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Цель: провести сравнение генетического разнообразия белка Vpu ВИЧ-1 суб-субтипа А6 у  людей, живущих с  ВИЧ 
(ЛЖВ), c разными стадиями заболевания. 
Материалы и методы. Проведен анализ 259 клинических образцов цельной крови ВИЧ-инфицированных пациентов без 
опыта приема антиретровирусной терапии, которые наблюдались в ГКУЗ Московской области «Центр по профилактике 
и борьбе со СПИДом и инфекционными заболеваниями». Анализ включал в себя следующие этапы: экстракцию прови-
русной ДНК, амплификацию области генома вируса, содержащей ген vpu, секвенирование продуктов амплификации, 
генотипирование, сравнение консервативности и аминокислотных замен в последовательностях белка Vpu у ЛЖВ с раз-
личными стадиями заболевания. 
Результаты и их обсуждение. В 255 из 259 (98,4%) клинических образцах был идентифицирован вариант вируса суб-
субтипа А6. Получена консенсусная последовательность белка Vpu суб-субтипа А6, которая содержала 81 аминокислоту. 
Достоверных различий в консервативности последовательностей белка Vpu у вариантов ВИЧ-1, полученных от пациен-
тов с различной стадией заболевания, обнаружено не было. Аминокислотная замена P3A достоверно чаще встречалась 
у ЛЖВ со второй стадией ВИЧ-инфекции. 
Заключение. Полученные результаты актуализируют вопрос влияния неструктурных белков ВИЧ-1 на течение заболе-
вания и задают направления возможных исследований в будущем. 
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The aim of the study: to compare the genetic diversity of the Vpu protein in HIV-1 in the people living with HIV (PLWH) with 
different stages of the disease. 
Materials and methods. An analysis was carried out of 259 clinical samples of whole blood from HIV-infected patients with no 
experience of taking antiretroviral therapy, who were observed at the Center for the Prevention and Control of AIDS and 
Infectious Diseases, Moscow, Russia. The analysis included the following stages: extraction of proviral DNA, amplification of 
the region of the virus genome containing the vpu gene, sequencing of amplification products, genotyping, comparison of con-
servation and amino acid substitutions in the Vpu protein sequences in PLWH with different stages of the disease. 
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Введение. Различная скорость прогрессирова-
ния заболевания у лиц, живущих с ВИЧ-инфекци-
ей (ЛЖВ), является одним из актуальных вопросов 
в изучении данного заболевания. Исследуются как 
генетические, так и вирусологические детерминан-
ты, которые могут оказывать влияние на  течение 
ВИЧ-инфекции [1–3]. Неструктурные белки 
ВИЧ-1 (Tat, Rev, Vpu, Vif, Vpr, Nef) участвуют 
в репликации вируса и в защите вируса от действия 
иммунной системы хозяина. Особенности строения 
этих белков могут влиять как на  течение ВИЧ-
инфекции, так и на развитие коморбидных заболе-
ваний у ЛЖВ [4]. В зависимости от генетического 
варианта ВИЧ-1 и стадии заболевания в строении 
неструктурных белков могут присутствовать раз-
личия. Проведенные исследования белков Tat 
и Nef наиболее распространенного в России суб-
субтипа А6 ВИЧ-1 определили характерные осо-
бенности, которые могут влиять на их функцио-
нальность [5–7]. При изучении гена nef было 
отмечено, что на  продвинутых стадиях ВИЧ-
инфекции в  ядрах клеток наблюдается феномен 
сплайсинга, который отсутствует на ранних ста-
диях заболевания. Возможно, это может способ-
ствовать переходу бессимптомной стадии ВИЧ-
инфекции в  манифестирующую [8]. Кроме того, 
анализ белка Tat у вариантов ВИЧ-1 суб-субтипа 

А6, полученных от  пациентов с  различными ста-
диями заболевания, определил наличие достовер-
ной разницы в  частоте встречаемости функцио-
нально значимой аминокислотной замены, которая 
ассоциируется со сниженной провоспалительной 
функцией и, как следствие, сниженной нейроток-
сичностью белка Tat [9]. 

