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Цель: оценить в динамике генетическое разнообразие циркулирующих вариантов ВИЧ-1 на территории Санкт-Петербурга. 
Материалы и методы. В исследование включили 289 пациентов с вирусологическим неуспехом антиретровирусной тера-
пии (АРТ) в 2022 г., наблюдавшихся в СПб ГБУЗ «Центр СПИД и инфекционных заболеваний». 
На генетическом анализаторе выполнен анализ фрагментов гена pol, кодирующего ферменты интегразу, обратную транс-
криптазу и протеазу методом полимеразной цепной реакции с  последующим секвенированием по  Сэнгеру продуктов 
амплификации. Филогенетическое дерево построено методом присоединения соседей, а проверка достоверности тополо-
гии дерева оценивалась в 1000 повторов анализируемой выборки, значение бутстрэп-анализа >70. 
Для динамической оценки циркуляции геновариантов ВИЧ в  Санкт-Петербурге использовались последовательности 
и клинико-лабораторные данные, полученные ранее от 544 пациентов, начиная с 2018 года. Общая выборка включала 
833 образца (из них 289 собранные в 2022 г.), которая была сопоставлена с данными аналогичного исследования на базе 
Центра СПИД 2006–2011 гг. у 1104 больных ВИЧ-инфекцией. 
Результаты и их обсуждение. Среди обследуемых (95,1%, 275 чел.) доминировали «чистые» геноварианты ВИЧ, 
а именно подтип А6 — 88,2% (255 чел.); подтип В — 5,9% (17 чел.); С — 0,3% (1 чел.); G — 0,7% (2 чел.), доля реком-
бинантных форм составила 4,9% (14 чел.). Доля новых случаев инфицирования ВИЧ не-А субтипом составила в коллек-
ции образцов 2006–2011 гг.— 13,3%, а в коллекции образцов 2018–2022 гг.— 11,1%. 
Выявлено достоверное увеличение частоты встречаемости рекомбинантных форм ВИЧ-1 с течением времени с 1,6% до 3,5% 
(c2=6,111; р=0,014). В группе (2018–2022 гг.) рекомбинантная форма CRF63_02A6 встречалась чаще (15/29 чел.). 
Заключение. Филогенетический анализ позволяет не только идентифицировать подтиповую принадлежность ВИЧ, но 
и установить потенциальное географическое происхождение вируса, выявить кластеры передачи с  учетом социально-
демографических показателей больных ВИЧ-инфекцией. Молекулярно-эпидемиологический мониторинг может быть 
использован для разработок и реализации программ противодействия распространению ВИЧ в популяции. 
Доминирующим генетическим вариантом ВИЧ, циркулирующим на территории Санкт-Петербурга, как и 10 лет назад, оста-
ется суб-субтип А6. Доля новых случаев инфицирования не-А субтипом ВИЧ остается стабильной, с тенденцией к снижению. 
Увеличение частоты обнаружения рекомбинантных форм ВИЧ-1, вероятно, связано с миграционными процессами населения. 
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The aim of the study: to assess the genetic diversity of HIV-1 variants circulating in St. Petersburg. 
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Введение. В начале XX в., вследствие межвидовой 
передачи вируса иммунодефицита человека (ВИЧ) 
в популяцию человека, инфекция распространилась 
по всему миру. Количество новых случаев инфици-
рования ВИЧ, неуклонно растет и за 2022 г. выявле-
но 1,3 млн [1–1,7 млн] человек, общемировое число 
людей, живущих с ВИЧ, составляет 39,0 млн [33,1–
45,7 млн], согласно информационному бюллетеню 
ЮНЭЙДС [1]. В Российской Федерации сохраняет-
ся неблагоприятная эпидемиологическая обстановка 
и  на 31 декабря 2022  г. в  стране проживали 
1 168 076 человек с лабораторно подтвержденным 
диагнозом ВИЧ-инфекция [23]. 

