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Изучение генетического разнообразия вируса гепатита С (HCV) имеет большое практиче-
ское значение при проведении молекулярно-эпидемиологических исследований, разработке 
средств специфической профилактики и для определения тактики терапии.Проведен се-
рологический и молекулярно-генетический анализ 70 образцов сыворотки/плазмы крови от 
пациентов с диагнозом хронический гепатит C (ХГС), проживающих на территории Амур-
ской области. РНК HCV была обнаружена в 48 (68,6±5,5%) образцах плазмы крови. Геноти-
пирование HCV, проведенное с использованием набора «АмплиСенс -1/2/3» («Интерлабсер-
вис»), показало, что на территории области среди обследованных пациентов незначи-
тельно преобладал 1 генотип вируса – 50,0±7,2% (n=24). Генотип 3 HCV обнаружен у 21 па-
циента (43,8±7,2%). В 3 случаях (6,2±3,5%) выявлен 2 генотип. Филогенетический анализ 
нуклеотидных последовательностей области NS5b генома HCV, проведенный для 40 РНК 
HCV-положительных образцов, выявил следующее соотношение субтипов: 1в -  22 
(55,0±7,9%), 3а – 15 (37,5±7,7%), 2а – 1 (2,5±2,5%), 2k – 1 (2,5±2,5%), 2k/1b – 1 (2,5±2,5%). 
Ключевые слова: вирус гепатита С, генотип, субтип, рекомбинантная форма, хрониче-
ский гепатит С, филогенетический анализ 
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Evaluation of hepatitis C virus (HCV) genetic diversity is of great practical importance while conduct-
ing molecular epidemiologic studies, specific preventive measures and determining therapy tac-
tics.Serological and molecular-genetic analysis of 70 serum/plasma samples obtained from patients 
diagnosed with chronic hepatitis C residing in the Amur Region was carried out. HCV RNA was de-
tected in 48 (68,6±5,5%) plasma samples. HCV genotyping that was carried out utilizing AmpliSens -
1/2/3 kit (Interlab-service), showed that 1 genotype of the virus slightly prevailed – in 50,0±7,2% of 
the samples (n=24). HCV genotype 3 was found in 21 patients (43,8±7,2%). Genotype 2 was identi-
fied in 3 cases (6,2±3,5%). Phylogenetic analysis of the nucleotide sequences of the NS5b region of 
the HCV genome that was carried out for 40 HCV-positive RNA samples, showed following ratio of 
subtypes: 1b - 22 (55,0±7,9%), 3a - 15 (37,5±7,7%), 2a - 1 (2,5±2,5%), 2k - 1 (2,5±2,5%), 2k/1b - 1 
(2,5±2,5%). 
Key words: hepatitis C virus, genotype, subtype, recombinant forms, chronic hepatitis C, phyloge-
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Введение 
Гепатит С (ГС) продолжает оставаться одной из актуальных проблем здравоохранения всего 

мира и характеризуется широкой распространенностью, отсутствием вакцинопрофилактики, частым 
развитием хронических форм заболевания с возможностью формирования таких неблагоприятных 
исходов, как цирроз печени и гепатоцеллюлярная карцинома. По оценкам ВОЗ, во всем мире хрони-
ческим ГС страдает 58 миллионов человек. В 2019 г. от ГС умерло приблизительно 290 000 человек, 
главным образом в результате цирроза и первичного рака печени.  Ежегодно в мире фиксируется до 
1,5 миллионов новых случаев инфицирования [23].  

Вирус гепатита С (ВГС, HCV) встречается во всех регионах мира. Наибольшее количество 
случаев приходится на Восточное Средиземноморье и Европейский регион. В странах Юго-Восточной 
Азии и Западной части Тихого океана хроническим ГС страдает примерно по 10 миллионов человек, а 
в Африканском регионе и государствах Америки число больных хроническим ГС, по оценкам, состав-
ляет 9 и 5 миллионов человек, соответственно [23]. 

