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Резюме

Актуальность. Мониторинг генотипического разнообразия вируса гепатита С, а также его распространенности в популяции, 

в том числе среди отдельных групп населения, является важной задачей здравоохранения. Цель: проанализировать основные 

эпидемиологические показатели (заболеваемость и пораженность) ВИЧ-инфекции в субъектах Дальневосточного федерального 

округа (ДФО), а также распространенность хронического гепатита С (ХГС) в данной группе лиц, определить молекулярно-гене-

тическое разнообразие вариантов вируса гепатита С (ВГС), выделенных от ВИЧ-позитивных граждан. Материалы и методы. 

Проведен ретроспективный эпидемиологический анализ показателей заболеваемости и распространенности ВИЧ-инфекции, 

а также ХГС на 9 территориях ДФО. Молекулярно-генетическому освидетельствованию подвергнуто 120 проб, полученных 

от пациентов с установленным диагнозом «ВИЧ-инфекция», c наличием РНК ВГС, выявленной в ПЦР. Для выявления генотипа 

вируса в пробах, которые не удалось типировать с помощью коммерческой тест-системы, проводилось секвенирование по Сэн-

геру. Изучался участок гена NS5B ВГС (241 нт. и 350 нт.). Результаты и обсуждение. На диспансерном учете с диагнозом ХГС 

в 2019 г. состояло 26,26% ВИЧ-позитивных лиц, проживающих на территории ДФО. Их удельный вес увеличивался на протяже-

нии 5-летнего периода. Доминантными субтипами вируса гепатита С среди обследованных ВИЧ-позитивных лиц являлись 3a, 

чуть реже – субтип 1b. Генотип 2 и субтип 1a оказались минорными. Отмечено более значительное генотипическое разнообра-

зие ВГС среди людей, живущих с ВИЧ, моложе 35 лет. Выявлены некоторые территориальные особенности распространения 

генотипов, а именно, в Хабаровском крае отмечена более частая регистрация 2 генотипа по сравнению со средним значением, 

определенным в выборке. В Республике Саха (Якутия) доминантным оказался субтип 1b. Выводы. За 5-летний период про-

изошло увеличение числа ВИЧ-позитивных лиц с ХГС в субъектах ДФО, при этом доля ХГС среди них значительно варьировала 

в зависимости от субъекта ДФО. В целом отмечено преобладание субтипа 3а ВГС, в то время как в Российской Федерации рас-

пространен субтип 1b как среди пациентов моноинфицированных ВГС, так и ВИЧ-ВГС-инфицированных граждан.
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Evaluation of Epidemiologic Peculiarities of HIV-Infection and Genotype Distribution of Hepatitis C Virus among People Living 
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Abstract

Relevance. Monitoring the genotypic diversity of the hepatitis C virus as well as its prevalence in the population, including in certain population 

groups, is an important public health task. Aim. To analyze main epidemiological indices (incidence and prevalence) among people living 

with HIV and evaluate abundance of chronic hepatitis C among them, reveal molecular-genetic distribution of hepatitis C virus (HCV) isolated 

from HIV-positive people living in the Far Eastern Federal district (FEFD) of the Russian Federation. Materials and methods: a retrospective 

epidemiological analysis including estimation of HIV-infection incidence and prevalence as well as percent of HIV-positive people suffering 

from chronic viral hepatitis C was conducted for nine constituent entities of the FEFD. Molecular genetic analysis included evaluation 

of 120 samples of serum positive for HCV RNA that was obtained from people diagnosed with HIV-infection. A type-specific commercial PCR 

test-kit as well as partial sequencing by Sanger of  HCV NS5B gene (241 bp and 350 bp) were utilized in order to specify  HCV genotypes. 