С первого выявленного случая ВИЧ-инфекции 
в Санкт-Петербурге прошло уже более 35 лет, и за 

этот период зарегистрировано 63 240 инфицирован-
ных, включая умерших. Показатель заболеваемости 
ВИЧ-инфекцией за  последние 10  лет в  Санкт-
Петербурге стабильно находится ниже среднерос-
сийского уровня и  в 2022  г. составил 25,4 
на 100 тыс. населения. Число пациентов, состоящих 
на диспансерном учете (ДУ) и получающих антирет-
ровирусную терапию (АРТ), ежегодно увеличивает-
ся (ДУ — 36 357 чел., АРТ — 29 875 чел.), при этом 
охват АРТ на конец 2022 г. составил 82,2% [22, 23]. 
Клинические наблюдения свидетельствуют, что 
у 17,8% сохраняется репликация вируса (без учета 
пациентов, недавно начавших АРТ), тем самым 
обеспечивая дальнейший риск передачи ВИЧ среди 
населения. Кроме того, вследствие неуспеха 
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Materials and methods. The study included 289 patients with virological ART failure in 2022 in the St. Petersburg AIDS Center. 
Fragments of the pol gene encoding integrase, reverse transcriptase and protease were analyzed by polymerase chain reaction 
and Sanger sequencing. Phylogenetic tree created by the Neighbor-joining method with 1000 repeats of nucleotide sequences, 
bootstrap values >70. 
To assess the circulation of HIV genovariants in dynamics in St. Petersburg, sequences and clinical and laboratory parameters 
obtained from 544 patients since 2018. The total sample included 833 samples (289 were collected in 2022), compared with 
the results of a study from 1104 HIV-infected patients in 2006–2011. 
Results and discussion. Monovariants of HIV dominated in the examined patients (95.1%, 275 people), subtype A6 — 88.2% 
(255 people); subtype B — 5.9% (17 people); C — 0.3% (1 person); G — 0.7% (2 people), the proportion of recombinant 
forms — 4.9% (14 people). 
In the sample collection, the proportion of new HIV cases of non-A subtype was 13.3% in 2006–2011, and 11.1% in 2018–2022. 
A significant increase in the incidence of recombinant forms of HIV-1 was revealed from 1.6% to 3.5% (c2=6.111; p=0.014). 
In the group (2018–2022), the recombinant form of CRF63_02A6 was more common (15/29 people). 
Conclusion. Phylogenetic analyses makes it possible to determine HIV subtypes, but also to establish the potential geograph-
ical origin of the virus, to identify transmission clusters taking into account the socio-demographic indicators of HIV-infected 
patients. Molecular epidemiological monitoring can be used to develop and implement programs to counter the spread of HIV 
among the population. 
The dominant genetic variant of HIV circulating in St. Petersburg is sub-subtype A6, as it was 10 years ago. The proportion of 
new cases of infection with non-A subtype of HIV remains stable, with a downward trend. The increase in the frequency of 
detection of recombinant forms of HIV-1 is probably related to the migration processes of the population. 
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 антиретровирусной терапии появляется веро-
ятность передачи резистентных вариантов возбуди-
теля, что определяет необходимость проведения 
эпидемиологического надзора, как на страновом, 
так и на региональном уровне. 

Ключевой характеристикой ВИЧ является высо-
кая генетическая изменчивость, как в пределах одно-
го организма, так и на популяционном уровне, что 
вносит значимый вклад в структуру вариабельности 
циркулирующих вирусов в мире [2, 3]. Большинство 
случаев заражения ВИЧ-1 в мире вызвано вирусами 
группы М, которая разделена на 10 подтипов, обо-
значенные буквами A, B, C, D, F, G, H, J, K, L. 
Некоторые штаммы ВИЧ-1 разделены на суб-субти-
пы в зависимости от сходства последовательностей 
их генома внутри подтипа. Степень различий подти-
пов ВИЧ между собой достигает 40%, а в пределах 
одного подтипа составляет от  10 до  20% [2, 18]. 
Генетические варианты вируса распределились 
по миру неравномерно, и в разных географических 
зонах преобладают разные штаммы ВИЧ. 
Наибольшее число случаев заболевания зарегистри-
ровано в странах южной части Африки, где около 
20% взрослого населения живут с ВИЧ-1 и более 
98% случаев вызваны подтипом С. Максимальное 
генетическое разнообразие ВИЧ-1 обнаружено 
в Западной и Центральной Африке, а именно подти-
пы С, A, D, F2, G и CRF02_AG. Подтип B является 
лидирующим геновариантом ВИЧ в западноевро-
пейских странах, Австралии, Японии и государствах 
Северной и Южной Америки [4, 5, 6, 7, 8]. 

