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В РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ 
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За последние 30 лет объемы секвенирования, в том числе вируса иммунодефицита человека типа I (ВИЧ-1), выросли 
многократно. Значительное развитие произошло также в области биоинформатики. Благодаря этому сначала в науке, 
а  затем и в практическом здравоохранении появилось новое направление  — геномный эпидемиологический надзор. 
В настоящее время в отечественных нормативных документах возможности применения биоинформатических методов 
практически не описаны. В данном литературном обзоре перечислены основные направления, в которых геномный эпи-
демиологический надзор за ВИЧ-инфекцией может быть с успехом применен: анализ резистентности ВИЧ-1, расследо-
вание случаев передачи вируса, изучение особенностей его возникновения и распространения, оценка эффективности 
проводимых противоэпидемических мероприятий, ретроспективный и оперативный анализ динамики и структуры забо-
леваемости, а также прогнозирование развития эпидемического процесса. В обзоре представлены успешные примеры 
отечественных и  зарубежных исследований, а  также даны предложения по  внедрению биоинформатических методов 
в отечественную систему эпидемиологического надзора за ВИЧ-инфекцией. 
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Over the past 30 years, the amount of sequencing data has increased significantly, including for human immunodeficiency virus 
type 1 (HIV-1). Significant developments have also occurred in the field of bioinformatics. Because of this, first in science and 
then in practical healthcare, a new field has emerged — genomic surveillance. Currently, the possibilities of using bioinformat-
ics methods are practically not described in Russian regulatory documents. This review outlines the main applications of 
genomic surveillance of HIV infection: analysis of HIV-1 drug resistance, investigation of HIV transmission, study of the char-
acteristics of HIV occurrence and spread, assessment of the effectiveness of HIV prevention interventions, retrospective and 
operational analysis of the dynamics and structure of morbidity, and forecasting the development of the epidemic process. The 
review presents successful examples of domestic and international research, and makes proposals for the introduction of bioin-
formatics methods into the Russian system of epidemiological surveillance of HIV infection. 
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Введение. Основные положения эпидемиологи-
ческого надзора за ВИЧ-инфекцией в Российской 
Федерации (РФ) описаны в ФЗ от 30 марта 1995 г. 
№  38-ФЗ «О предупреждении распространения 
в  РФ заболевания, вызываемого ВИЧ», ФЗ 
от 30 марта 1999 г. № 52-ФЗ «О санитарно-эпиде-
миологическом благополучии населения», а также 
в СанПиН 3.3686-21 «Санитарно-эпидемиологи-
ческие требования по профилактике инфекционных 
болезней», которые регламентируют необходи-
мость сбора сведений о каждом новом случае забо-
левания, алгоритм постановки диагноза и организа-
цию комплекса санитарно-противоэпидемических 
мероприятий. Для сбора информации о  ВИЧ-
инфекции в  основном используются форма №  4 
месячная и годовая «Сведения о результатах иссле-
дования крови на антитела к ВИЧ» и форма № 61 
годовая «Сведения о  ВИЧ-инфекции». Формы 
содержат сведения о  количестве проведенных 
тестов, выявленных положительных результатах 
с описанием контингента обследованных (пол, воз-
раст, принадлежность к уязвимой группе, регион 
проживания, наличие сопутствующих заболеваний 
и др.). Таким образом, существующий эпидемиоло-
гический надзор в рамках информационной подси-
стемы позволяет на ежемесячной основе опреде-
лять динамику и структуру заболеваемости ВИЧ-
инфекции в каждом субъекте РФ. 

Особенности ВИЧ-инфекции заключаются 
в высокой стигматизации, неспецифических клини-
ческих признаках и  длительной латентной фазе 
болезни. Все это затрудняет и негативно влияет как 
на регистрацию заболеваемости в целом, так и на 
определение ее структуры. В частности, в 2022 г. 
в мире 14% ВИЧ-инфицированных не знали о своем 
статусе [1], а среди лабораторно подтвержденных 
случаев инфекции в РФ в 2021 г. более 30% ВИЧ-
инфицированных выявлены на  поздних стадиях 
заболевания [2]. Еще сложнее обстоит ситуация 
с правильным определением пути передачи ВИЧ. 
Например, в 2021 г. более чем для 60% зарегистри-
рованных случаев болезни путь передачи ВИЧ 
остался неизвестным [3]. Также показано, что слу-

чаи инфицирования, обусловленные гомосексуаль-
ными контактами и в результате инъекционного упо-
требления наркотических препаратов, занижены 
по  уже указанной причине стигматизации [4]. 
В результате с помощью классических методов эпи-
демиологического надзора за ВИЧ-инфекцией (эпи-
демиологического расследования) не всегда возмож-
но объективно оценить структуру заболеваемости 
и своевременно выявить и определить причину воз-
никновения очагов заболевания. 