Белок Vpu представляет собой многофункцио-
нальный вирусный белок, который содержит от 77 
до 86 аминокислот (АК); наиболее хорошо известен 
вариант, содержащий 81 АК. Vpu регулирует экс-
прессию и  транспорт некоторых белков клетки-
хозяина: подавляет экспрессию рестрикционного 
клеточного фактора — тетерина, который препят-
ствует высвобождению вирионов с  поверхности 
инфицированных клеток, ограничивает образование 
новых молекул CD4, которые связываются с пред-
шественником белков оболочки вируса и блокируют 
дальнейшее формирование соответствующих бел-
ков, изменяет презентацию MHC II и противодей-
ствует многим другим клеточным белкам. Также 
Vpu формирует ион-селективные каналы в клеточ-
ной мембране, что приводит к  её деполяризации 
и высвобождению готовых вирусных частиц [10, 11]. 

На сегодняшний день существует мало исследо-
ваний по изучению связи строения и функциональ-
ных свойств Vpu с  генетическими вариантами 
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Results and discussion. In 255 out of 259 (98.4%) clinical samples, a sub-subtype A6 virus variant was identified. The con-
sensus sequence of the Vpu sub-subtype A6 protein was obtained, which contained 81 amino acids. No significant differences 
in the conservation of Vpu protein sequences were found between HIV-1 variants obtained from patients with different stages 
of the disease. Amino acid substitution P3A was significantly more common in PLWH with the second stage of HIV infection. 
Conclusion. The results obtained highlight the issue of the influence of non-structural proteins of HIV-1 on the course of the 
disease and indicate directions for possible research in the future. 
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ВИЧ-1 и  с клинико-лабораторными данными 
пациентов. Анализ вариантов Vpu, полученных 
от элитных контроллеров, показал снижение неко-
торых функциональных свойств по  сравнению 
с  вариантами Vpu, полученными от  пациентов 
с  классическим течением ВИЧ-инфекции [12]. 
Изучение генетической вариабельности Vpu суб-
типа C в  группах детей раннего возраста (от 6 
недель до 18 месяцев), рожденных от ВИЧ-поло-
жительных матерей, показало, что гетерогенность 
белка уменьшалась с  возрастом пациентов [13]. 
Последовательности Vpu субтипа В, полученные 
от пациентов с различными стадиями ВИЧ-инфек-
ции, продемонстрировали значительные различия 
в  аминокислотных последовательностях, что 
может приводить также к  различиям в  функцио-
нальных свойствах белка. Также была отмечена 
тенденция к большей однородности у вариантов 
белка, полученных от пациентов на более продви-
нутых стадиях ВИЧ-инфекции [14]. Исследования 
функциональных свойств белка Vpu у вариантов 
вируса субтипа А определило наличие у них клас-
сического набора функций, при этом различные 
варианты вызывали различную степень ингибиро-
вания HLA-C: от отсутствия эффекта до подавле-
ния экспрессии поверхностного HLA-C на  88% 
[15]. Однако исследование разнообразия последо-
вательностей Vpu суб-субтипа А6, наиболее широ-
ко распространенного в  России, до  настоящего 
времени не проводилось. 

Цель: провести сравнение генетического разно-
образия белка Vpu ВИЧ-1 суб-субтипа А6 
у людей, живущих с ВИЧ (ЛЖВ), c разными ста-
диями заболевания. 

Материалы и методы. Материалом настоящего 
исследования служили клинические образцы цель-
ной крови, полученные от 259 наивных (без опыта 
приема АРТ) ВИЧ-инфицированных пациентов 
ГКУЗ МО «Центр профилактики и  борьбы со 
СПИД». Забор крови осуществляли единоразово, 
в период с августа 2019 г. по июль 2020 г. в рамках 
реализации проекта CARE (https://www.carerese-
arch.eu/, доступ на 16 февраля 2024 г.). Весь полу-
ченный клинический материал использовали 
с информированного согласия пациентов на основа-
нии одобрения Комитета по биомедицинской этике 

ФГБУ «Национальный исследовательский центр 
эпидемиологии и микробиологии имени почетного 
академика Н. Ф. Гамалеи» Министерства здраво-
охранения Российской Федерации (протокол № 16 
от 08.02.2019). Выявление факторов риска инфици-
рования проводили путем опроса в процессе сбора 
анамнеза. Также регистрировали следующую допол-
нительную информацию: пол и возраст пациента, 
дату забора клинического образца, стадию заболева-
ния, показатели вирусной нагрузки (ВН) и иммун-
ный статус пациента (количество CD4+-клеток). 
В табл. 1 представлены основные демографические 
и клинико-эпидемиологические показатели пациен-
тов, включенных в  исследование, в  зависимости 
от  стадии ВИЧ-инфекции, согласно клиническим 
рекомендациям Минздрава РФ1. 