На подтип А приходится до 10% случаев среди 
инфицированных ВИЧ-1 во всем мире, 
на Африканском континенте его доля составляет — 
19,1%, причем частота встречаемости выше в стра-
нах, расположенных в восточной его части [7, 13]. 
В настоящее время описано семь субтипов относя-
щихся к варианту А (А1–А4, А6, А7, А8), а субтип 
А5 обнаружен только в составе рекомбинантной 
форме CRF26_A5U [7, 9, 11, 12, 13]. 

На территории постсоветского пространства 
подтип А встречается особенно широко, а именно 
его форма А6 (IDU-A), которая первоначально 
вызвала вспышку среди потребителей инъекцион-
ных наркотиков в  90-х годах прошлого века 
на Украине, перемещаясь на  территорию совре-
менной России [7, 14, 24]. В  Российской 
Федерации распространенность субтипа А6 варь-
ирует от 72,1% до 80,7% [7, 10, 15, 16]. 

Процессы рекомбинации вирусов приводят 
к образованию новых штаммов ВИЧ, это — цирку-

лирующие рекомбинантные формы (CRF) и уни-
кальные рекомбинантные формы (URF) [2, 17, 18]. 
CRF пронумерованы в  том порядке, в  котором 
были впервые описаны в  литературе, начиная 
с первой рекомбинантной формы — CRF01_AE, 
которая ошибочно называлась подтипом E. 

По состоянию на ноябрь 2023 года идентифици-
ровано свыше 140 таких циркулирующих рекомби-
нантных форм [19]. Известно, что среди всех новых 
случаев ВИЧ-инфекции в мире на долю CRF при-
ходится до  16,7%, а  в  совокупности с  URF 
до 22,8%. Распространенность CRF на территории 
РФ и стран СНГ достигает 21,3% (95% ДИ 16,2–
26,5), при этом суммарная доля CRF в Сибирском 
федеральном округе РФ и  некоторых регионах 
Центральной Азии занимает лидирующую пози-
цию, составляя 33,2% и 51,7% от общего числа 
геновариантов ВИЧ-1 [6, 20, 21]. К URF относятся 
уникальные рекомбинантные последовательности, 
формирующиеся при заражении одного организма 
разными вариантами вируса, без эпидемиологиче-
ского значимого вклада в распространение ВИЧ, 
т.е. без признаков дальнейшей передачи [2, 17, 18]. 

Большинство исследований, посвященных ВИЧ-
1 в мире, сосредоточено на подтипе В, как на лиди-
рующим геноварианте в развитых странах. Однако 
на территории РФ подтип В занимает лишь 3 место 
после субтипа А6 и  рекомбинантной формы 
63_02А6 среди случаев инфицирования вирусом 
иммунодефицита человека [7, 11, 16, 24]. С учетом  
географически неоднородной циркуляции вируса 
целесообразен молекулярно-эпидемиологический 
мониторинг распространения геновариантов ВИЧ. 
Для контроля распространения генетических вари-
антов и уровнем лекарственной устойчивости ВИЧ 
в РФ в 2009 г. была создана Российская база дан-
ных устойчивости ВИЧ к АРВ-препаратам, исполь-
зование которой регламентируется несколькими 
нормативными документами [25–29]. 

Цель: оценить в  динамике генетическое разно-
образие циркулирующих вариантов ВИЧ-1 на тер-
ритории Санкт-Петербурга. 

Материалы и методы. Проанализированы кли-
нико-эпидемиологические данные и  результаты 
генотипирования ВИЧ у 289 пациентов с вирусо-
логическим неуспехом АРТ, наблюдавшихся 
в  2022  году на  базе Санкт-Петербургского госу-
дарственного бюджетного учреждения здравоохра-
нения «Центр по профилактике и борьбе со СПИД 
и  инфекционными заболеваниями» (Центр 
СПИД). Для динамической оценки генетической 
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вариабельности ВИЧ в  Санкт-Петербурге, нами 
также использовались последовательности и кли-
нико-лабораторные показатели, полученные ранее 
от  544 пациентов, начиная с  2018  года. Таким 
образом, общая выборка включала 833 образца 
(из них 289 собранные в 2022 г.). 

Методом полимеразной цепной реакции с после-
дующим секвенированием по Сэнгеру на генетиче-
ском анализаторе ABI Hitachi 3500xl («Applied 
Biosystems Inc.», США) проводился анализ фраг-
ментов гена pol, кодирующего ферменты интегразу 
(1–288), обратную транскриптазу (30–265) и про-
теазу (1–99) с  помощью наборов реагентов 
АмплиСенс HIV-Resist-Seq (ФБУН «ЦНИИ эпи-
демиологии» Роспотребнадзора, Россия). 