Большое влияние на течение инфекционного процесса ГС и на особенности эпидемиологии 
данной инфекции оказывает высокая генетическая гетерогенность вируса. ВГС является РНК-
содержащим вирусом, который обладает высокой генетической вариабельностью, соответствующей 
быстрой замещаемости нуклеотидов. Это не только затрудняет разработку эффективных методов 
специфической профилактики, но и способствует быстрому формированию вариантов вируса, устой-
чивых к действию противовирусных препаратов. В настоящее время на основе филогенетического 
анализа полногеномных нуклеотидных последовательностей изоляты HCV подразделяют на 8 гено-
типов и 93 подтвержденных субтипов [11, 13]. Геномы среди генотипов HCV отличаются друг от друга 
примерно на 30-35 %, а различия между субтипами составляют 15-20 % [12, 22]. Субтипы включают в 
себя изоляты, состоящие из квазивидов – совокупности генетически близких вариантов вируса, струк-
турно и антигенно отличающихся между собой, в пределах одного индивидуума. Генетическая вариа-
бельность квазивидов достигает 1–3% [17].  

Для каждого генотипа характерна определенная частота встречаемости и географическая зо-
на распространения. Так, на долю 1 генотипа, который имеет 14 субтипов (1а-1о), приходится больше 
всего случаев заболеваемости ГС в мире - 83,4 миллиона (46,2%). Наиболее распространенными 
субтипами являются субтипы 1а и 1в, которые встречаются повсеместно. Следующим наиболее рас-
пространенным геновариантом вируса является 3 генотип HCV, который по оценкам исследователей, 
составляет 54,3 миллиона (30,1%) случаев заболеваемости ГС в мире, и встречается в Центральной 
и Южной Азии, Латинской Америке и Восточной Европе. На долю генотипов 2, 4 и 6, которые имеют 
ограниченное географическое распределение, приходится большая часть оставшихся случаев инфи-
цирования, с распространенностью, оцениваемой в 9,1%, 8,3% и 5,4%, соответственно. Частота рас-
пространения 5 генотипа составляет <1% [19]. Генотип 2 вируса ГС чаше встречается в странах Азии 
и Западной Африки, в то время как высокая частота инфицирования 4 генотипом происходит в Цен-
тральной, Восточной и Северной Африке, а также на Ближнем Востоке. Генотип 5 распространен в 
Южной Африке, генотип 6, имеющий наибольшее количество субтипов - в Восточной и Юго-
Восточной Азии, 7 – в Центральной Африке. В 2018 голу в Канаде у выходцев из штата Пенджаб (Ин-
дия) был обнаружен 8 генотип вируса [11]. 

В 2002 г. в Санкт-Петербурге был обнаружен первый межгенотипный рекомбинантный вари-
ант HCV -  RF2k/1b, структурная часть генома которого образована субтипом 2k, а неструктурная – 
субтипом 1b вируса [14, 15]. В 2005 г. рекомбинантная форма RF2k/1b была включена в классифика-
цию HCV как отдельная номенклатурная единица - RF 01_1b2k (рекомбинантная форма), а в 2009 – 
как CRF 01_1b2k (циркулирующая рекомбинантная форма) [2, 16, 20]. В настоящее время это един-
ственный рекомбинантный вариант HCV, который широко распространен в мире и имеет эпидемиоло-
гическое значение. Современная классификация HCV включает 9 межгенотипных рекомбинантных 
форм [13]. Изучение рекомбинации HCV имеет большое значение в клинической практике, поскольку 
такие варианты вируса могут сочетать в себе разные свойства родительских генотипов, в том числе в 
плане ответа на терапию препаратами интерферонов [4]. 

Изучение распространения генотипов HСV на территориях Российской Федерации проводится 
с середины 1990-х гг. [5]. По результатам молекулярно-генетических исследований установлено, что 
на территории Российской Федерации доминируют генотипы 1в и 3а [7-10]. Необходимо отметить, 
что, несмотря на проводимые исследования, данные о распределении генотипов на отдельных тер-
риториях Российской Федерации весьма ограничены, особенно это касается отдаленных районов 
Дальнего Востока. 