Ограничением эпидемиологического расследо-
вания, проводимого по  факту каждого нового 
выявленного случая инфекции, является и то, что 
оно позволяет обнаружить ВИЧ-инфицированных 
контактных лиц, однако не позволяет ответить 
на  вопрос, действительно ли выявленные лица 
с ВИЧ-инфекцией относятся к одному эпидемио-
логическому очагу. 

Развитие методов секвенирования позволило 
получить значимое количество геномных данных 
возбудителей инфекционных болезней, что вместе 
с  широким применением биоинформатических 
методов анализа дало развитие новому направле-
нию — геномному эпидемиологическому надзору. 
Всемирная организация здравоохранения (ВОЗ) 
в 2022 г. [5] представила стратегию геномного эпи-
демиологического надзора за  возбудителями 
инфекционных болезней, обладающих пандемиче-
ским и эпидемическим потенциалом, с целью раз-
работки наиболее эффективных мер по предотвра-
щению их передачи. В 2024 г. в России также была 
представлена стратегия геномного эпидемиологи-
ческого надзора за возбудителями инфекционных 
болезней и показана его значимая роль в осуществ-
лении оперативного и ретроспективного анализа 
заболеваемости и прогноза распространения гене-
тических вариантов на примере SARS-CoV-2 [6]. 

В области ВИЧ-инфекции анализ нуклеотидных 
последовательностей вируса уже активно внедрен 
в  систему эпидемиологического надзора в  Канаде 
[7], США [8] и Германии [9]. 

До настоящего момента в России анализ нуклео-
тидных последовательностей ВИЧ-1 применялся 
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только с целью оценки распространенности лекарст-
венной устойчивости вируса и проведения расследо-
вания очагов ВИЧ-инфекции, потенциально связан-
ных с оказанием медицинской помощи [10]. 

Однако в настоящее время цели анализа нуклео-
тидных последовательностей ВИЧ-1 с  помощью 
биоинформатических методов гораздо шире. 
За последние 20 лет было проведено значительное 
количество исследований, посвященных совмест-
ному анализу геномов ВИЧ-1 и клинико-эпидемио-
логических данных о пациентах, которые позволили 
лучше охарактеризовать протекающую эпидемию 
и повысить качество эпидемиологического надзора 
за ВИЧ-инфекцией. В данном обзоре представлены 
наиболее актуальные направления геномного эпи-
демиологического надзора за ВИЧ-инфекцией. 

Анализ лекарственной устойчивости ВИЧ-1. 
Надзор за  лекарственной устойчивостью (ЛУ) 
ВИЧ-1 является первым и наиболее востребован-
ным направлением, где применяются молекулярно-
биологические и  биоинформатические методы. 
Способность вируса вырабатывать резистентность 
в  ответ на  прием пациентом антиретровирусных 
(АРВ) препаратов была обнаружена вскоре после 
начала использования первого из них (азидотимиди-
на) в 1986 г. [11]. Несмотря на то, что с 1996 г. 
в мире для лечения ВИЧ-инфекции все шире начала 
применяться высокоактивная антиретровирусная 
терапия (АРВТ), это не стало преградой для распро-
странения лекарственной устойчивости. Согласно 
отчету ВОЗ резистентность у пациентов без опыта 
АРВ препаратов в ряде стран в 2018 г. превышала 
20% [12]. С увеличением количества ВИЧ-инфици-
рованных, принимающих АРВ препараты, растет 
и актуальность проблемы резистентности вируса. 
АРВТ является эффективным лечебным средством 
как для самого ВИЧ-инфицированного, так и проти-
воэпидемическим инструментом на популяционном 
уровне. Резистентность ВИЧ-1, являющаяся при-
чиной неэффективной терапии, повышает леталь-
ность и препятствует снижению заболеваемости, 
а также увеличивает финансовое бремя болезни. 

С целью минимизации распространения 
лекарственной устойчивости ВИЧ-1 на протяже-
нии многих лет во всем мире осуществляют секве-
нирование основных генов ВИЧ-1. Этот анализ 
может выполняться с двумя целями. 

