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ЦИРКУЛИРУЮЩИЕ РЕКОМБИНАНТНЫЕ ФОРМЫ 
ВИЧ-1 НА ТЕРРИТОРИЯХ ДАЛЬНЕВОСТОЧНОГО 
ФЕДЕРАЛЬНОГО ОКРУГА 
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ФБУН Хабаровский НИИ эпидемиологии и микробиологии Роспотребнадзора, 
г. Хабаровск, Российская Федерация 
 
Проведенное молекулярно-эпидемиологическое исследование показало, что несмотря на 
доминирование в Дальневосточном федеральном округе (ДФО)суб-субтипа А6, генетиче-
ский профиль ВИЧ-инфекции на обследованных территориях округа достаточно разнооб-
разен. Среди ВИЧ-инфицированных пациентов ДФО обнаружена 91 рекомбинантная форма. 
Всего выявлено 7 типов циркулирующих и 1 уникальная рекомбинантная форма ВИЧ-1: 
CRF03_AB – 4 (4,4±2,2%), CRF02_AG – 14 (15,6±3,8%), CRF63_02A1 – 65 (71,1±4,8%), 
CRF11_cpx – 1 (1,1±1,1%), CRF01_AE – 4 (4,4±2,2%), CRF09_cpx - 1(1,1±1,1%), CRF07_BC– 1 
(1,1±1,1%), URF63_02A– 1 (1,1±1,1%). Наибольшая распространенность циркулирующих ре-
комбинантных форм отмечена на территориях Еврейской автономной области и Амур-
ской области. Причиной роста распространения рекомбинантных форм ВИЧ-1 в ДФО мо-
жет быть высокий уровень как внутренней, так и внешней миграции населения.. 
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CIRCULATING RECOMBINANT FORMS OF HIV-1 IN CONSTITUENT ENTITIES OF THE FAR 
EASTERN FEDERAL DISTRICT 
 
Kotova V.O., Balakhontseva L.A., Bazykina E.A., Trotsenko O.E. 
FBUN Khabarovsk research institute of epidemiology and microbiology of the Federal service for 
surveillance on consumers rights protection and human wellbeing (Rospotrebnadzor) 
 
Molecular-epidemiological analysis showed that despite domination of sub-subtype A6 in the Far 
Eastern Federal district (FEFD) genetic profile of HIV-infection was diverse. A total number of 91 re-
combinant forms were found among people living with HIV. Seven types of circulating recombinant 
forms (CRF) and one unique recombinant form (URF) of HIV-1 were identified: CRF03_AB – 4 
(4.4±2.2%), CRF02_AG – 14 (15.6±3.8%), CRF63_02A1 – 65 (71.1±4.8%), CRF11_cpx – 1 
(1.1±1.1%), CRF01_AE – 4 (4.4±2.2%), CRF09_cpx - 1(1.1±1.1%), CRF07_BC– 1 (1.1±1.1%), 
URF63_02A– 1 (1.1±1.1%). Moderate abundance of circulating recombinant forms was revealed in 
Jewish autonomous district and Amur oblast. Cause of an increase of HIV-1 recombinant forms 
spread in the FEFD can be a result of high internal and external migration. 
Key words: HIV, recombinant forms, genotypes, phylogenetic analysis 
 
Введение 
По оценкам Всемирной организации здравоохранения (ВОЗ), количество инфицированных 

вирусом иммунодефицита человека 1 типа (ВИЧ-1) в мире составляет свыше 38 млн. человек [1]. По 
состоянию на 31 декабря 2020 г. среди граждан Российской Федерации было зарегистрировано 1 492 
998 человек с подтвержденным в иммунном блоте диагнозом «ВИЧ-инфекция». Пораженность ВИЧ-
инфекцией на 31 декабря 2020 г. составила 752,8 на 100 тыс. населения России [2]. 

В Дальневосточном федеральном округе (ДФО) на 01.01.2021 г. кумулятивное число зареги-
стрированных лиц с ВИЧ-инфекцией составило 49046 человек, из них в 2020 году выявлено 2696 но-
вых случаев, что на 20,56% меньше предыдущего года. Показатель пораженности населения ВИЧ-
инфекцией в 2020 году в ДФО составил 414,4 случая на 100 тысяч населения (267,6 в 2015 г.). Рас-
пространение ВИЧ-инфекции на территориях ДФО неравномерное. Так, в 2020 году, по показателю 
пораженности лидировали Приморский и Забайкальские края, Республика Бурятия. Наименьшие по-
казатели зарегистрированы в Амурской и Еврейской автономной областях (ЕАО), Республике Саха 
(Якутия).  

Одной из основных причин глобального распространения ВИЧ-инфекции является высокая 
генетическая вариабельность вируса. Современная классификация ВИЧ, основанная на сравнении 
нуклеотидных последовательностей генома (генотипирование), дает возможность оценить молеку-
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лярное разнообразие ВИЧ-1, выявлять появление его новых вариантов и отслеживать их географиче-
ское распределение.  