Экстракцию провирусной ДНК в составе геном-
ной ДНК из клеток крови (лимфоцитов) осуществ-
ляли методом высаливания [16]. На следующем 
этапе проводили амплификацию гена vpu «гнездо-
вой (Nested)» двухраундовой ПЦР с последующим 
секвенированием продуктов амплификации. 
Последовательности использованных в  работе 
праймеров и условия амплификации: 

1-й раунд: праймеры TatRevF1 (CAGAATTG-
GGTGCCAACATAGCAG) и  Vpu1o (GCCCAGA-
CATTGTGTACTTCТТТАТС); программа: 1) 95°C — 
5 мин; 2) 35 циклов: 95°C — 30 с, 57°C — 1 мин, 
72°C — 1 мин 20 с; 3) 72°C — 7 мин; 4) 4°C — ∞ 
(хранение); 

2-й раунд: праймеры TatRevf2_v1 (GTGCCAA-
CATAGCAGAATAGGC) и  Vpu2о (GCATCTCTC-
CACACAGGTAC); программа: 1) 95° C  — 5  мин; 
2) 35 циклов: 95° C  — 30 с, 53° C  — 1  мин, 
72° C — 1 мин 20 с; 3) 72° C — 7 мин; 4) 4° C — ∞ 
(хранение). 

Общая длина амплифицированного фрагмента 
составила 658 нуклеотидных оснований. Очистку 
амплифицированных ДНК-фрагментов проводили 
с использованием коммерческого набора для очи-
стки ПЦР-фрагментов — Clean S-Cap («Евроген», 
Россия) в соответствии с протоколом фирмы-про-
изводителя. 

Определение нуклеотидных последовательно-
стей осуществляли дидезокси-методом по Сэнгеру 
с использованием набора BigDye Terminator v3.1 
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Cycle Sequencing Kit («Applied Biosystems», 
США) и праймеров TatRevf2_v1 и Vpu2o согласно 
протоколу фирмы-производителя. Проведение 
оценки реакции секвенирования осуществлялось 
автоматически в  генетическом анализаторе ABI 
Prism 3130 Genetic Analyzer («Applied 
Biosystems», США). 

Сборку и редактирование полученных нуклеотид-
ных последовательностей выполняли с использова-
нием приложения SeqMan II 6.1 (DNA-STAR Inc, 
США). Попарное и множественное выравнивание 
было выполнено с помощью модуля ClustalW, интег-
рированного в программный пакет AliView [17]. 

Вначале проводили генотипирование получен-
ных последовательностей. Определение генетиче-
ских вариантов ВИЧ-1 проводили с применением 
специализированных программ: COMET HIV-1 
(https://comet.lih.lu/) — использует контекстно-
ориентированное моделирование для быстрого 
типирования вирусов ВИЧ-1 [18]; jpHMM — опре-
деляет рекомбинантные формы вируса, используя 
скрытую марковскую модель [19]; RIP 3.0 
(https://www.hiv.lanl.gov/content/sequence/RIP/ 
RIP) — служит для идентификации рекомбинант-
ных форм вируса; размер окна при анализе соста-
вил 50 н.о., что позволило детектировать рекомби-
нацию в последовательностях короткой длины. Для 
уточнения полученных результатов был проведен 
филогенетический анализ. Филогенетический ана-
лиз осуществляли методом максимального правдо-
подобия (Maximum Likelihood, ML) c использова-
нием программы IQ-TREE [20]. Источником 
 эталонных последовательностей служила база дан-

ных Лос-Аламосской лаборатории, США 
(https://www.hiv.lanl). Модель замещения нуклео-
тидов определяли при помощи программы 
jModelTest v.2.1.7 на основании информационного 
критерия Акаике (Akaike information criterion, AIC) 
[21]. Достоверность выведенных филогении оцени-
вали с помощью бутстрэп-теста (bootstrap) и кри-

терия приблизительного отношения правдоподобия 
Шимодаиры–Хасегавы (SH-aLRT) с 1000 после-
стартовых итерации. Кластеры с  поддержкой 
SH-aLRT>0,9 считались достоверно установлен-
ными. Визуализацию и  графическую обработку 
результатов филогенетического анализа осуществ-
ляли в программе iTOL [22]. 