Во-первых, вирус секвенируют с клиническими 
целями, в случае обнаружения вирусологического 
неуспеха у ВИЧ-инфицированного пациента, при-
нимающего АРВ-препараты. Либо анализ на рези-

стентность может быть проведен пациенту перед 
назначением АРВТ для подбора наиболее эффек-
тивных схем. Исследования резистентности ВИЧ 
с клиническими целями выполняются в различных 
странах с разной частотой, однако важно отметить, 
что именно благодаря таким анализам было полу-
чено большинство известных на  данный момент 
нуклеотидных последовательностей вируса. 

Во-вторых, вирус секвенируют с  целью осу-
ществления надзора за  распространением 
лекарственной устойчивости ВИЧ к АРВ препара-
там различных классов. С 2003 г. ВОЗ регулярно 
выпускает руководства по  организации монито-
ринга ЛУ ВИЧ-1 среди различных категорий паци-
ентов [13]. В настоящее время ВОЗ выделяет над-
зор за следующими когортами [14]: 

— надзор за  приобретенной ЛУ ВИЧ среди 
групп населения, получающих АРВТ; 

— надзор за ЛУ ВИЧ среди взрослых, начинаю-
щих АРВТ первой линии; 

— надзор за  ЛУ ВИЧ среди детей, ранее не 
получавших лечения, у  которых впервые была 
диагностирована ВИЧ-инфекция; 

— надзор за  ЛУ ВИЧ среди людей, применяв-
ших доконтактную профилактику, с  диагнозом 
ВИЧ-инфекция. 

В РФ также разработаны и применяются нацио-
нальные рекомендации по осуществлению надзора 
за  ЛУ ВИЧ-1 [15]. Согласно этому документу 
основной целью является минимизация возникно-
вения и  распространения резистентности к  АРВ 
препаратам в стране, а также ограничения послед-
ствий распространения резистентности для здо-
ровья населения. Во многом отечественные методи-
ческие рекомендации схожи с руководством ВОЗ. 
Мониторинг ЛУ ВИЧ-1 осуществляется путем 
периодических исследований (каждые три года) 
репрезентативной выборки пациентов (250–350 
человек). Однако необходимо отметить, что в пере-
численных документах не учитываются особенности 
страны и  сложившейся эпидемической ситуации 
по ВИЧ-инфекции. Различия в плотности населе-
ния, уровне и  структуре пораженности, охвате 
АРВТ в РФ достаточно велики, поэтому анализ нук-
леотидных последовательностей ВИЧ-1 от  350 
ВИЧ-инфицированных лиц РФ не позволит опреде-
лить реальную распространенность ЛУ в отдельном 
федеральном округе (ФО) или субъекте РФ. В то же 
время проводить подобные исследования для каж-
дого ФО чрезвычайно затратно. Централизованный 
сбор геномной и эпидемиологической информации, 
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полученной в результате рутинного тестирования 
ЛУ ВИЧ-1, в национальной базе данных позволит 
одновременно уменьшить финансовые затраты 
на проведение надзорных исследований и повысить 
точность информации о  структуре и  уровне ЛУ 
за счет анализа значительно большего количества 
ВИЧ-инфицированных пациентов. 

Расследование случаев передачи ВИЧ. Вслед -
ствие высокой вариабельности геном ВИЧ-1 прак-
тически у каждого ВИЧ-инфицированного являет-
ся уникальным. При этом эпидемиологически свя-
занные пациенты имеют вирусы с высоким генети-
ческим сходством, и это сходство тем выше, чем 
короче эпидемиологическая цепочка и чем меньше 
времени прошло с  момента заражения [16]. 
Благодаря этому у исследователей появляется воз-
можность после осуществления секвенирования 
ВИЧ у нескольких пациентов провести сравнение 
геномов их вирусов и оценить, насколько вероятно 
наличие эпидемиологической связи между ними. 
Такой анализ сам по себе не может дать однознач-
ного ответа, однако в  случае если результаты 
сравнения геномов будут дополнены результатами 
эпидемиологического расследования, достовер-
ность полученных выводов значительно повышает-
ся. Такой подход в особенности эффективен, когда 
речь идет о случаях передачи ВИЧ в ходе оказания 
медицинской помощи, поскольку проведение меди-
цинских манипуляций обычно хорошо протоколи-
руется. 