Данные клинико-лабораторного обследования 
и соответственно сами нуклеотидные последова-
тельности (НП) депонированы в Российскую базу 
данных устойчивости ВИЧ к антиретровирусным 
препаратам (RuHIV, РБД). Непосредственно 
с помощью платформы (https://ruhiv.ru/) прово-
дилась проверка на  контаминацию и  контроль 
качества нуклеотидных последовательностей. 

НП были проанализированы с  помощью двух 
автоматических инструментов субтипирования 
и NJ-филогенетики. Для характеристики родствен-
ных связей «листьев» на филогенетическом дереве 
указан уровень бутстреп-поддержки, измеряемый 
в процентах, который прямо пропорционален сте-
пени надежности формирования данной группы 
(высокий уровень >80–85). 

Во избежание ошибочного определения генова-
рианта ВИЧ подтипы вируса были идентифициро-
ваны с  использованием программ REGA HIV-1 
Subtyping Tool Version 3.46 и COMET HIV-1/2 
Version 2.4 [30, 31]. При выявлении вариантов 
ВИЧ, относящихся к  рекомбинантным формам, 
данные были соотнесены со списком CRF между-
народной базы данных Лос-Аламосской нацио-
нальной лаборатории [19]. 

Для установления потенциального географического 
происхождения вируса и подтверждения результатов 
субтипирования при получении противоречивых 
результатов проводился филогенетический анализ 
НП. Предварительно были выгружены эталонные 
нуклеотидные последовательности с помощью инстру-
мента NCBI BLAST (National Center for Biotechnology 
Information Basic Local Alignment Search Tool, 
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov, доступ май 2023 года), 
которые сопоставлялись с данными нашей работы. 
Номера НП из  базы GenBank, использованные 

в  исследовании: OP441641.1, OP441452.1, 
MH666800.1, OP441610.1, MK931546.1, DQ113337.1, 
OP441495.1, KX446887.1, KX517390.1, EU612898.1, 
MT571158.1, OP441645.1, OP441511.1, KX446875.1, 
OP441562.1, KY857907.1, OP441576.1, OP441569.1, 
KX446872.1, OP441613.1, MW484613.1, OM744473.1, 
OP300894.1, GU264370.1 (субтип В), OL792607.1, 
MK931477.1, OK474516.1 (субтип G), KU128204.1, 
KU128199.1, KU127919.1 (субтип С), MF497177.1, 
JF323619.1, MK512420.1, MW484086.1 (CRF02_AG), 
OQ054203.1, MT461133.1, ON367671.1, ON367609.1 
(CRF03_A6B), KJ197219.1, MK931683.1, OL660513.1, 
MG211659.1, OQ580729.1, OQ580882.1, MK589446.1 
(CRF63_02A6). 

Множественное выравнивание нуклеотидных 
последовательностей проводилось алгоритмом 
ClustalW с  помощью программного обеспечения 
MEGA (Molecular Evolutionary Genetics Analysis), 
версия 11. Неоднозначные позиции для каждой 
пары последовательностей были удалены функци-
ей «pairwise deletion». После выравнивания про-
ведено обрезание выступающих концов последова-
тельностей и ручное редактирование сиквенсов для 
повышения качества построения филогенетиче-
ского дерева (ФД) [32, 33]. В  конечном наборе 
данных протяженность анализируемых НП соста-
вила 1117 позиций. 

Филогенетическое дерево построено методом 
присоединения соседей (neighbor joining, NJ), 
а проверка достоверности топологии дерева оцени-
валась в 1000 повторов анализируемой выборки 
НП (bootstrap-поддержка). Подтиповая идентич-
ность устанавливалась на  высоком уровне под-
держки (≥ 70) кластеризации с  референсными 
последовательностями [32, 34, 35]. Визуализацию 
и аннотацию дерева выполняли с помощью про-
граммы iTOL [36]. 