В дальнейший анализ были включены только 
последовательности ВИЧ-1, принадлежащие суб-
сутипу А6. Так как в исследовании оценивали гене-
тическое разнообразие в переделах одного генети-
ческого варианта (суб-субтипа А6), в  качестве 
референс-последовательности использовали 
общую консенсусную последовательность Vpu 
суб-субтипа А6, сформированную на основе всех 
последовательностей Vpu суб-субтипа А6, полу-
ченных в процессе исследования, с использовани-
ем программы (Simple Consensus Maker 
(lanl.gov)), а  не референсную последователь-
ность — HXB2 (K03455). При формировании кон-
сенсусной последовательности использовали 
последовательности аминокислот. 

Затем оценивали консервативность последова-
тельностей белка Vpu у  пациентов с  различными 
стадиями заболевания. При этом последователь-
ности Vpu суб-субтипа А6 были сгруппированы 
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в соответствии со стадией ВИЧ-инфекции пациен-
та, от которого они были получены. Для каждой 
группы дополнительно формировали консенсусные 
последовательности. Оценивали уровень консер-
вативности аминокислот в каждой позиции в каж-
дой группе, между группами и  по отношению 
с общим консенсусом. Для каждой позиции амино-
кислоты проводилось оценка консервативности 
по следующей шкале: 100%, 90–99%, 76–89%, 
51–75%, ≤50%. Затем с применением программ-
ного модуля Nonparametric Statistics из  пакета 
Statistica 8.0 (StatSoft Inc., США) оценивали ста-
тистически значимые различия в консервативности 
последовательностей белка Vpu у пациентов с раз-
личными стадиями заболевания (точный двусто-
ронний тест Фишера, p <0,05). 

Далее сравнивали генетическое разнообразие 
белка Vpu у ЛЖВ с различными стадиями заболе-
вания. Для этого с  применением программы 
MEGA v.10.2.2. в  каждой группе пациентов 
выявляли аминокислотные замены относительно 
общей консенсусной последовательностей белка 
Vpu суб-субтипа А6. После этого с применением 
программного модуля Nonparametric Statistics 
из  пакета Statistica 8.0 (StatSoft Inc., США) 
выявляли сайты со статистически достоверными 
различиями в частоте встречаемости у  пациентов 
с различными стадиями заболевания (p<0,05 при 
использовании критерия c2). 

На завершающем этапе проводили описательную 
статистику демографических и клинических харак-
теристик ВИЧ-инфицированных пациентов, вклю-
ченных в исследование. Непрерывные и категори-
альные переменные представлены в виде медиан 
и  межквартильных интервалов (МКИ), а  также 
абсолютных величин и  процентов (%) соответ-
ственно. Исходные характеристики анализировали 
с использованием U-критерия Манна–Уитни (нека-
тегоричные переменные) и  хи-квадрата Пирсона 
(c2) или точного критерия Фишера (категориальные 
переменные). При анализе факторов, влияющих 
на вероятность обнаружения тех или иных мутаций, 
в  зависимости от  клинических и  лабораторных 
характеристик пациентов, была использована 
модель многомерной логистической регрессии, 
результаты которой представлены как отношение 
шансов (ОШ) и  95% доверительный интервал 
(ДИ). Для всех тестов p<0,05 считалось статистиче-
ски значимым. Статистический анализ проводили 
с  использованием программного обеспечения 
 STATISTICA v.10.0 (StatSoft, США). 

Результаты и  их обсуждение. Все полученные 
в  исследовании последовательности гена vpu 
ВИЧ-1 (259) были депонированы в  GenBank со 
следующими номерами: PP776176–PP776434. 
При проведении генотипирования в программах 
COMET HIV-1 [18] и  jpHMM [19] два образца, 
полученные от ЛЖВ со 2-й стадией заболевания, 
1311000528 и 1311000615, были определены как 
URF и исключены из филогенетического анализа. 
По результатам филогенетического анализа одна 
(0,4%, 1/257) нуклеотидная последовательность 
(1311000470), полученная от ЛЖВ со 2-й стадией, 
вошла в  кластер субтипа B и  одна (0,4%, 1/257) 
нуклеотидная последовательность (1311000445), 
полученная от ЛЖВ со 2-й стадией, вошла в кла-
стер субтипа G. Остальные 255 образцов (98,4%, 
255/259) образовали достоверный кластер с нук-
леотидными последовательностями ВИЧ-1 суб-
субтипа A6, наиболее широко распространенного 
на  территории России и, в  частности, 
в Московской области (рис. 1) [7, 23]. 