Определение генотипической принадлежности HСV играет важную роль при выборе тактики 
проводимой терапии. Известно, что пациенты, инфицированные HСV субтипа 1b, хуже отвечают, как 
на терапию пегелированным интерфероном и рибавирином, так и на терапию некоторыми препара-
тами прямого противовирусного действия, по сравнению с пациентами, инфицированными HСV гено-
типов 2 и 3 [3]. 
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Изучение генетического разнообразия возбудителей вирусных гепатитов и проведение моле-
кулярно-генетического мониторинга за циркулирующими на каждой отдельной территории геновари-
антами вирусов, осуществляемое с помощью молекулярно-генетических методов и приемов молеку-
лярной эпидемиологии, имеют не только клиническое значение, но и играют важную роль в решении 
вопросов эпидемиологического надзора за вирусными гепатитами. Данные исследования позволяют 
выявлять завозные случаи заболевания, прогнозировать изменение эпидемиологической ситуации, 
разрабатывать новые стратегические подходы к усовершенствованию системы профилактики инфек-
ций. 

Цель работы: охарактеризовать современную эпидемиологическую ситуацию по вирусному 
гепатиту С в Амурской области и провести анализ генетического разнообразия вируса гепатита С 
(HCV), циркулирующего среди населения Амурской области. 

Материалы и методы 
При анализе заболеваемости использованы данные форм государственного статистического 

наблюдения №№ 1,2 «Сведения об инфекционных и паразитарных заболеваниях», а также материл, 
представленный Управлением Роспотребнадзора по Амурской области по запросу ФБУН Хабаров-
ский НИИ эпидемиологии и микробиологии Роспотребнадзора. Проведён ретроспективный эпидемио-
логический анализ заболеваемости вирусным гепатитом С (ВГС) на территории Амурской области.  

С целью проведения анализа генетического разнообразия вируса гепатита C, циркулирующе-
го среди населения Амурской области, исследовано 70 образцов плазмы крови от жителей г. Благо-
вещенска Амурской области, в том числе 65 образцов от пациентов с диагнозом хронического вирус-
ного гепатита С (ХВГС) и 5 - от пациентов с острым вирусным гепатитом С (ОВГС). Среди обследо-
ванных было 44 женщины (62,9±5,8%) и 26 мужчин (37,1±5,8%). Средний возраст пациентов составил 
47,6±1,6 лет.   

Все поступившие образцы сывороток крови протестированы на наличие маркеров вирусного 
гепатита С: антитела к вирусу гепатита С – анти-ВГС (IgG+IgM) с проведением подтверждающего те-
ста, анти-ВГС IgM.  Сыворотки крови исследовали методом иммуноферментного анализа (ИФА) с по-
мощью тест-систем производства ЗАО «Вектор-Бест», согласно инструкциям производителя. 

Выделение нуклеиновых кислот из 100 мкл плазмы крови производили с использованием ком-
плекта реагента «АмплиПрайм РИБО-преп» (ФБУН Центральный НИИ эпидемиологии Роспотребна-
дзора, Москва), согласно инструкции производителя.  

Первичный анализ на выявление РНК HСV, определение вирусной нагрузки и генотип вируса 
проводились методом полимеразной цепной реакции (ПЦР) с гибридизационно-флуоресцентной де-
текцией в режиме «реального времени» с помощью коммерческих наборов «АмплиСенс® HСV-FL», 
«АмплиСенс®HСV-Монитор-Fl, «АмплиСенс -1/2/3» (ООО, «Интерлабсервис», Москва, Россия), со-
гласно инструкциям производителя, и прибора «Rotor Gene Q» (Qiagen, Германия). Обратную тран-
скрипцию для получения кДНК проводили с использованием коммерческого набора «Реверта-L». 

Для 40 РНК HCV-положительных образцов с целью получения нуклеотидных последователь-
ностей фрагмента области NS5b генома HCV была проведена двухступенчатая ПЦР со специфиче-
скими праймерами («Синтол», Россия) к данному участку генома, взятыми из литературных источни-
ков (табл. 1) [18]. 