В 1990 году была опубликована первая работа 
по оценке генетической близости геномов вируса 
среди больных гемофилией, инфицированных 
в результате переливания зараженной партии фак-
тора свертывания крови [17]. А в 1992 году в ходе 
расследования возможных случаев передачи ВИЧ-1 
в ходе оказания стоматологической помощи с при-
менением биоинформатических методов было под-
тверждено заражение некоторых пациентов ВИЧ-
инфекцией от врача [18]. 

С тех пор во многих странах мира биоинформати-
ческие методы начали применяться для расследова-
ния очагов ВИЧ-инфекции, потенциально связан-
ных с оказанием медицинской помощи. Несмотря 
на наличие ряда ограничений, филогенетический 
анализ оказался настолько эффективным и надеж-
ным методом, что стал использоваться в том числе 
в криминалистике [19]. В РФ биоинформатический 
анализ геномных данных начал применяться для 
расследований очагов ВИЧ-инфекции с 2008 года 
[20]. В 2010 году СП 3.1.5.2826-10 «Профилактика 

ВИЧ-инфекции» [21] были дополнены указанием 
необходимости его применения в рамках эпидемио-
логических расследований, а  в  2016  году были 
утверждены методические указания по данной теме 
[10]. К  2024  году научно-исследовательскими 
институтами Роспотребнадзора проведено более 
100 расследований внутрибольничных очагов 
ВИЧ-инфекции с применением филогенетического 
анализа, и более чем в 95% случаев выводы, сде-
ланные на основании результатов биоинформати-
ческого анализа, позволили уточнить результаты 
эпидемиологического расследования. 

В контексте расследований передачи ВИЧ-1 
важно отметить, что до  настоящего времени био-
информатические методы применяются почти исклю-
чительно для потенциально внутрибольничных слу-
чаев либо случаев, связанных с насилием, в том числе 
сексуальным [22]. При этом всегда подчеркивается, 
что филогенетический анализ определяет степень 
генетической близости вирусов, и на этом основании 
можно оценить вероятность наличия эпидемиологи-
ческой связи между исследуемыми лицами. Однако 
результаты выполненного исследования не позво-
ляют указать направление движения инфекции, то 
есть не отвечают на  вопрос, кто в  паре является 
источником, а кто реципиентом возбудителя инфек-
ции. В том числе по этой причине филогенетический 
анализ считается лишь дополнительным инструмен-
том эпидемиологического расследования. Однако 
недавние достижения позволяют, по крайней мере, 
частично снять это ограничение. С помощью про-
граммы Phyloscanner [23] результаты массового 
параллельного секвенирования возбудителей инфек-
ционных болезней могут быть проанализированы 
таким образом, что становится возможным сделать 
вывод о  направлении передачи только на  основе 
информации о нуклеотидных последовательностях. 

Изучение особенностей возникновения и рас-
пространения ВИЧ. Работам по  направлению 
изучению распространения ВИЧ предшествовали 
исследования, посвященные вирусному разнообра-
зию. Секвенирование ВИЧ-1 началось вскоре после 
регистрации первых случаев болезни. Уже в 1984–
1985 гг. появились работы по изучению его генома 
[24, 25]. Согласно данным Национальной медицин-
ской библиотеки США (www.ncbi.nlm.nih.gov) 
к началу 2024 г. насчитывалось более 1,7 млн нук-
леотидных последовательностей ВИЧ, и это означа-
ет, что отсеквенировано приблизительно 2% всех 
зарегистрированных случаев ВИЧ-инфекции, про-
изошедших в мире с момента начала эпидемии. 
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Накопление генетических данных чрезвычайно 
важно, поскольку данная информация может быть 
использована в самых разных направлениях изучения 
ВИЧ и противодействия распространению болезни. 

Современная систематика лентивирусов, клас-
сифицирующая ВИЧ-1 на  группы, субтипы, суб-
субтипы, циркулирующие и уникальные рекомби-
нантные формы, основана на результатах филоге-
нетического анализа [26]. При этом именно 
с  помощью биоинформатических методов было 
показано, что группы (M, N, O и Р) — это резуль-
тат различных случаев межвидовой передачи виру-
са от шимпанзе или горилл, а появление субтипов 
и более мелких таксономических единиц является 
следствием субэпидемий, развившихся в опреде-
ленных географических областях и уязвимых груп-
пах. Например, до  настоящего времени ВИЧ-1 
субтипа В как в Европе, так и в РФ, значительно 
чаще других генетических вариантов выявляется 
среди лиц, практикующих секс с мужчинами [27]. 