В дальнейшее исследование вошли только 
последовательности vpu суб-субтипа А6 (всего — 
255 нуклеотидных последовательностей от  255 
пациентов с  различной стадией ВИЧ-инфекции): 
45 — со 2-й стадией (стадией начальных проявле-
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Рис. 1. Филогенетический анализ нуклеотидных последова-
тельностей гена vpu ВИЧ-1 (n=296, модель замещения нук-
леотидов — GTR+I+G4). Референсные последовательности 

выделены красным цветом, исследуемые — черным 
Fig. 1. Phylogenetic analysis of nucleotide sequences of the 
HIV-1 vpu gene (n=296, nucleotide substitution model — 
GTR+I+G4). Reference sequences are highlighted in red, 

study sequences are highlighted in black



ний), 102  — с  3-й (субклинической стадией) 
и 108 — с 4-й стадией (стадией вторичных про-
явлений) заболевания. 

Общая консенсусная последовательность для 
фрагмента белка Vpu была сформирована на осно-
ве 255 последовательностей. Полученная консен-
сусная последовательность содержала 81 АК. При 
формировании консенсусной последовательности 
инсерции аминокислотные вставки не учитыва-
лись. Восемнадцать из 255 исследуемых аминокис-
лотных последовательностей, полученные от паци-
ентов с разными стадиями заболевания, содержали 
различные инсерции: 

2-я стадия: 1) 1311000431  — 72insL; 
2) 1311000435 — 72insL, 70insV, 72ins3 (QAL); 
3)  1311000740  — 72insLN; 4) 1311001049  — 
5ins3 (XYT); 

3-я стадия: 1) 1311000013  — 2insS; 
2)  1311000298  — 72insLN; 3) 1311000510  — 
70insV, 72ins3 (QAH); 4) 1311000737 — 72ins3 
(NDL); 5) 1311000780  — 72insQN, 78insD; 
6) 1311000997 — 72ins3 (HXL); 7) 311001132 — 
72ins3 (XAL); 

4-я стадия: 1) 1311000011  — 64insS; 
2) 1311000430 — 72insL; 3) 1311000487 — 70ins5 
(GNLEG); 4) 1311000513  — 70ins3 (GNL); 
5) 1311000577 — 72insG; 6) 1311000767 — 5ins3 
(GWT); 7) 1311001071 — 5ins3 (SLT). 

Кроме того, две аминокислотные последователь-
ности, полученные от  пациентов со 2-й стадией 
ВИЧ-инфекции, содержали делеции, точечные 
мутации, связанные с отсутствием АК в заданной 
позиции. Выявленные делеции (номер образца — 
позиция в АК последовательности): 1311000412 — 
в 6 положении, 1311000543 — в 80 положении. 
Три последовательности от пациентов с 3-й стадией 
заболевания содержали делеции: 1311000069 — 
в 78 положении, 1311000563 — в 8 положении, 
1311001025 — в 78 положении. Две последова-
тельности от пациентов с 4-й стадией заболевания 
содержали делеции: 1311000856 — в 6 позиции, 
1311000916 — в 78 позиции. 

Одна АК последовательность (1311000656), 
полученная от пациента с 4-й стадией заболева-
ния, содержала стоп-кодон в  69 позиции. 
Известно, что в  структуре других неструктурных 
белков, Rev и Tat, могут присутствовать прежде-
временные стоп-кодоны, которые незначительно 
изменяют функциональные свойства [24, 25]. 
Однако на настоящий момент данных о том, может 
ли белок Vpu содержать преждевременные стоп-

кодоны, нет, поэтому в рамках этого исследования 
невозможно было точно определить, является ли 
наличие стоп-кодона особенностью соответствую-
щего варианта вируса или результатом действия 
клеточных белков, таких как APOBEG3G [26]. 
В связи с этим последовательность не была исклю-
чена из исследования. 

При сравнении консервативности белка Vpu 
у  пациентов с  различными стадиями заболевания 
было показано, что консенсусные последователь-
ности в каждой группе содержали преимуществен-
но аминокислоты аналогичные аминокислотам 
в общей консенсусной последовательности, однако 
с различной частотой выявления (рис. 2). При этом 
оценка распределения позиций с различной степе-
нью консервативности в  белке Vpu в  различных 
группах ЛЖВ не выявила статистически значимых 
различий (табл. 2). 
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Рис. 2. Консервативность аминокислотных последовательно-
стей белка Vpu суб-субтипа А6 в группах пациентов с различ-
ными стадиями заболевания. Аминокислоты в общем консен-

сусе обозначены однобуквенным кодом: А — аланин; С — 
цистеин; D — аспарагиновая кислота; Е — глутаминовая кис-
лота; F — фенилаланин; G — глицин; H — гистидин; I — изо-
лейцин; К — лизин; L — лейцин; М — метионин; Н — аспа-
рагин; P — пролин; Q — глутамин; R — аргинин; S — серин; 