Results and discussion: in total 26.26% of people living with HIV were registered for regular medical examination due to chronic hepatitis 

C in the FEFD in year 2019. Their percentage has grown over a 5-year period. Dominant  HCV subtype among surveyed HIV-positive people 

was subtype 3a followed by  HCV subtype 1b.  HCV genotype 2 and subtype 1a were detected less frequently and were identified as minor 

genotypes. Genotype distribution among people aged under 35 years was more significant in comparison with older citizens. Some regional 

particularities were discovered. For example, HCV genotype 2 was registered more frequently in the Khabarovsk krai compared to mean 

estimated value of the sampling collection. Subtype 1b was dominant in Republic Sakha (Yakutia). Conclusion: an increase in percent of HIV-

infected people suffering from chronic hepatitis C has been noted during a 5-year period. Should be noted that the value varies in different 

constituent entities of the FEFD. Molecular-genetic analysis showed general prevalence of  HCV 3a subtype while 1b  HCV subtype is dominant 

in the Russian Federation in patients suffering from  HCV-monoinfection as well as in those infected with HIV and HCV.
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Введение
Среди ВИЧинфицированных лиц, проживаю

щих на территории Российской Федерации, одной 
из наиболее распространенных форм вирусного ге
патита является хронический гепатит С (ХГС) [1,2].

Молекулярноэпидемиологическая картина ге
нетического разнообразия вируса гепатита С (ВГС) 
в различных регионах мира сильно различает
ся и потому представляет практический интерес. 
Крупномасштабное исследование, проведенное 
с целью определения генотипических характери
стик распространенности ВГС в различных регионах 
мира, включало более 12 тыс. обследованных [3]. 
Согласно данной работе, в СевероАмериканском 
регионе превалирующим генотипом ВГС является 
первый генотип (70,7%) с преобладанием субтипа 
1а (76,4%), 1b субтип выделялся в 23,2%. Генотипы 
3 и 2 составляли 13,4% и 12,3% соответствен
но, а доминантными субтипами стали 3а (98,7%) 
из всех обследованных с 3 генотипом и 2b (82,7%) 

в группе лиц, инфицированных 2 генотипом ВГС. 
Четвертый генотип определен у 2,8% обследован
ных. Наименее распространенными геноварианта
ми оказались 5 (0,1%) и 6 (0,7%) 

В странах Южной Америки, например Бразилии, 
по данным мультицентровых исследований, также 
преобладал 1 генотип ВГС среди людей, живущих 
с ВИЧ. Практически в три раза реже выделялся 
3 генотип [4,5].

На территории Европейского региона доми
нировал первый генотип ВГС с преобладанием 
1а (49,9%) и 1b (48,4%) субтипов. Третий гено
тип встречался в 29,1% случаев, а 3а субтип 
среди них был наиболее распространенным – 
98,9%. Второй и четвертый генотипы вируса вы
делялись в 7,4% и 8,9% случаев соответственно, 
пятый – в 3,2%, 6 – в 0,3%. Следует отме
тить, что в этом регионе был изолирован но
вый, 7 генотип ВГС (0,05%) [3]. Преобладание 
1 геноварианта ВГС характерно и в группах 
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ВИЧинфицированных лиц, проживающих в ев
ропейских странах [6,7].

В Азии наиболее распространен генотип 1 
(72,8%), субтип 1b (95,6%). Второй и третий гено
типы менее характерны, однако встречаются до
вольно часто – в 11,3% и 11,9% соответственно. 
Превалирующими субтипами в разрезе соответ
ствующих геновариантов оказались 2b (59,6%) 
и 3а (75,2%). Минорным генотипом был шестой, 
выявленный в 4,0% из исследованных проб. 
Характерно доминирование указанных гено
вариантов и среди ВИЧВГСинфицированных 
обследованных лиц в Индии [8]. У пациентов 
с ВИЧВГСинфекциями, проживавших в Китае, 
чаще регистрировался генотип 6, в особенности 
в провинции Гуанси [9,10]. 

В странах Океании, напротив, доминантным 
стал 3 генотип (51,7%), субтип 3а (98,7%). В 39,0% 
регистрировался 1 генотип, среди субтипов которо
го в 78% случаев определялся субтип 1а. В поряд
ке убывания удалось также типировать генотипы 
2 (7,0%), 6 (1,6%) и 4 (0,7%) [3].