Изучение вирусного разнообразия на территории 
позволяет обнаружить новые генетические вариан-
ты, которые могут являться причиной значитель-
ных изменений в развитии эпидемии. Выявленная 
на территории Сибирского Федерального округа 
в 2014 г. новая циркулирующая рекомбинантная 
форма CRF63_02A6 [28] уже к 2021 году являлась 
причиной более чем 80% новых случаев ВИЧ-
инфекции в Западной Сибири [29]. 

В ранние годы развития пандемии ВИЧ-инфекции 
субтипирование ВИЧ-1 служило признаком геогра-
фического происхождения возбудителя. Одним 
из примеров может служить расследование внутри-
больничной вспышки ВИЧ-инфекции г. Элисте [30], 
где с помощью молекулярно-генетических методов 
было подтверждено, что источником являлся чело-
век, инфицированный за пределами страны. 

Значительное количество нуклеотидных последо-
вательностей ВИЧ-1, известных к настоящему вре-
мени, позволяет с помощью инструмента BLAST 
(Basic Local Alignment Search Tool), который прово-
дит поиск наиболее генетически близкородственных 
нуклеотидных последовательностей в  открытых 
базах данных, осуществлять эффективный поиск 
ВИЧ-инфицированных, которые могут являться 
звеньями одной эпидемиологической цепочки. 
Данный подход широко распространен и в надзоре 
за другими возбудителями, например, он эффектив-
но использовался в  период пандемии COVID-19 
[31], а  также применяется в  ходе расследования 
вспышек острых кишечных заболеваний инфек-

ционной природы [32, 33]. Поскольку для значи-
тельного числа последовательностей ВИЧ-1 при-
сутствует сопутствующая информация о пациенте 
(пол, возраст, регион проживания, дата диагноза, 
предполагаемый путь передачи), поиск генетически 
близких нуклеотидных последовательностей с помо-
щью инструмента BLAST позволяет эффективно 
выявлять завозные случаи ВИЧ-инфекции [34]. 

Благодаря значительному объему накопленных 
данных о геномах ВИЧ-1 и сопутствующей инфор-
мации о пациентах, биоинформатический анализ 
данных позволяет ответить на те вопросы, на кото-
рые чрезвычайно сложно получить ответ, приме-
няя только эпидемиологический метод. В  частно-
сти, биоинформатические методы эффективно 
применяются в  целях изучения распространения 
вируса на территории (филогеография) или оценки 
скорости его распространения (филодинамика). 

В ходе работ по филогеографии ВИЧ был изучен 
период зарождения эпидемии. Анализ клинических 
образцов, собранных в различное время в широ-
ком временном диапазоне, позволил определить, 
что заражение человека от обезьян вирусом, кото-
рый затем образовал наиболее широко распро-
страненную группу М, произошло приблизительно 
в 1908 г. (95% интервал 1884–1924). А эпицент-
ром наиболее вероятно являлся регион Западной 
Африки (Демократическая Республика Конго). 

В ряде исследований была проведена подробная 
реконструкция развития эпидемии ВИЧ-инфекции 
в различных регионах мира — США [35], странах 
бывшего СССР [36], Западной Европы [37] и про-
чих странах. 

В других исследованиях проводился анализ рас-
пространения вируса в уязвимых группах — доно-
ры [38], лица, парентерально употребляющие нар-
котики [39], мужчины, практикующие секс с муж-
чинами [40]. 

Биоинформатический анализ может быть также 
применен для оценки динамики распространения 
вируса. Ряд исследований был посвящен расчету 
базового (R0) [41] или эффективного (Re) репро-
дуктивного числа [42, 43] и их зависимости от раз-
личных эпидемиологических показателей, напри-
мер, таких как принадлежность к уязвимой группе, 
стадия болезни, национальность, регион прожива-
ния и т.д. На примерах работ по изучению филоди-
намики ВИЧ-1  можно отметить преимущество 
биоинформатических методов по  сравнению 
с  методами классического эпидемиологического 
надзора, которое заключается в  том, что анализ 
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геномных данных позволяет представить информа-
цию об источниках инфекции, а не только об инфи-
цированных людях. В частности, филодинамиче-
ский анализ генетических последовательностях 
ВИЧ-1, полученных от уязвимой группы мужчин, 
практикующих секс с мужчинами, позволил оце-
нить динамику заболеваемости в  зависимости 
от стадии инфекции [44]. Авторами работы было 
показано, что почти половина (44,7%) случаев 
передачи вируса реципиентам происходила в тече-
ние первого года болезни источника инфекции. 