Таблица 1 
Праймеры, используемые для амплификации фрагмента NS5b генома ВГС 

 

 Последовательность (5´→3′) Направление Положение в геноме 

1 TATGAYACCCGCTGYTTTGAC
 

Прямой 8256-8275 

GARTACCTRGTCATAGCCTC Обратный 8622-8641 

2 CTGYTTTGACTCMACRGTCAC Прямой 8267-8287 

ATAGCCTCCGTGAAGRCTC Обратный 8611-8630 

 
Условия для обоих раундов ПЦР были следующими: 95°С –2 мин., затем 30 циклов: денату-

рация при 95°С – 30 сек., отжиг при 60°С – 30 сек. и удлинение цепи при 72°С – 1 мин. Полученный в 
ходе ПЦР продукт величиной 320 п.н. определяли в электрофорезе в 2% агарозном геле. 

Для определения нуклеотидной последовательности анализируемых фрагментов вирусного 
генома проводили прямое секвенирование ампликонов на ДНК-анализаторе модели 3500 (Applied 
Biosystems/Life Technologies, США). Секвенирование осуществляли с помощью набора 
BigDye®Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kits (AppliedBiosystems/LifeTechnologies, США), согласно 
протоколу производителя.  

Для выравнивания полученных нуклеотидных последовательностей использовалась про-
грамма BioEdit v.7.1.9. 

Для идентификации близкородственных штаммов HCV полученные нуклеотидные последова-
тельности анализировались в программе BLAST в сравнении с последовательностями, представлен-
ными в международной базе данных GenBank (http://www.ncbi.nlm.iv.gov./BLAST).  
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Филогенетический анализ выполняли с помощью программы MEGA версии 6.0, путем постро-
ения филогенетических деревьев методом «ближайших соседей» (neighbor joining) [21]. Нуклеотид-
ные дистанции рассчитывали по методу Кимуры. Для оценки статистической достоверности филоге-
нетических связей использовали бутстрэп (bootstrap) анализ для 1000 независимых построений каж-
дого филогенетического древа.  

Статистическая обработка результатов исследования проведена с использованием программы 
Excel 2013 и с расчетом средней арифметической ошибки. Использовался метод описательной и 
аналитической эпидемиологии. 

Результаты исследования. 
Амурская область является субъектом РФ, входящим в состав Дальневосточного федераль-

ного округа (ДФО). Численность населения субъекта по состоянию на 01.01.2022 г. составляет 772525 
человек. Юго-западная часть Амурской области граничит с Китайской Народной Республикой. 

В многолетней динамике эпидемическая ситуация по заболеваемости парентеральными ви-
русными гепатитами в Амурской области характеризуется как нестабильная, с волнообразным тече-
нием. По данным федеральной статистической отчётной формы «Сведения о мероприятиях по про-
филактике ВИЧ-инфекции, гепатитов В и С, выявлению и лечению больных ВИЧ», показатель сум-
марной заболеваемости всех форм парентеральных вирусных гепатитов в период с 2012 года по 
2020 год снизился на 43,0%. При этом в 2019 году отмечен подъем заболеваемости, показатель со-
ставил 51,8 случай на 100 тыс. населения за счет увеличения числа больных хроническим вирусным 
гепатитом С. В 2020 году вновь отмечено снижение показателя в 2 раза (рис.1). 

В многолетней динамике заболеваемости острым вирусным гепатитом С (ОВГС) отмечается 
тенденция к снижению. В 2020 году зарегистрировано 2 случая, показатель заболеваемости составил 
0,25 на 100 тыс. населения, что ниже уровня 2019 года в 3 раза (6 случаев, показатель составил 0,76 
на 100 тыс. населения). Уровень заболеваемости ОВГС в Амурской области оказался на 37,5% ниже 
показателя по Дальневосточному федеральному округу (0,40) и на 62,1% – среднероссийского уровня 
(0,66). Среди детей случаев заболеваний ОВГС в Амурской области в 2020 году не зарегистрировано 
[6]. 