Согласно результатам исследования, на Аф
ри канс ком континенте генетическое разнообра
зие ВГС оказалось не столь выраженным в связи 
с тем, что было довольно ограниченное количество 
проб, однако основные тенденции были следующи
ми – 4 генотип доминировал (95,3%) и значитель
но реже регистрировался 5 генотип (4,7%) [3]. 
Согласно другой работе, проведенной в Нигерии, 
уже в группе ВИЧпозитивных лиц, инфицирован
ных ВГС, преобладал генотип 5 (субтип 5а) вируса, 
реже выделялись генотипы 1 и 3 [11].

На территории Российской Федерации доминант
ными генотипами ВГС как среди пациентов с моно
инфекцией ВГС, так и ВИЧВГСинфицированных 
является 1 генотип, чаще 1b субтип вируса (в осо
бенности в центральной части России), чуть реже 
типируется субтип 3a [12–14].

В настоящее время, в эпоху введения препара
тов прямого действия при ХГС, молекулярногенети
ческая характеристика возбудителя с определением 
субтипа ВГС является необходимым условием 
успешного лечения заболевания. Так, согласно кли
ническим рекомендациям EASL (Европейской ассо
циации по изучению печени) по лечению гепатита 
С от 2018 г., перед началом проведения лечения 
необходимо определить генотип ВГС и при выявле
нии 1 генотипа – уточнить его субтип (1а или 1b). 
Это связано с различным подходом к проведению 
терапии. В зависимости от генотипа/субтипа вируса 
и наличия фиброза или цирроза печени устанав
ливается длительность терапии (8, 12 или 16 не
дель) и определяется возможность применения той 
или иной комбинации лекарственных препаратов. 
Подробные рекомендации прописаны в националь
ных руководствах и клинических рекомендациях 
EASL по лечению гепатита С [15,16].

Таким образом, мониторинг генотипическо
го разнообразия вируса гепатита С, а также его 

распространенности в популяции, в том числе сре
ди отдельных групп населения, является важной 
задачей здравоохранения.

Цель исследования – провести ретроспек
тивный анализ основных эпидемиологических 
характеристик ВИЧинфекции (пораженность и за
болеваемость), оценить распространенность ХГС 
в группе ВИЧинфицированных лиц, а также изучить 
молекулярногенетическое распределение вариан
тов ВГС, циркулировавших среди ВИЧпозитивных 
граждан, проживавших на момент обследования 
на территории Дальневосточного федерального 
округа.

Материалы и методы
Проведен ретроспективный эпидемиологиче

ский анализ данных о ВИЧинфекции (на основе 
годовой статистической формы отчетности № 61 
«Сведения о ВИЧинфекции»), предоставленных тер
риториальными центрами по профилактике и борь
бе со СПИДом из Хабаровского, Приморского 
и Камчатского краев, Амурской, Магаданской 
и Сахалинской областей, Еврейской автономной 
области (ЕАО), Чукотского автономного округа 
(ЧАО), Республики Саха (Якутия). Забайкальский 
край и Республика Бурятия не учитывались при 
проведении анализа в связи с тем, что данные 
субъекты были введены в состав ДФО в 2018 г., 
а расчеты эпидемиологических показателей прово
дились за 2015–2019 гг.

Рассчитывались уровни заболеваемости и рас
пространенности ВИЧинфекции (на 100 тыс. 
населения), удельного веса (в процентах) ВИЧ
позитивных лиц с хронической формой вирусного 
гепатита С (ХГС) среди населения девяти регионов 
в совокупности за 2015 – 2019 гг.

Из 167 проб биологического материала (плаз
ма крови) от пациентов с ВИЧинфекцией и имев
ших антитела к coreбелку ВГС, наличие РНК вируса 
было определено в 120 пробах.