Расчет распределения выборки выполнен 
с  помощью критерия Колмогорова–Смирнова 
(при выборке более 50) или критерий Шапиро–
Уилка (при выборке менее 50). Представление 
данных осуществлялось с использованием методов 
описательной статистики: объем выборки (n), 
медиана и  межквартильный интервал (МКИ; 
в  виде 25% и  75% процентилей). Анализ каче-
ственных переменных проводился с помощью кри-
терия хи-квадрат Пирсона (c2) или критерий c2 
с поправкой Йейтса/двустороннего точного крите-
рия Фишера. Для определения статистически 
значимой разницы между медианами количествен-
ных величин трех или более независимых групп — 
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критерий Краскела–Уоллиса. Статистической 
достоверностью получаемых выводов определена 
величина p<0,05. Результаты обработаны с помо-
щью пакета программы SPSS Statistics 26. 

Протокол исследования одобрен Локальным эти-
ческим комитетом Федерального государственного 
бюджетного учреждения «Научно-исследователь-
ский институт гриппа имени А. А. Смородинцева» 
Министерства здравоохранения Российской 
Федерации. 

Результаты и их обсуждение. В выборке прева-
лировали мужчины — 64,7% (187 чел.). Возраст 
больных значительно варьировал — от 1 до 70 лет, 
медиана — 41 год (IQR 36–45). Среди обследуемых 
преобладал половой путь инфицирования ВИЧ — 
59,9% (гетеросексуальный — 53,6%, гомосексу-
альный  — 6,3%), на  втором месте инъекцион-
ный — у 35,6%, перинатальная передача — 4,5% 
пациентов. У большинства больных диагноз ВИЧ-
инфекция подтвержден начиная с  2010  г. (69%, 
199 чел.), длительность течения ВИЧ-инфекции 
до  проведения генотипирования составила от  0 
(3 мес) до 22 лет, медиана — 8 лет (IQR 3–13). 

Показанием для оценки резистентности ВИЧ 
у всех участников исследования послужила виру-
сологическая неэффективность в  двух и  более 
измерениях уровня виремии с  интервалом 
в 1 месяц на фоне приема антиретровирусной тера-
пии. Показатель вирусной нагрузки (ВН) 
на момент выделения НП вируса колебался от 128 
до 5 089 860 копий/мл, медиана РНК ВИЧ соста-
вила 3,61 (IQR 3,08–4,51) lg копий/мл. 

У большинства больных (95,1%, 275 чел.) гено-
варианты ВИЧ представляли собой «чистые» под-
типы, а именно А6 — 88,2% (255 чел.); подтип 
В — 5,9% (17 чел.); С — 0,3% (1 чел.); G — 0,7% 
(2 чел.), доля рекомбинантных форм (CRF) соста-
вила — 4,9% (14 чел.) (риc. 1). 

В результате онлайн генотипирования НП 
в программах REGA и COMET зарегистрировано 
34 образца (11,7%), не относящиеся к подтипу А6. 
Для них были выгружены 45 референсных сиквен-
сов через NCBI BLAST из GenBank и после вырав-
нивания построено дополнительное филогенетиче-
ское дерево. При анализе не-А подтипов выявлена 
закономерность при кластеризации НП по полово-
му признаку, пути передачи ВИЧ и  вероятному 
географическому происхождению среди исследуе-
мых образцов (рис. 2). 

Большинство последовательностей субтипа B 
(8/17) оказались связаны с кластерами передачи 

среди мужчин, имеющих половые контакты с муж-
чинами (МСМ), выявленных раннее в  Санкт-
Петербурге, что характеризует местное распро-
странение вируса, а не завозные случаи. Два участ-
ника кластеризовались с НП из  западноевропей-
ских стран (Великобритании, США, Польши, 
и  Испании), где превалирует именно подтип 
В среди ВИЧ-положительных лиц группы МСМ 
(МСМ-В) [7]. 

Три образца подтипа В, собранных от мужчин 
с  гетеросексуальным путем передачи по данным 
эпидемиологического анамнеза, соотносились 
с  референсными НП МСМ-В, выделенными 
в Санкт-Петербурге и Москве, что вероятно свя-
зано со скрытием пациентов своих гомосексуаль-
ных контактов. У двух гетеросексуальных мужчин 
с субтипом В одна НП образовала кластер переда-
чи с  эталоном IDU-B (injecting drug users)  — 
от мужчины с парентеральным путем из РФ, а дру-
гая  — с  НП, обнаруженной в  Таджикистане 
от неизвестного источника. Один мужчина с парен-
теральным путем инфицирования образовал кла-
стер передачи с  группой МСМ (5 чел.). 
Единственная женщина с подтипом В, также ока-
залась вовлечена в эпидемический процесс с груп-
пой МСМ-В, что возможно говорит о постепенном 
распространении «западноевропейского» суб-суб-
типа В за пределы данной группы риска. 
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Рис. 1. Филогенетическое дерево 289 нуклеотидных последо-
вательностей ВИЧ-1 участка гена pol, кодирующего интегра-

