRF03_AB приходится порядка 
1% всех проанализированных образцов, 
CRF63_02A6 — около 3,59% (95% ДИ 2,98–4,31). 
Помимо циркулирующих рекомбинантных форм 
ВИЧ-1, было идентифицировано 87 уникальных 
рекомбинантов (2,74%; 95% ДИ 2,21–3,38). 
В группу «Другие» были объединены генетические 
варианты A1, C, D, F1, G и рекомбинантных форм 
CRF01_AE и CRF11_cpx. Полученные результаты 
отражают высокое генетическое разнообразие 
ВИЧ-1 на территории Российской Федерации. 

Преобладание вируса суб-субтипа A6 наблюда-
лось среди пациентов, инфицированных в резуль-
тате гетеросексуальных контактов  — 84,35% 
(95% ДИ 82,48–86,06), субтипа B — в результате 
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Рис. 2. Генетические варианты ВИЧ-1, выявленные на тер-
ритории Российской Федерации (2011–2020 гг.) 

Fig. 2. HIV-1 genetic variants identified in the Russian 
Federation (2011–2020)



гомосексуальных контактов — 49,32% (95% ДИ 
41,06–57,62) (табл. 4). 

Наибольшая суммарная доля ВИЧ-1 рекомби-
нантных форм (CRFs и URFs) отмечена в группе 
ПИН и составила 10,2% (95% ДИ 8,57–12,09), 
однако данные различия не являлись статистически 
значимыми. Преобладание вирусов рекомбинант-
ных форм в среде потребителей инъекционных нар-
котиков легко объяснить наибольшей вероятностью 
двойной и суперинфекции при совместном некон-
тролируемом использовании нестерильного инстру-
ментария, игл и шприцов. В ряде исследований под-
черкивалась важность двойной ВИЧ-инфекции для 
формирования новых рекомбинантных форм виру-
са, а также отмечалось снижение вероятности успе-
ха терапии при суперинфекции [24, 25]. 

Далее была проведена оценка изменения соот-
ношения генетических вариантов ВИЧ-1 в дина-
мике (в период с 2011 по 2020 гг.) и по федераль-
ным округам РФ (рис. 3). 

По результатам проведенного исследования 
выявлено достоверное увеличение частоты встре-
чаемости рекомбинантных форм ВИЧ-1 с течением 
времени: в  коллекции образцов, полученных 
в период 2011–2012 гг. (n=835), рекомбинантные 
формы ВИЧ-1 были выявлены в 4,79% (95% ДИ 
3,49–6,52), в коллекции образцов 2015–2016 гг. 
(n=741) — в 7,56% (95% ДИ 5,81–9,76), в кол-
лекции образцов 2019–2020 гг. (n=1203) на долю 
рекомбинантов пришлось 25,44% (95% ДИ 
23,02–28,02) (p<0,001). При этом отмечалось 
уменьшение доли суб-субтипа A6: с 96,3% в 2011 г. 
до 61,3% — в 2020 г. При визуальной оценке отме-
чался резкий подъем доли рекомбинантной формы 
CRF03_AB в  период 2017–2018  гг., что может 
быть обусловлено включением в анализ последова-
тельностей из  города Череповца, для которого 
характерна высокая распространенность данного 
генетического варианта ВИЧ-1. Также отмечается 
резкий подъем доли CRF63_02A6, однако, несмот-
ря на данные смещения выборки, общая достовер-
ная тенденция к увеличению частоты встречаемо-
сти рекомбинантных форм ВИЧ-1 на территории 
Российской Федерации сохраняется. 

Наибольшая доля рекомбинантных форм ВИЧ-1 
была выявлена на  территории Сибирского 
(35,83%; 95% ДИ 32,6–39,19) и  Северо-
Западного (15,98%; 95% ДИ 11,74–21,32) феде-
ральных округов, что может быть результатом того, 
что данные округа являются центрами возникнове-
ния CRF03_AB и CRF63_02A6 на территории РФ, 
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соответственно [7, 8, 26, 27]. В ранее проведенных 
исследованиях А. B. Лебедева и соавт. было пока-
зано, что общая распространенность CRF03_AB 
в Северо-Западном федеральном округе состав-

ляет 9,9% [28]. В работе В. В. Богачева отмеча-
лась доминирующая роль CRF63_02A6 и «вытес-
нение» ею с  ранее лидирующих позиций суб-суб-
типа A6 на территории Новосибирской области1.  
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Рис. 3. Изменение соотношения (в %) генетических вариантов ВИЧ-1 в динамике (в период с 2011 по 2020 г.) (а) и по феде-
ральным округам Российской Федерации (б) 

Fig. 3. Change in the ratio (in %) of HIV-1 genetic variants over time (in the period from 2011 to 2020 years) (а) and by federal dis-
tricts of the Russian Federation (б)

 1 Богачев В.В. Молекулярно-эпидемиологические особенности распространения ВИЧ-инфекции в  Новосибирской области 
в 2008–2012 гг.: дисс. канд. биол. наук: 03.01.03 / Богачев Владислав Викторович; науч. рук. Н. М. Гашникова; ФБУН 
Государственный научный центр вирусологии и биотехнологии «Вектор». Кольцово, 2014. 128 с.
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Наименьшая доля рекомбинантных форм ВИЧ-
1 отмечалась в  Приволжском (1,99%; 95% ДИ 
0,73–4,85) и Уральском (2,36%; 95% ДИ 0,96–
5,32) федеральных округах, что может быть связа-
но со внутренними миграционными процессами 
на  территории Российской Федерации. Так, 
согласно данным Федеральной службы государст-
венной статистики, в Приволжском федеральном 
округе наблюдался наибольший отток населения 
в  другие регионы, чаще всего  — в  Центральный 
и Северо-Западный, для которых характерна высо-
кая распространенность рекомбинантных форм 
ВИЧ-11. 

Заключение. Проведенное исследование способ-
ствует пониманию основных тенденций эпидемии 
ВИЧ-инфекции на  территории Российской 

Федерации, оценке ее биологических и социальных 
движущих сил, а также пониманию динамики изме-
нения генетической структуры ВИЧ-1. Полученные 
результаты свидетельствуют о растущем генетиче-
ском разнообразии ВИЧ-1 на  территории 
Российской Федерации вместе с  выходом ВИЧ-
инфекции за пределы уязвимых групп и ее активном 
распространении в  общей популяции, а  также 
об  увеличении частоты встречаемости рекомби-
нантных форм ВИЧ-1 с  течением времени и  их 
вовлеченности в эпидемический процесс. 

* * * 
Исследование выполнено за  счет средств 

гранта Российского научного фонда № 23–15–
00027, https://rscf.ru/project/23–15–00027/.
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