 

 
Рис.1. Многолетняя динамика суммарной заболеваемости вирусными гепатитами В и С  

(хроническими и острыми) в Амурской области (показатель на 100 тыс. нас.) 
В структуре суммарной заболеваемости парентеральными вирусными гепатитами наиболь-

ший удельный вес ежегодно приходится на хронические вирусные гепатиты С (2020 г. - 77,9%, 2019 г. 
– 84,1%, 2018 г. – 81%, 2017 г. – 76%, 2016 г. – 79%). (Рис.2). Большинство больных хроническим ви-
русным гепатитом С проживает в г. Благовещенске, чем объясняется сходная с общим населением 
региона динамика заболеваемости в областном центре (рис. 3). 
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Рис.2. Многолетняя заболеваемость вирусными гепатитами В и С в Амурской области  

среди совокупного населения (абс. показатели) 

 

Рис.3. Многолетняя заболеваемость вирусными гепатитами В и С в г. Благовещенске  
(абс. показатели) 

 
В 2020 году показатель заболеваемости ХВГС в целом по Амурской области по сравнению с 

2019 снизился на 53,9% (или в 2 раза) и составил 20,1 на 100 тыс. населения (в 2019 году – 43,6 на 
100 тыс. населения). 

 Основной удельный вес заболеваемости ХВГС приходится на взрослое население (94,3%). 
При этом с 2016 по 2019 гг. отмечен рост заболеваемости среди детей с 6 случаев в 2016 году до 34 
случаев 2019 году.  В 2020 году ХВГС выявлен у 9 детей. Особенность эпидемического процесса ви-
русного гепатита С у детей в возрасте до 17 лет проявилась в виде практического отсутствия реги-
страции острого гепатита С (всего 1 случай в 2018 году) на фоне довольно высоких показателей за-
болеваемости хроническими гепатитами С у них в период с 2017 по 2019 гг., что могло свидетель-
ствовать о недостаточной диагностике и неправильной постановке диагнозов медицинскими органи-
зациями (Рис.4).   
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Рис.4. Многолетняя заболеваемость ВГВ и ВГС в Амурской области 
 (дети до 17 лет, абс. показатель) 

 
Наибольший уровень заболеваемости ХВГС детского населения отмечен в Амурской области 

в 2019 году: из 34 заболевших ХВГС детей 4 случая зарегистрированы у детей до 1 года, 1 случай – в 
возрасте 1-2 года, 8 случаев – в возрасте 3-6 лет и 12 случаев – среди детей школьного возраста. В 
2020 году диагноз ХВГС впервые установлен у 9 детей, из них по одному ребенку в школьном воз-
расте и до года, у 3-х детей – в возрасте 3-6 лет. 

Из числа всех зарегистрированных в 2012-2020 гг. случаев ХВГС среди детей 38,5% прихо-
дится на г. Благовещенск (Рис.5). 

 

Рис.5. Многолетняя заболеваемость ВГВ и ВГС в г. Благовещенске  
(дети до 17 лет, абс. показатель) 

Следует отметить, что число обследованных на вирусные гепатиты В и С в Амурской области 
в 2019 году по сравнению с 2018 г. возросло незначительно – на 4,5 % (с 307 524 до 321 280 человек), 
практически не изменившись в 2020 г.  (318 687 человек).  

На диспансерном наблюдении с вирусными гепатитами В и С в 2020 году состояло 4 743 че-
ловека.  При этом, выявлена динамика нарастания ежегодного числа лиц с указанными диагнозами, 
охваченных диспансерным наблюдением – с 3199 в 2014 г. до 4904 в 2019 г. 

Неблагоприятные тенденции, связанные с ростом заболеваемости впервые выявленным хро-
ническим гепатитом С среди населения Амурской области, привели к необходимости молекулярно-
генетического изучения циркуляции возбудителя в данном субъекте РФ. В связи с этим, с целью изу-
чения генетического разнообразия HCV, циркулирующего среди населения Амурской области, иссле-
довано 70 образцов плазмы крови от жителей региона.  

Все образцы сывороток крови перед проведением молекулярно-генетического исследования 
были протестированы на наличие маркеров вирусного гепатита С. Во всех пробах были выявлены 
антитела к вирусному гепатиту С (анти-ВГС (IgG+IgM). Анти ВГС IgМ обнаружены у 41 пациента 
(58,6±5,9%). Все анти-ВГС позитивные образцы подтверждены методом ИФА на наличие антител к 
структурным и неструктурным белкам ВГС. 