зу (1–288), обратную транскриптазу (30–265) и протеазу 
(1–99), образцов из Санкт-Петербурга 

Fig. 1. Phylogenetic tree of 289 nucleotide sequences of the 
HIV-1 pol gene encoding the integrase (1–288), the part of the 

reverse transcriptase (30–265) and the protease (1–99), 
obtained samples from the Saint-Petersburg



Среди редких подтипов, циркулирующих на тер-
ритории Санкт-Петербурга, выявлены два подти-
па G, полученных от  мужчин с  гомосексуальным 
путем передачи, чьи НП связывались с последова-
тельностями из  Москвы, Краснодарского края 
и Республики Татарстан от неизвестных источни-
ков. В ранее проведенных российских исследова-
ниях показано, что подтип G у больных, выявлен-
ных после 2010 года кластеризался с европейски-
ми образцами (Испании), а анализ геномов неко-
торых образцов установил рекомбинацию между 
подтипами G и B. Следует отметь, что в  России 
именно подтип G ответственен за первую вспышку 
ВИЧ-инфекции в г. Элиста в 1988 г. в результате 
завоза возбудителя из  Республики Конго [37]. 
Учитывая, малое количество образцов с подтипом 
G, безусловно требуется дальнейший мониторинг 
распространения данного геноварианта и примене-

ние методов полногеномного секвенирования 
образцов. 

В исследуемой группе обнаружен единичный 
случай заражения подтипом С у  женщины, при-
бывшей из Республики Узбекистан и предположи-
тельно инфицированной при половом контакте. 
При этом данная НП сформировала отдельный 
кластер с  тремя референсными последовательно-
стями из  ЮАР, где высока доля распространения 
именно этого варианта ВИЧ. 

Третье место среди штаммов в  обследованной 
когорте занимали рекомбинантные формы (14/289), 
такие как CRF02_AG, CRF03_AB и CRF63_02A6. 

CRF02_AG. На филогенетическом дереве два 
образца с  CRF02_AG, полученные от  мужчин 
(МСМ) сформировали небольшие кластеры переда-
чи (bootstrap >82) с образцами ВИЧ-1 JF323619.1 
(Республика Гана, 2004), MK512420.1 (РФ, 
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Рис. 2. Филогенетический анализ последовательностей участка гена pol ВИЧ-1 не-A подтипов от 34 ВИЧ-положительных 
пациентов (Санкт-Петербург) и 45 эталонных НП из GenBank. Цифры у основания узлов ветвления соответствуют значению 
bootstrap-теста (значения показаны при поддержке более 70). Квадратами изображены анализируемые образцы, включенные 

в исследование; остальные последовательности являются референсными 
Fig. 2. Phylogenetic analysis of non-A subtypes of HIV-1 pol gene sequences from 34 HIV-positive patients (St. Petersburg) and 45 
reference sequences from GenBank. The numbers at the base of the branch nodes correspond to the bootstrap-test (values over 70). 

The squares represent the analyzed samples included in the study population; other sequences are reference



Хабаровский край, 2016), MW484086.1 (РФ, 2019). 
Один образец от  мужчины с  гетеросексуальным 
путем имел происхождение из  Республики 
Узбекистан. Данная кластеризация указывает 
на разные случаи заноса CRF02_AG на территорию 
города из ареала западноафриканского происхожде-
ния, стран Центральной Азии и/или уже регионов 
РФ, где данная рекомбинантная форма стала широ-
ко распространена. Так, CRF02_AG первоначально 
получила широкое распространение изначально 
в  странах Западной и  Центральной Африки [38], 
далее эпидемия этой формы стала преобладающей 
в странах Центральной Азии, и уже в 2006 г. выявля-
лась у жителей Новосибирской области с паренте-
ральным путем инфицирования ВИЧ [39–42]. 