Для оценки распространённости генотипов ВГС 
среди ВИЧинфицированных изучено 120 проб 
с наличием РНК ВГС от пациентов с установлен
ным диагнозом «ВИЧинфекция», находившихся 
на диспансерном наблюдении в центрах по про
филактике и борьбе со СПИДом и инфекционны
ми заболеваниями Хабаровского и Приморского 
краев, Республики Саха (Якутия), Магаданской, 
Сахалинской и Амурской областей, ЕАО и ЧАО. Сбор 
биологического материала проводился на протяже
нии 2017–2019 гг. Наличие РНК ВГС определялось 
в полимеразной цепной реакции (ПЦР) в режиме 
реального времени с помощью набора реагентов 
АмплиСенс® HСVFL (предел нижнего обнаруже
ния – 100 МЕ/мл). Определение вирусной нагруз
ки осуществляли набором реагентов «АмплиСенс 
ВГСМониторFL» (предел нижнего обнаруже
ния – 300 МЕ/мл). Образцы генотипировались 
с помощью тестсистемы «АмплиСенс® ВГСгенотип
FL». В дополнение проводили постановку ПЦР 
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с праймерами к NS5B региону генома ВГС (табл. 1) 
для последующего определениея продуктов реак
ции в 1% агарозном геле.

Положительные образцы отбирались для 
дальнейшего секвенирования по Сэнгеру (набор 
реагентов – ДНК BigDye Terminator v 3.1 Cycle 
Sequencing Kit (США)) и генотипирования.

Статистический анализ полученных лаборатор
ных результатов включал в себя непараметриче
ские методы: χ2 Пирсона, в том числе с поправкой 
по Йейтсу (использовалась в случае, если одно 
из ожидаемых значений принимало диапазон 
от 5 до 9), или точного критерия Фишера (использо
вался в случае, если одно из ожидаемых значений 
оказывалось менее 5). Проводился расчет сред
них величин (М), ошибки средней (m), 95% довери
тельного интервала (95% ДИ). Для статистической 
оценки эпидемиологических данных рассчитывал
ся критерий Стьюдента. Проводилось ранжирова
ние эпидемиологических показателей. Нулевая 

гипотеза отвергалась в случае, когда критическое 
значение (р) оказывалось менее 0,05.

Результаты исследования
Проведенный ретроспективный эпидеми

ологический анализ показывает, что на про
тяжении изучаемого периода времени в ДФО 
зарегистрирована менее напряженная эпидемиче
ская обстановка по ВИЧинфекции, чем в среднем 
по России [20]. Установлено, что распространен
ность ВИЧинфекции в ДФО в 2019 г. составила 
334,220/

0000 
(95% ДИ: 329,85–338,59), что в 2 раза 

ниже, чем в среднем по Российской Федерации 
(728,20/

0000
; 95% ДИ: 714,40–741,99). В целом 

в ДФО за 5 лет произошел рост (p < 0,0001) уров
ня пораженности населения ВИЧинфекцией 
на 38,63% – с 241,090/

0000 
(95% ДИ: 329,85–

338,59) до 334,220/
0000 

(95% ДИ: 329,85–338,59). 
Аналогичная динамика характерна для всех 9 ана
лизируемых регионов (рис. 1).

 

Таблица 1. Праймеры, использованные для получения нуклеотидных последовательностей ВГС
Table 1. Primers that were used in order to obtain HCV nucleotide sequences

Зона генома
Genome part

Праймеры
Primers

Длина продукта
Length of the product

Ген NS5B [17] 5›-cac act cca gty aay tcc tgg-3›
5›-cwm ctg gag agt aac tgt gga g-3› 241 нп

Ген NS5B [18]

5›-tgg ggt tct cgt atg ata ccc-3›
5›-cct ggt cat agc ctc cgt gaa-3›

350 нп
5›-gat acc cgc tgc ttt gac tc-3›
5›-cct ccg tga agg ctc tca g-3›

Ген NS5B [19]

5’-ttc tca tat gac acc cgc tgy tty ga-3’
5’-cct ctc ata tga cac ccg wtg ctt yga-3’
5’-gga ggg gcg gaa tac ctg gtc atr gcy tcc gtr aa-3’

350 нп
5’-cat atg aca ccc gtc gyt tyg actc-3’
5’-cat atg aca ccc gwt gct tyg aytc-3’
5’-gga ggg gcg gaa tac ctg gtc atr gcy tcc gtr aa-3’