Работы по филодинамике (скорости распростра-
нения) ВИЧ-1, кроме определения заболеваемо-
сти в различных уязвимых группах, выполняются 
с целью анализа параметров роста эпидемии [45, 
46], времени заноса вируса [47] и  связей между 
субэпидемиями [48]. 

Оценка эффективности проводимых противо-
эпидемических мероприятий. Изучение филогео-
графии и филодинамики ВИЧ-1 может быть исполь-
зовано не только для анализа особенностей распро-
странения ВИЧ, описанных выше. Поскольку 
сравнение нуклеотидных последовательностей виру-
са позволяет эффективно и объективно определять 
молекулярные кластеры и скорость распростране-
ния вируса, с помощью биоинформатических мето-
дов возможно проведение оценки эффективности 
противоэпидемических мероприятий. 

Одной из наиболее ранних работ в этой области 
считается исследование очага ВИЧ-инфекции, воз-
никшего в результате парентерального употребле-
ния оксиморфона в 2014–2015 гг. в США [49]. На 
первом этапе с помощью филогенетического анали-
за было подтверждено, что рост заболеваемости 
в регионе обусловлен эпидемиологически связанны-
ми случаями инфекции. В ходе проведения эпиде-
миологического расследования было показано, что 
очаг связан с парентеральными инъекциями, выпол-
няемыми общими шприцами. Сформированные про-
тивоэпидемические мероприятия включали в себя 
расширенное тестирование и инициацию программы 
по обмену шприцев. Через несколько месяцев после 
старта мероприятий было зарегистрировано сниже-
ние количества новых случаев инфекции. 
Секвенирование и последующий биоинформатиче-
ский анализ молекулярных кластеров проводился 
в  регионе для каждого нового случая болезни 
с момента начала расследования. Именно с помо-
щью анализа молекулярных кластеров было показа-
но, что снижение заболеваемости обусловлено пре-
кращением передачи вируса в  очаге. Описанное 

исследование не единственный пример, где био-
информатические методы были с успехом примене-
ны для оценки эффективности противоэпидемиче-
ских мероприятий [50–53]. 

Концепция «Н=Н» (неопределяемый = не пере-
дающий) подразумевает, что ВИЧ-инфицирован-
ные лица, принимающие АРВ-терапию и имеющие 
неопределяемую вирусную нагрузку, не могут пере-
давать вирус другим людям половым путем. Чтобы 
получить научное обоснование этой концепции, 
был проведен целый ряд клинических исследований 
[54–56]. В  частности, именно благодаря этим 
исследованиям было подтверждено, что АРВ-тера-
пия является не только лечебным средством 
на индивидуальном уровне, но и профилактическим 
инструментом на популяционном уровне и может 
эффективно предотвращать новые случаи инфици-
рования в форматах до- и постконтактной профи-
лактики. Биоинформатические методы сыграли 
значимую роль в указанных клинических исследо-
ваниях. Именно с  помощью филогенетического 
анализа было достоверно показано, что инфициро-
вание людей в серодискордантных парах происхо-
дило не от ВИЧ-позитивных партнеров с подавлен-
ной вирусной нагрузкой, а от других ВИЧ-инфици-
рованных лиц. 

Ретроспективный и оперативный анализ дина-
мики и структуры заболеваемости. В исследова-
ниях, описанных в предыдущих разделах, биоинфор-
матический анализ геномных и эпидемиологических 
данных, как правило, выполнялся на определенных 
выборках, составляющих незначительную часть 
от всех лиц, живущих с ВИЧ, на изучаемой террито-
рии. Однако благодаря увеличению производитель-
ности приборов для секвенирования и снижению 
стоимости анализа, определение нуклеотидных 
последовательностей ВИЧ-1 стало возможным для 
значительного количества ВИЧ-инфицированных. 
В развитых странах с невысоким уровнем заболе-
ваемости ВИЧ-инфекцией в настоящее время сек-
венирование вируса проводится каждому пациенту 
сразу после постановки диагноза, либо перед нача-
лом АРВ-терапии [57]. Это позволяет осуществлять 
выявление и анализ молекулярных кластеров в опе-
ративном режиме. 