Т — треонин; V — валин; W — триптофан; Y — тирозин 
Fig. 2. Conservatism of amino acid sequences of the Vpu sub-sub-
type A6 protein in groups of patients with different stages of the dis-

ease. Amino acids are designated by a general consensus with a 
one-letter code: A — alanine; C — cysteine; D — aspartic acid; 

E — glutamic acid; F — phenylalanine; G — glycine; H — histi-
dine; I — isoleucine; K — lysine; L — leucine; M — methionine; 

N — asparagine; P — proline; Q — glutamine; R — arginine; S — 
serine; T — threonine; V — valine; W — tryptophan; Y — tyrosine



При сравнении генетического разнообразия Vpu 
у  ЛЖВ с  разными стадиями ВИЧ-инфекции 
выявлено 16 замен со статистически значимыми 
различиями (табл. 3). 

Таким образом, с учетом поправки Бонферрони, 
лишь одна замена, P3A, в белке Vpu, достоверно 
чаще встречалась у пациентов со второй стадией 
заболевания, чем у пациентов с четвертой стадией 

заболевания. Функциональная значимость этой 
замены в  настоящее время неизвестна. Следует 
отметить, что разница в  частоте встречаемости 
аминокислотных замен в  третьем положении 

у  пациентов с  разными стадиями заболевания 
также отмечалась при исследовании, проведенном 
на  вариантах Vpu субтипа B. Так, у  пациентов 
на более ранних стадиях заболевания замена P3S 
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встречалась чаще, чем у пациентов на продвинутых 
стадиях [14]. 

Далее была проведена оценка возможного влия-
ния клинико-демографических характеристик 
пациентов на  вероятность выявления P3A 
в выборке пациентов со всеми известными пере-
менными: пол, возраст, путь заражения, стадия 
заболевания, значение CD4-клеток, вирусная 
нагрузка. Оценку проводили для 251 пациента, так 
как 4 пациента с неизвестным путем инфицирова-
ния были исключены из анализа. Общая характе-
ристика пациентов, классифицированных по нали-
чию (M+)/отсутствию(M–) мутации P3A на  две 
когорты представлена в  табл. 4. Как показано 
в  таблице, когорта M+ (3,6%, n=9), по сравне-
нию с когортой M– характеризовалась преоблада-
нием лиц мужского пола (100,0% vs 60,7%; 
p=0,015) и  лиц на  2-й стадии ВИЧ-инфекции 
(66,7% vs 16,1%; p<0,001); доля МСМ-лиц 
по  сравнению с  ПИН была существенно выше 
в  когорте M+ (44,4% vs 7,8%; р=0,020). 
Остальные показатели не демонстрировали значи-
мых различий между сравниваемыми когортами 
(p>0,05 для всех; табл. 4). 

Многофакторный анализ показал, что пациенты 
на  более ранних стадиях ВИЧ-инфекции имели 
более высокие шансы обнаружения мутации P3A. 
В частности, шанс встретить такую мутацию среди 
пациентов со 2-й стадией ВИЧ-инфекции составил 

19,93 [95% ДИ: 1,36–292,50] по сравнению с паци-
ентами с 4-й стадией заболевания. Значимой связи 
между возрастом, путем инфицирования, иммунным 
статусом, вирусной нагрузкой и наличием у пациен-
тов мутации P3A обнаружено не было (табл. 5). 

Заключение. На основании проведенного 
исследования была получена консенсусная после-
довательность белка Vpu суб-субтипа А6 и показа-
но, что доминирующий вариант вируса этого вари-
анта содержит 81 АК. Различий в консервативно-
сти последовательностей белка Vpu суб-субтипа 
А6 у вариантов ВИЧ-1, полученных от пациентов 
с различными стадиями заболевания, выявлено не 
было. Однако была определена аминокислотная 
замена, P3A, которая достоверно чаще встреча-
лась у  ЛЖВ со второй стадией ВИЧ-инфекции. 
Для прояснения функциональной значимости этой 
замены необходимо проведение дополнительных 
исследований. Необходимо подтверждение полу-
ченных данных при исследовании одних и  тех же 
пациентов на  различных стадиях заболевания. 
В целом полученные результаты имеют ценность 
для проведения дальнейшего изучения роли белка 
Vpu в патогенетических механизмах течения ВИЧ-
инфекции. 

* * *  
Исследование выполнено за  счет средств 

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