Рисунок 1. Многолетняя динамика пораженности населения ВИЧ-инфекцией в территориях ДФО  
в сравнении со среднероссийским значением (2015–2019 гг.)
Figure 1. Long-term dynamics of HIV-infection prevalence in constituent entities  
of the Far Eastern Federal district compared to average index in the Russian Federation (during years 2015–2019)
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Уровень распространённости ВИЧинфекции 
среди населения ДФО в 2019 г. оказался наиболь
шим в Приморском крае и ЧАО, в то время как 
в Амурской области на протяжении многих лет ре
гистрируются наименьшие значения по сравнению 
со средними показателями в ДФО и в Российской 
Федерации (табл. 2). 

В ДФО Приморский край на протяжении многих 
лет отличается высокими уровнями распространен
ности и заболеваемости ВИЧинфекцией. К 2019 г. 
тенденция сохранилась, а распространенность 
ВИЧ в данном регионе была практически в 2 раза 
(p < 0,001) выше среднего по ДФО: 580,380/

000
 

(95% ДИ: 569,58 – 591,18) и 334,220/
0000

 (95% 
ДИ: 329,65–338,79) соответственно. Аналогичная 
ситуация выявлена в 2019 г. и в ЧАО, где показа
тель распространенности оказался статистически 
значимо более высоким (p = 1010) в сравнении 
со среднерасчетным, равняясь 546,11 (95% ДИ: 
481,51–610,71). В Магаданской области показа
тель распространенности ВИЧ практически не отли
чался от среднего по округу – 358,270/

0000
 (95% ДИ: 

327,11–389,43). В оставшихся шести субъектах, 
охваченных наблюдением, были зарегистрированы 
статистически значимо более низкие показатели 
распространенности ВИЧинфекции.

Заболеваемость ВИЧинфекцией в ДФО 
в 2019 г. находилась на уровне 37,890/

0000
 (95% 

ДИ: 36,34–39,44) и оказалась практически в два 
раза ниже среднероссийской (64,50/

0000
; 95% ДИ: 

64,29– 64,71)
 
[20]. В ДФО в 2019 г. произошло не

значительное (на 2,3%) снижение заболеваемости 

по сравнению с 2018 г. В целом же за 5 лет она 
увеличилась на 6,07% (p = 0,047), в 2015 г. состав
ляла 35,720/

0000
 (95% ДИ: 34,23–37,21).

Снижение интенсивности эпидемического 
процесса ВИЧинфекции было зафиксирова
но в Хабаровском крае в 2018 г. – 31,850/

0000
 

(95% ДИ: 28,81–34,89), 2019 г. – 23,990/
0000

 (95% 
ДИ: 21,34–26,64), а также в Магаданской обла
сти (2015 г. – 59,100/

0000, 
95% ДИ: 46,69–71,51), 

2019 – 25,490/
0000 

(95% ДИ: 17,16– 3,82). Для 
остальных территорий характерно либо на
растание активности эпидемического процес
са ВИЧинфекции (ЧАО, ЕАО, Амурская область, 
Республика Саха (Якутия), Камчатский край), либо 
ее относительная стабилизация (Приморский край, 
Сахалинская область) (рис. 2).

При ранжировании территорий, входящих в со
став ДФО и подвергшихся эпидемиологическому 
анализу, установлено, что в 2019 г. наибольшая 
заболеваемость регистрировалась в Приморском, 
Камчатском краях и ЧАО, наименьшая – 
в Республике Саха (Якутия) (см. табл. 1).

Анализ заболеваемости ВИЧинфекцией в девя
ти рассматриваемых территориях ДФО показал, 
что максимальная заболеваемость регистрирова
лась в Приморском и Камчатском краях, на бо
лее низком уровне она находилась в Хабаровском 
крае, Амурской области, ЕАО и Республике Саха 
(Якутия) (см. табл. 1).