Впервые такой подход был применен канадски-
ми учеными [7] для выявления в  стране «горячих 
точек» эпидемии ВИЧ-инфекции. Определение 
нуклеотидной последовательности ВИЧ-1 прово-
дилось для каждого пациента вскоре после поста-
новки диагноза. Полученные последовательности 
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сразу же загружались в национальную базу дан-
ных, где затем в автоматическом режиме прово-
дился биоинформатический анализ. Ежемесячные 
отчеты с  информацией о  выявленных крупных 
молекулярных кластерах отправлялись сотрудни-
кам общественного здравоохранения для форми-
рования и  проведения противоэпидемических 
мероприятий в отношении ВИЧ-инфицированных 
лиц, оказавшихся внутри выявленных кластеров. 

В 2018 г. CDC (Centers for Disease Control and 
Prevention) США было выпущено руководство 
по  выявлению кластеров передачи ВИЧ [58]. 
Документ подробно описывает не только методо-
логию выявления кластеров, но и способы реаги-
рования при обнаружении очагов заболевания. 
Указывается, что с помощью такого подхода про-
водимые профилактические мероприятия могут 
быть эффективно сфокусированы на тех группах, 
где распространение вируса происходит с наиболь-
шей скоростью. 

В работе, опубликованной в 2023 г., американ-
ские ученые описывают результаты разработки 
автоматического программного обеспечения, 
которое было применено ими для проспективного 
рутинного анализа молекулярных данных о ВИЧ 
на заданной территории практически в реальном 
времени [8]. Результаты анализа передавались 
специализированным учреждениям, осуществляю-
щим профилактику и оказывающим медицинскую 
помощь ВИЧ-инфицированным. 

Таким образом, осуществление секвенирования 
определенной доли выявляемых лиц с ВИЧ-инфек-
цией на регулярной основе позволяет осуществлять 
оперативный эпидемиологический анализ и  тем 
самым обнаруживать очаги заболевания на самом 
раннем этапе их появления. А  ретроспективный 
эпидемиологический анализ собранных данных, 
осуществляемый на ежегодной основе, позволит 
уточнить структуру заболеваемости в  регионе 
и  провести оценку эффективности проведенных 
противоэпидемических мероприятий. 

Прогнозирование развития эпидемического 
процесса. Прогнозирование и  расчет будущей 
заболеваемости является сложной задачей, потому 
что необходимо учитывать множество параметров, 
ряд из которых нередко отсутствует, а некоторые 
являются неточными. В частности, в отношении 
ВИЧ-инфекции обычно затруднительно опреде-
лить период инфицирования человека. А разнооб-
разие механизмов передачи дополнительно ослож-
няет ситуацию, в том числе потому, что они имеют 

различную эффективность. Тем не менее рядом 
исследователей были разработаны и применены 
динамические модели, прогнозирующие распро-
странение ВИЧ-1 в популяции [59, 60]. 

В исследовании, выполненном с использованием 
нуклеотидных последовательностей вируса от ВИЧ-
инфицированных лиц, проживающих в провинции 
Китайской Народной Республики Аньхой, были объ-
единены методические подходы биоинформатических 
методов анализа геномных, клинико-эпидемиологи-
ческих и динамических моделей [61]. Целью работы 
было оценить количество новых случаев ВИЧ-
инфекции в течение ближайших 5 лет в случае при-
менения различных профилактических и противоэпи-
демических мероприятий, либо их комбинаций. 
Результаты исследования показали, что повышение 
доли ВИЧ-инфицированных лиц, принимающих 
терапию на 10% и 20% позволит снизить количество 
новых случаев инфекции на 2,6% и 8,3% соответ-
ственно. В то же время снижение количества поло-
вых партнеров на 10% и 20% позволить добиться 
уменьшения количества новых случаев на  18,7% 
и 36,7% соответственно. Авторы не только оценили 
эффективность различных мероприятий, но и прове-
ли расчет заболеваемости на среднесрочный период. 

Таким образом, объединение биоинформатиче-
ских методов, которые позволяют оценить ско-
рость распространения вируса, и  динамической 
модели, которая используется для расчета будущей 
заболеваемости, позволит осуществлять прогнози-
рование и  моделирование развития эпидемии 
ВИЧ-инфекции в изучаемом регионе. 