Отдельно стоит отметить, что повторная реком-
бинация между ВИЧ-1 CRF02_AG и  подтипом 
А в 2003 и 2007 гг., обнаруженная в России, при-
вела к появлению нового «сибирского» рекомби-
нанта AG/A [20, 46–48]. Начиная с  2010  г. эта 
форма распространялась из  стран Центральной 
Азии (Узбекистан, Казахстан) и вызвала вспышки 
ВИЧ-инфекции в  Новосибирской, Томской, 
Кемеровской областях и Алтайском крае, причем 
в 75–85% случаев среди вновь выявленных случа-
ев инфицирования ВИЧ в этих регионах определя-
лась, именно CRF63_02A6 [49]. 

В нашем исследовании, установлено, что вари-
ант CRF63_02A6 попал на  территорию Санкт-
Петербурга путем внутренней миграции больных 
ВИЧ-инфекцией из городов Сибирского федераль-
ного округа (СФО), значение бутстрэп-анализа 
(bootstrap value) более 70, что указывает на досто-
верность полученного дерева. Анализ эпидемиоло-
гических данных позволил установить связи внутри 
каждого кластера CRF63_02A6, все они были 
обусловлены гетеросексуальными и парентераль-
ными контактами. 

CRF03_AB возникла посредством рекомбина-
ции субтипа А6 с кладой подтипа В (IDU-B) среди 
потребителей инъекционных наркотиков, которая 
впервые была обнаружена при вспышке 
в Калининградской области в 90-х годах прошлого 
столетия [43, 44]. По данным ранее проведенного 
большого метаанализа совокупная распространен-
ность инфекции CRF03_AB в РФ установлена, как 
5,9% (95% ДИ 4,1–7,8). Причем в  Северо-
Западном федеральном округе (СЗФО) выявляе-
мость данной рекомбинантной формы считается 
самой высокой (до 17,2%), в сравнении с другими 
округами нашей страны (95% ДИ 7,9–26,5) [45]. 

Филогенетический анализ НП, полученных 
в 2022 г. в Санкт-Петербурге, установил лишь 2 слу-
чая (0,7%) инфицирования пациентов вариантом 
СRF03_AВ. Исследуемые образцы входили в еди-
ный кластер (bootstrap value=99) с  СRF03_AB, 
выявленный на территории РФ. Один субкластер 
с парентеральным путем передачи, образованный 
между последовательностями OQ054203.1 
(Тюменская область) и MT461133.1 (Свердловская 
область), входящими в состав Уральского федераль-
ного округа (УФО). Другой субкластер обнаружен 
у мужчины с гетеросексуальным контактом, который 
объединился с  НП ON367671.1, ON367609.1 
из Калининградской области. 

Анализ распространенности различных субтипов 
ВИЧ в образцах крови, полученных до 2011 года, 
проводился ранее в Санкт-Петербурге. По данным 
авторов подтип А встречался у больных в 86,7%, 
субтип В  составил 10,7% и  1% случаев связан 
с CRF06_cpx. [50]. Циркулирующая рекомбинант-
ная форма CRF06_cpx регистрировалась в Санкт-
Петербурге, вследствие географической близости 
с Эстонией, где распространенность этого варианта 
достигает 85,5% [19]. 

Общая выборка, включающая 833 образца (из 
них 289 собранные в 2022 г.), была сопоставлена 
с  данными аналогичного исследования 2006–
2011 гг. у 1104 пациентов в Центре СПИД [50]. 

В результате генотипирования ВИЧ-1 установ-
лено, что в период 2018–2022 гг. субтип A6 оста-
ется наиболее распространенным штаммом 
в  Санкт-Петербурге  — 89,9%. На долю других 
вариантов приходится 11,1% образцов, из них суб-
тип В  составил 6%, субтипы С и  G  — 0,2% 
и 0,4%. Рекомбинантные штаммы ВИЧ регистри-
ровали в 3,5% (29 чел.), из них CRF63_02A6 — 15 
случаев, CRF02_AG — 6, CRF06_cpx — 4 и по 2 
случая — CRF01_AE и CRF03_AВ. 

Распределение подтипового состава в двух вре-
менных периодах (2006–2011 гг. и 2018–2022 гг.), 
представлены в табл. 1. Большинство проанализи-
рованных последовательностей относятся к подти-
пу А6 в  обеих группах  — 86,7% и  89,9%. Доля 
новых случаев инфицирования ВИЧ не-А субти-
пом составила в  коллекции образцов 2006–
2011  гг. 13,3%, а  в  коллекции образцов 2018–
2022 гг.— 11,1% (р=0,036, критерий Хи-квадрат 
с поправкой Йейтса). 