Ретроспективный эпидемиологический анализ рас
пространенности ХГС среди ВИЧпозитивных дальне
восточников показал, что в среднем на 9 территориях 

Таблица 2. Распространенность и заболеваемость ВИЧ-инфекцией в 2019 г. (на 100 тыс. населения
Table 2. Prevalence and incidence of HIV-infection in 2019 (100 ths population)

Субъект
Constituent entity

Пораженность
Prevalence

Ранг
Rank

Заболеваемость
Incidence

Ранг
Rank

Хабаровский край
Khabarovsk krai 280,60 [271,58–289,62] 5 23,99 [21,34–26,64] 6

Приморский край
Primorsky krai 580,38 [569,58–591,18] 1,5 61,75 [58,22–65,28] 2

Республика Саха (Якутия)
Republic Sakha (Yakutia)

155,91 [148,05–163,77] 7,5 16,87 [14,28–19,46] 9

Амурская область
Amur region

103,51 [96,43–110,59] 9 21,05 [17,85–24,24] 6

ЕАО 
Jewish autonomous district 173,84 [153,42–194,26] 7,5 37,52 [28,03–47,01] 4,5

Сахалинская область
Sakhalin region 293,69 [278,54–308,84] 5 40,44 [34,81–46,06] 4,5

Магаданская область
Magadan region

358,27 [327,11–389,43] 3 25,49 [17,16–33,82] 6

Камчатский край 
Kamchatsky krai

299,95 [280,84–319,06] 5 57,51 [49,14–65,88] 2

ЧАО
Chukotka autonomous 
district

546,11 [481,51–610,71] 1,5 58,01 [36,90–79,12] 2

Примечание: *в квадратных скобках указан 95% доверительный интервал
Note:*95% confidence interval is indicated in square brackets
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округа за 5летний период показатель распростра
ненности статистически значимо (р < 0,0001) увели
чился на 12,46%: с 23,35% (95% ДИ: 22,76–23,94) 
до 26,26% (95% ДИ: 25,77–26,75). Отмечены вы
раженные региональные отличия. Так, наибольшее 
число ВИЧинфицированных лиц, состоявших на дис
пансерном учете в связи с ХГС, зарегистрировано 
в ЕАО (36,69%, 95% ДИ: 31,69–41,69; p = 0,004), 
Сахалинской (30,51%, 95% ДИ: 28,35–32,67; p = 
0,0002), Магаданской областях (69,90% (95% ДИ: 
66,20–73,6); p = 10114) и Камчатском крае (39,11%, 
95% ДИ: 35,91–42,30; p = 1015). Меньшее число состо
ящих на диспансерном учете отмечено в Приморском 
крае (25,18%, 95% ДИ: 25,77–25,81; p = 0,01), 
Амурской области (15,08%, 95% ДИ: 12,98–17,18; 
p = 1024) и в Республике Саха (Якутия) (18,36% (95% 
ДИ: 16,62–20,10); p = 0,00005). В ЧАО численность 
ВИЧинфицированных с ХГС (26,26%, 95% ДИ: 25,77–
26,75) не отличалась от среднего значения по ДФО.

Наиболее выраженные изменения удельно
го веса ХГС среди ВИЧпозитивных лиц за 5 лет 
прослеживались в Магаданской области, где 

сочетанная инфицированность увеличилась 
на 71,49% (p < 0,0001) – с 40,76% (95% ДИ: 36,35–
45,17) до 69,90% (95% ДИ: 66,20–73,6) (рис. 3).

По сравнению с рядом других регионов 
Российской Федерации в ДФО в среднем (26,26%) 
распространённость ХГС среди ВИЧпозитивных 
лиц ниже, например, в Новгородской области 
(СевероЗападный федеральный округ) – 37,2%, 
в Московской области (Центральный федераль
ный округ) – 53,8%, в Новосибирской области 
(Сибирский федеральный округ) – 45,3% [21–23].