Заключение. Использование геномных данных 
позволит усовершенствовать все три подсистемы 
эпидемиологического надзора за ВИЧ-инфекцией. 
Изменение информационной подсистемы должно 
позволить в дополнение к клинико-эпидемиологиче-
ским данным пациентов осуществлять сбор дополни-
тельной объективной и уникальной характеристи-
ки — нуклеотидных последовательностей ВИЧ-1. 
Диагностическая подсистема может быть изменена 
наиболее значимо. После усовершенствования 
с помощью биоинформатических методов окажется 
возможным уточнять уровень и структуру заболевае-
мости в исследуемых регионах и когортах, проводить 
оценку эффективности противоэпидемических 
 мероприятий, определять границы очагов 
и выявлять завозные случаи инфекции, причем такие 
исследования можно будет проводить как оператив-
но, так и  в формате ретроспективного анализа. 
А в случае наличия архивных клинических образцов 
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это будет возможно в отношении событий, произо-
шедших много лет назад. В свою очередь, на основе 
результатов эпидемиологического диагноза появит-
ся возможность формирования профилактических 
и  противоэпидемических мероприятий, имеющих 
наиболее высокую эффективность, а также построе-
ние моделей, определяющих будущую заболевае-
мость ВИЧ-инфекцией. 

В результате проведенных усовершенствований 
геномный эпидемиологический надзор за  ВИЧ-
инфекцией может включать в себя: 

— непрерывный рутинный сбор нуклеотидных 
последовательностей ВИЧ-1 и клинико-эпидемио-
логической информации о пациентах в базе данных; 

— регулярный анализ, выполняющийся в авто-
матическом режиме, по выявлению молекулярных 
кластеров вируса; 

— ежемесячный оперативный эпидемиологиче-
ский анализ; 

— организацию на основе его результатов про-
тивоэпидемических мероприятий; 

— проведение ежегодного ретроспективного 
эпидемиологического анализа; 

— прогноз динамики и структуры заболеваемости. 
В то же время в ходе внедрения анализа геномных 

данных ВИЧ-1 в эпидемиологический надзор нельзя 
забывать, что такой анализ должен быть организован 
грамотно и с пониманием его ограничений. Нельзя 
допускать, чтобы результаты анализа использова-
лись с целью осуждения конкретных людей в зараже-
нии ВИЧ-инфекцией, а также результаты биоинфор-
матического анализа не должны стать причиной 
повышения уровня стигматизации в обществе. 

Для эффективного внедрения биоинформатиче-
ских методов в  эпидемиологический надзор 
необходимы следующие компоненты: 

— нормативные документы, которые опреде-
ляют функции и  область применения геномного 
эпидемиологического надзора; 

— сеть оснащенных лабораторий с персоналом, 
квалификация которого позволяет осуществлять 

классическое или массовое параллельное секвени-
рование; 

— наборы реагентов, позволяющие проводить 
секвенирование с  высокой чувствительностью 
и эффективностью; 

— валидированные биоинформатические паке-
ты, программы и скрипты; 

— электронную базу данных с  инструментами, 
позволяющими в стандартизированном виде накап-
ливать и сохранять генетическую и эпидемиологиче-
скую информацию, а также осуществлять оператив-
ный и ретроспективный эпидемиологический анализ, 
и рассчитывать прогноз будущей заболеваемости. 

Необходимо отметить, что важнейшим аспектом, 
влияющим на  эффективность применения био-
информатических методов, является доля ВИЧ-
инфицированных пациентов, для которых известен 
геном вируса, от всех лиц, живущих с ВИЧ в иссле-
дуемом регионе [62]. Ряд исследований, основанных 
на анализе молекулярных кластеров ВИЧ-1, может 
быть проведен с  необходимой точностью только 
в случае, когда доля таких пациентов («плотность 
выборки») превышает 10%. При этом при повыше-
нии плотности выборки пропорционально возраста-
ет не только достоверность получаемых результа-
тов, но и  их информативность [63], поскольку 
выявляемые молекулярные кластеры все точнее 
отражают истинные эпидемиологические сети. 

В заключение важно добавить, что методы секве-
нирования нуклеиновых кислот и биоинформатиче-
ские методы анализа продолжают активно развивать-
ся и их возможности будут непрерывно возрастать. 
Поэтому описанные в  настоящем обзоре области 
применения наиболее вероятно будут расширяться. 

* * *  
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