Субтип В  до  2011  года встречался чаще, чем 
в группе образцов, полученных после 2018 года,— 
10,7% и 6,0% случаев соответственно (р<0,001). 
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Остальные генетические моноварианты составля-
ли менее 1% каждый и были представлены подти-
пами С, G и F1. 

По результатам определения нуклеотидных 
последовательностей гена pol в 1104 и 833 образ-
цах, полученных в 2006–2011 гг. и 2018–2022 гг. 

соответственно, выявлено достоверное увеличение 
частоты встречаемости рекомбинантных форм 
ВИЧ-1 с  течением времени с  1,6% до  3,5% 
(c2=6,111; р=0,014). Половина случаев (15/29 
образцов) из  числа CRF в  коллекции (2018–
2022  гг.) составил штамм CRF63_02A6. Такое 
лидерство, вероятно связано с миграцией населе-
ния из  регионов Сибирского федерального округа 
в Северо-Западный федеральный округ и в Санкт-
Петербург, в частности, где эта рекомбинантная 
форма широко распространена. Отсутствие вари-
анта CRF63_02A6 до 2012  года подтверждает эту 
гипотезу. 

Проанализированные подтипы ВИЧ из  833 
образцов были стратифицированы по социально-
демографическим и  клиническим показателям 
пациентов: полу, возрасту, пути передачи, веро-
ятной территории заражения (по федеральным 
округам согласно результатам эпидемиологическо-
го расследования), уровню РНК ВИЧ (на момент 
выделения НП), предположительной давности 
инфицирования ВИЧ (табл. 2). 

Не обнаружено статистически значимых разли-
чий между больными, инфицированными различ-
ными субтипами ВИЧ, в зависимости от возраста 
и  уровня РНК ВИЧ в  сыворотке крови. Также 
независимо от субтипа вируса в половой структуре 
пациентов закономерно преобладали мужчины. 

Образцы с субтипом А6 были получены преиму-
щественно от ВИЧ-положительных лиц, живущих 
с  гетеросексуальным и  парентеральным путем 
передачи (51,0% и 44,1% соответственно). У всех 
пациентов с  вертикальным путем передачи ВИЧ 
обнаруживался только подтип А6 (22 чел., 2,6%). 

Cубтип В  более чем в  половине случаев (56%) 
определен у пациентов, имевших гомосексуальные 
контакты, что подтверждает результаты другого 
нашего исследования, свидетельствующего, что 
в Санкт-Петербурге у 65,1% МСМ регистрировали 
также подтип В [51]. 

Среди больных, инфицированных CRF, в 41,4% 
случаев выявлен парентеральный и  гетеросексу-
альный путь передачи, статистических различий 
по пути передачи в этой группе не обнаружено. 

Установлена достоверно различающаяся дли-
тельность инфицирования больных субтипом А6 
и  вариантами CRF (9 и  3  года соответственно, 
р=0,0001). Такое различие безусловно связано 
с распространением CRF63_02А6 на территории 
РФ и Санкт-Петербурга относительно недавно. 

Заключение. Филогенетический анализ позво-
ляет не только идентифицировать подтиповую при-
надлежность ВИЧ, но и установить потенциальное 
географическое происхождение вируса, выявить 
кластеры передачи с  учетом социально-демогра-
фических показателей больных ВИЧ-инфекцией. 
Молекулярно-эпидемиологический мониторинг 
может быть использован для разработок и реали-
зации программ противодействия распростране-
нию ВИЧ в популяции. 

Наше исследование продемонстрировало, что 
доминирующим генетическим вариантом ВИЧ, 
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циркулирующим на территории Санкт-Петербурга, 
как и 10 лет назад, остается суб-субтип А6, веду-
щим путем передачи которого являются гетеросек-
суальный и парентеральный. Доля новых случаев 
инфицирования не-А субтипом ВИЧ остается ста-
бильной, с  тенденцией к  уменьшению. В  то же 

время следует отметить риски распространения 
«западноевропейского» суб-субтипа В за пределы 
группы МСМ. 

Увеличение частоты встречаемости рекомби-
нантных форм ВИЧ-1, вероятно, связано с мигра-
ционными процессами населения.

HIV Infection and Immunosuppressive Disorders, 2024, Vol. 16, No. 2114
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