В ходе генотипирования образцов биологи
ческого материала, содержавших генетический 
материал вируса гепатита С, генотип был опреде
лен в 102 из 120 проб. Доминантным генотипом 
ВГС оказался генотип 3, субтип 3а, выявленный 
у 50,98% (95% ДИ: 41,33–60,63) обследованных. 
Субтип 1b генотипа 1 был обнаружен у 38,24% (95% 
ДИ: 28,85–47,62) обследованных лиц. Минорными 
геновариантами ВГС оказались второй гено
тип – 5,88% (95% ДИ: 1,34–10,43) и 1а субтип – 
4,9% (95% ДИ: 0,73–9,07) (рис. 4). Преобладание 

Рисунок 2. Многолетняя динамика заболеваемости ВИЧ-инфекцией в территориях ДФО  
в сравнении со средней по России (2015–2019 гг.)
Figure 2. Long-term dynamics of HIV-infection incidence in constituent entities of the Far Eastern Federal district 
compared to average index in the Russian Federation (2015–2019)

Рисунок 3. Удельный вес ХГС среди ВИЧ-позитивных дальневосточников (2015–2019 гг.)
Figure 3. Percentage of chronic hepatitis C among HIV-positive people living in the Far Eastern Federal district  
(during years 2015–2019)
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3а геноварианта вируса вероятно связано с тем, 
что большинство ВИЧпозитивных пациентов яв
лялись потребителями инъекционных наркотиков, 
среди которых на территории России, а также стран 
бывшего СССР доминирует субтип 3а ВГС [24–26]. 
В целом в Российской Федерации доминантным 
генотипом ВГС является генотип 1, как и во всём 
мире [3,12]. В России субтип 1b встречается бо
лее чем у 50% инфицированных, чуть реже выяв
лялся субтип 3a (36,3%) [12]. Аналогичные данные 
были получены в Новосибирской области – среди 
ВИЧинфицированных лиц с ХГС выявляли 1 гено
вариант вируса (57,5%) и генотип 3 (39,8%) [21]. 
При этом в Москве исследование сывороток кро
ви от пациентов с ХГС выявило превалирование 
3a субтипа вируса (более чем в 50%). Генотип 1b 
оказался также доминантным и выявлялся в 34,0% 
сывороток. Минорными оказались рекомбинант
ная форма 2k/1b (3,1%) и 4d субтип вируса (0,5%) 
[27]. В странах СНГ, например, в Беларуси, в от
личие от Российской Федерации, регистрируется 
значительная доля субтипа 3а ВГС (52,8%), а также 
1a (36,1%) геноварианта [28].

Проведенный нами статистический анализ 
не выявил различий в распределении генотипов 
между обследованными мужчинами и женщинами. 
Интересным оказался факт более частого выявле
ния второго генотипа ВГС среди ВИЧпозитивных 
35летних и младше в сравнении с более старшей 
возрастной группой (36 лет и старше). Так, если 
в первой группе генотип 2 обнаруживался у 12,5% 
(95% ДИ: 6,83–19,58) обследованных, то во вто
рой – у 1,61% (95% ДИ:0,09–4,94; р 

Fisher exact 
= 0,033). 

Генотип 1а также чаще выделялся в возрастной 
группе 35 лет и младше – 10,0% (95% ДИ: 4,96–
16,54), а у лиц 36 лет и старше – лишь в 1,61% 

(95% ДИ: 0,09–4,94; p
 Fisher exact

 = 0,076), однако ста
тистически значимых отличий между группами все 
же не зафиксировано. У более молодых пациентов 
с ВИЧинфекцией и ХГС отмечено более частое вы
явление минорных генотипов ВГС. Установленная 
закономерность может считаться отличительным 
признаком ДФО, так как при анализе особенно
стей геновариантов ВГС в других регионах РФ, 
например, в Москве, среди пациентов клиник не 
установлено статистически значимых отличий ге
нотипического пейзажа вируса гепатита С между 
различными возрастными группами [27].

Анализ территориального распределения ге
нотипов ВГС вскрыл определенные особенности 
генотипического пейзажа в различных субъектах 
ДФО. Учитывая, что из группы обследованных, про
живающих в Приморском крае, установить генотип 
удалось лишь у четырех человек (в трех пробах 
субтип 3а ВГС и в одной 1а), данный регион отдель
но не выделялся при проведении анализа в связи 
с малым количеством данных.