РНК HСV выявлена в 48 (68,6±5,5%) образцах плазмы крови. Во всех РНК-положительных 
пробах определен уровень вирусной нагрузки. У 39 (81,2±5,6%) пациентов он был низкий (менее 
8x10

5
 МЕ/мл), у 9 (18,8±5,6%) – высокий (более 8x10

5
 МЕ/мл). Генотипирование HCV, проведенное с 

использованием набора «АмплиСенс -1/2/3» («Интерлабсервис»), показало, что среди обследован-
ных пациентов Амурской области незначительно преобладал 1 генотип вируса – 50,0±7,2% (у 24 из 48 
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пациентов). Генотип 3 HCV обнаружен у 21 пациента (43,8±7,2%). В 3 случаях (6,2±3,5%) выявлен 2 
генотип (рис.6). 

Для установления генетических взаимоотношений между отдельными образцами 
и возможного родства вариантов HCV, циркулирующих на территории Амурской области, с изолятами 
из других регионов Российской Федерации и стран ближнего и дальнего зарубежья, получены 40 нук-
леотидных последовательностей области NS5b генома (РНК зависимая РНК полимераза) удовлетво-
рительного качества, пригодных для проведения дальнейшего анализа. Прямое секвенирование 
NS5B области генома используется многими исследователями для идентификации различных гено-
типов HCV и уточнения взаимосвязи между отдельными изолятами. В качестве референс-штаммов 
для анализа использовали последовательности той же области генома HСV из России и других стран 
мира, представленные в GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank). 

 

 
 

Рис. 6. Распределение генотипов HCV среди обследованных жителей Амурской области 
(по результатам исследования в тест-системе «АмплиСенс -1/2/3» («Интерлабсервис») 

 
Филогенетические отношения между исследованными образцами и референсными последо-

вательностями представлены на рисунке 7. На филогенетическом дереве 23 исследуемых штамма 
равномерно распределились между штаммами HСV субтипа 1в, представленными в международной 
базе данных GenBank из стран ближнего и дальнего зарубежья (Узбекистан, Греция, США, Германия, 
Италия, Китай, Бразилия). При этом 4 нуклеотидные последовательности сгруппировались вместе и 
сформировали единый кластер, отличный от других образцов субтипа 1в. Можно предположить, что 
на территории Амурской области существует, по крайней мере, две независимые эпидемиологиче-
ские цепи связанных между собой случаев инфицирования HCV геновариантом 1в. Низкое сходство 
изученных нами штаммов со штаммами из России обусловлено, скорее всего, невысокой долей 
штаммов, выделенных на территориях РФ и зарегистрированных в международной базе данных Gen-
bank. 

Примечателен тот факт, что анализ одного исследуемого образца (1622/8), проведенный с ис-
пользованием тест-системы «АмплиСенс -1/2/3» (ФБУН Центральный НИИ эпидемиологии Роспо-
требнадзора, Москва), показал его предварительную принадлежность к субтипу 2, в то время как при 
филогенетическом анализе фрагмента области NS5b генома HCV данная проба группировалась в 
кластер, сформированный изолятами 1в субтипа. Полученные результаты позволили предположить 
наличие рекомбинантного геноварианта CRF01_2k1b у обследованного пациента. Данная циркулиру-
ющая рекомбинантная форма появилась в результате объединения области 5’UTR генотипа 2k и об-
ласти 3’UTR генома генотипа 1b, наиболее тесно связанного с глобальной эпидемией ВГС в мире [1, 
16]. Для данного образца была получена нуклеотидная последовательность фрагмента гена Core 
HCV и проведен дополнительный филогенетический анализ в сравнении с последовательностями 
геноварианта CRF01_2k1b из разных регионов мира. 
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Рис 7. Филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей области NS5b HCV, цир-
кулирующих среди населения Амурской области в сравнении с представленными в междуна-

родной базе данных GenBank референсными последовательностями 
 

Примечание: Филогенетическое дерево построено с помощью метода ближайших соседей. Последо-
вательности HСV, изученные в данной работе, выделены черными треугольниками. Указаны значе-
ния бутстрэп-индекса, превышающие 70%. 

Филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей региона Core HCV показал вы-
сокую степень гомологии между рекомбинантным изолятом ВГС RF2k/1b, полученным в ходе прове-
денного исследования, и ранее описанными изолятами из России, странами ближнего и дальнего за-
рубежья (рис. 8). 
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Рис.8 Филогенетическое дерево нуклеотидной последовательности региона Core генома HCV, 
полученной от пациента с ХГС, проживающего на территории Амурской области, в сравнении с 
представленными в международной базе данных GenBank референсными последовательно-

стями  
 

В настоящее время в работе клинических лабораторий используются методы генотипирова-
ния, которые не позволяют дифференцировать CRF01_2k1b от 2 генотипа вируса. В коммерческих 
диагностических тест-системах для идентификации генотипов в качестве мишени используется толь-
ко один фрагмент вируса 5

,
UTR/core, что является недостаточным для выявления рекомбинантных 

форм вируса. 
Филогенетический анализ 15 образцов, отнесенных по результатам генотипирования к генотипу 

3, показал, что все полученные нуклеотидные последовательности кластеризуются на одной ветви 
филогенетического древа с ранее полученными последовательностями той же области генома вари-
антов субтипа 3а, выделенных в разные годы в разных регионах Российской Федерации и мира 
(рис.9). Для популяции HCV субтипа 3a, циркулирующей на изучаемой территории Амурской области, 
оказались характерными высокая степень генетической гомогенности и отсутствие выраженной кла-
стеризации по каким-либо признакам. Следует обратить внимание на то, что нуклеотидные последо-
вательности образцов 1622/24 и 1622/25, достоверно сгруппировались на филогенетическом дереве, 
образуя общий кластер, что свидетельствует о наиболее высокой степени гомологии исследуемых 
образцов, не исключающей эпидемиологической связи между ними. Данный факт может быть исполь-
зован при проведении эпидемиологического расследования. 
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Рис 9. Филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей области NS5b HCV гено-
типов 2 и 3, циркулирующих среди населения Амурской области, в сравнении с представлен-

ными в международной базе данных GenBank референсными последовательностями 
 
Филогенетический анализ 2 из 3 образцов, отнесенных по результатам генотипирования с ис-

пользованием набора «АмплиСенс -1/2/3» («Интерлабсервис») к генотипу 2, выявил формирование 
двух кластеров. Один из них был сформирован образцом № 2711/10 и генетически близкими после-
довательностями субтипа 2а HCV, выделенными в разные годы на территориях Франции 
(MG453401.1), Таджикистане (AB330314) и Хабаровском крае (MT145575). Образец № 1622/13 сгруп-
пировался на филогенетическом дереве, образуя еще один общий кластер с изолятами HCVсубтипа 
2k из Канады, Англии и Франции.  

Таким образом, филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей области NS5b 
генома HCV, проведенный для 40 исследованных образцов Амурской области показал иное, более 
уточненное соотношение субтипов, включавшее и рекомбинантную форму вируса. Так, доля генотипа 
1в составила 22 изолята (55,0±7,9%), 3а – 15 (37,5±7,7%), 2а – 1 (2,5±2,5%), 2k – 1 (2,5±2,5%), 2k/1b – 
1 (2,5±2,5%).  

Заключение 
Проведенное молекулярно-генетическое исследование вируса гепатита С, распространенного 

на территории Амурской области, показало, что среди обследованных пациентов с диагнозом хрони-
ческий гепатит С циркулируют субтипы: 1b, 3а, 2а, 2k с небольшим преобладанием 1b. Кроме того, в 
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Амурской области среди обследованных лиц зафиксирован 1 случай естественной рекомбинации 
HCV типа 2k/1b. Полученные нуклеотидные последовательности фрагмента области NS5b генома 
HCV депонированы в базу данных GenBank под номерами ОР503641-ОР503680. 

Благодаря определению высокой степени генетической гомологии нуклеотидных последова-
тельностей, достоверно сгруппированных на древе, показано возможное использование результатов 
филогенетического анализа изолятов вируса гепатита С в эпидемиологическом расследовании слу-
чаев инфицирования. 

Таким образом, полученные данные позволяют не только расширить информационную базу 
GenBank изученными нуклеотидными последовательностями вируса гепатита С, циркулирующего 
среди населения Амурской области, но и использовать результаты молекулярно-генетического ана-
лиза для совершенствования эпидемиологического надзора за вирусными гепатитами, в том числе 
при проведении эпидемиологического расследования. 
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