Более значимая циркуляция генотипа 2 ВГС за
регистрирована на территории Хабаровского края – 
он был выявлен в 27,27% (95% ДИ: 6,31–55,94) 
проб, когда в целом по ДФО – в 5,88% (95% ДИ: 
2,17–11,24, р

Fisher exact tes 
= 0,042). Превалирование 1b 

субтипа ВГС оказалось характерным для Республики 
Саха (Якутия), где указанный геновариант опреде
лялся в 2 раза чаще (77,78% (95% ДИ: 46,79–97,32) 
по сравнению в целом по ДФО (38,24% (95% ДИ: 
29,09–47,83); р

Fisher exact test 
= 0,032). Факт отмеченного 

нами преобладания 1b субтипа ВГС в Республике 
Саха (Якутия) согласуется с данными других научных 
публикаций [29].

В ЕАО, ЧАО, Сахалинской, Амурской и Магаданской 
областях удельный вес циркулирующих генотипов 

Рисунок 4. Распределение генотипов ВГС среди обследованных граждан ДФО, живущих с ВИЧ
Figure 4. HCV genotypes distribution among examined citizens of the Far Eastern Federal district living with HIV
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ВГС статистически значимо не отличался между 
субъектами. В ЕАО, Хабаровском крае, Магаданской 
и Сахалинской областях доминировал генотип 3а, 
в ЧАО чаще выявлялся 1b субтип вируса, а в Амурской 
области 1b и 3a геноварианты были распределены 
практически равномерно. Однако подтвердить ста
тистическую значимость отличий от среднего уровня, 
полученного в выборке, не удалось (рис. 5).

При сравнении данных, полученных в настоя
щем исследовании в Хабаровском крае, и преды
дущих сведений о генетическом разнообразии ВГС 
в указанном субъекте, выявлены отличия. Среди 
обследованных нами ВИЧВГСинфицированных 
лиц Хабаровского края чаще выявлялся 3а суб
тип вируса (63,64%, 95% ДИ: 33,83–93,45), тогда 
как среди ВГСмоноинфицированных хабаровчан, 
по данным Н. В. Соболева и соавт. (2017), напро
тив, доминировал 1b субтип (64,2%), а 3a субтип 
встречался в 2 раза реже (28,3%) [30].

Выводы
На протяжении 5летнего периода выявлено 

статистически значимое увеличение числа ВИЧ
позитивных дальневосточников с диагнозом ХГС 
(26,26%). При этом для Дальневосточного реги
она характерна выраженная территориальная 

неравномерность показателя. Наиболее распростра
нен ХГС среди ВИЧинфицированных в Магаданской 
области (69,90%, 95% ДИ: 66,20 – 73,6%), наиме
нее – в Амурской (15,08%, 95% ДИ: 12,98–17,18). 

В ходе молекулярногенетического типирова
ния вируса гепатита С установлено доминирование 
3 генотипа, 3a субтипа среди всей обследованной 
группы ВИЧВГСинфицированных лиц. Реже реги
стрировался генотип 1, субтип 1b ВГС. Установлены 
территориальные особенности молекулярно
генотипического пейзажа вируса гепатита С 
у ВИЧпозитивных лиц. Так, в Хабаровском крае 
значительно чаще, чем в других регионах, выяв
лялся генотип 2. В Республике Саха (Якутия) среди 
обследованных доминировал генотип 1b, анало
гичная тенденция была характерна и для ЧАО, од
нако для подтверждения последнего необходимо 
увеличить численность выборки.

Следует отметить тенденцию к увеличению 
удельного веса второго генотипа ВГС, а также 1а 
генотипа в группе ВИЧинфицированных лиц наи
более молодого возраста (35 лет и младше). В бо
лее старшей возрастной группе (36 лет и более) 
генетическое разнообразие вируса оказалось 
менее выраженным, при этом чаще выявлялся 
субтип 3а.

Рисунок 5. Территориальные особенности распределения генотипов ВГС в ДФО
Figure 5. Territorial peculiarities of HCV genotypes distribution in the Far Eastern Federal district
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