Основным механизмом быстрой эволюции и изменчивости ВИЧ-1 является процесс рекомби-
нации, который может оказывать существенное влияние на изменение биологических характеристик, 
фитнесс вируса, восприимчивость к антиретровирусным препаратам, прогрессирование заболевания, 
а также точность серологических и молекулярных методов диагностики [3-6]. По данным на апрель 
2021 г.  в мире, в группе М помимо девяти субтипов идентифицировано более 100 циркулирующих 
рекомбинантных форм (circulating recombinant forms, CRFs), которые произошли в результате реком-
бинации вирусов разных подтипов и имеют мозаичную структуру генома [7-9]. Кроме того, существует 
множество уникальных рекомбинантных форм (URF, unique recombinant form), которые не отвечают 
требованиям включения в CRF (известная последовательность, наличие трех не связанных между 
собой случаев инфицирования) [10]. Доля рекомбинантных форм в общей структуре пандемии ВИЧ-
инфекции неуклонно нарастает и достигает в настоящий момент 22,8%, при этом на долю CRFs при-
ходится 16,7%, а на уникальные рекомбинантные формы (URFs) - 6,1% всех глобальных инфекций 
ВИЧ-1 [4]. Наиболее распространенными из них являются CRF02_AG (7,7%) и CRF01_AE (5,3%), ко-
торые встречаются, главным образом, в странах Африки и Юго-Восточной Азии [11]. 

В ряде регионов мира наблюдается постепенное замещение первоначально доминировавших 
штаммов ВИЧ-1 новыми эпидемически значимыми CRF. Так, в Юго-Восточной Азии за период 2005–
2011 гг. появились новые рекомбинантные формы — CRF33_01В, CRF48_01B, CRF52_01B, 
CRF53_01B, CRF54_01B, образовавшиеся в результате мутаций между субтипом B и CRF01_AE [12]. 

Важным аспектом современной эпидемии ВИЧ-инфекции на территории РФ стало все более 
частое выявление, ранее не встречавшихся или редко встречавшихся, генетических вариантов виру-
са (субтипа C, D, рекомбинантных форм ВИЧ-1 (CRF 02_AG, CRF 63_02 A1, CRF 03_AB, CRF 01_AE, 
CRF06_cpx, CRF11_cpx), которые получили преимущественное распространение в некоторых регио-
нах России (Калининградская область, Сибирский федеральный округ). 

Анализ территориальной специфики распространения различных генетических вариантов ви-
руса (в том числе новых рекомбинантных форм) в конкретных очагах, группах риска заражения явля-
ется важной частью системы эпидемиологического надзора за ВИЧ-инфекцией. 

Эволюция и растущее разнообразие вариантов вируса представляют собой проблему не 
только для точной диагностики циркулирующих штаммов ВИЧ-1, но и для подбора адекватной АРВТ 
из-за изменения чувствительности к различным противовирусным препаратам вследствие появления 
новых мутаций. В связи с этим, изучение молекулярно-генетических характеристик ВИЧ-1, как посто-
янно циркулирующих, так и появляющихся новых его вариантов, представляется крайне актуальным 
на территориях Российской Федерации, в том числе в ДФО. 

Цель исследования 
На основании изучения нуклеотидных последовательностей фрагментов гена pol провести 

анализ распространенности рекомбинантных вариантов ВИЧ-1 среди ВИЧ-инфицированных пациен-
тов, проживающих на территориях ДФО. 

Материалы и методы 
Молекулярно-генетическим анализом охвачено 447 образцов плазмы крови от ВИЧ-

инфицированных пациентов, проживающих на 8 территориях Дальневосточного федерального окру-
га, в том числе в Хабаровском крае - 72 (16,1%), в Еврейской автономной области (ЕАО) - 94 (21,0%), 
Республике Саха (Якутия) – 87 (19,5%), Магаданской области – 14 (3,1%), Амурской области - 44 
(9,8%), Приморском крае – 25 (5,6%), Сахалинской области – 93 (20,8%) и в Чукотском автономном 
округе (ЧАО) – 18 (4,0%) образцов. Все пациенты были зарегистрированы в региональных Центрах по 
профилактике и борьбе со СПИД с диагнозом «ВИЧ-инфекция».  Получены информированные согла-
сия всех пациентов на участие в исследовании и одобрение Комитета по этике ФБУН Хабаровский 
НИИ эпидемиологии и микробиологии Роспотребнадзора. Сбор образцов крови был осуществлен на 
базе территориальных центров по профилактике и борьбе со СПИД субъектов ДФО. Средний возраст 
пациентов составил 37±0,4 лет. Среди обследованных было 245 мужчин (54,8%) и 202 женщинs 
(45,2%). На момент забора крови 252 (56,4±2,4%) пациентов находились на лечении антиретровирус-
ными препаратами, 195 (43,6±2,3%) пациентам АРВП не назначались. 

Выделение РНК ВИЧ-1 проводили с использованием коммерческого набора «РИБО-золь-Е» 
(ФБУН «Центральный НИИ эпидемиологии» Роспотребнадзора, Москва). Генотипирование вируса от 
ВИЧ-инфицированных пациентов ДФО проводили путем анализа нуклеотидных последовательностей 
области гена pol, кодирующей протеазу и часть обратной транскриптазы генома ВИЧ-1 методом се-
квенирования, с использованием тест-системы «АмплиСенс® HIV-Resist-Seq» (производства ФБУН 
"Центральный НИИ эпидемиологии" Роспотребнадзора), согласно инструкции производителя. 

Секвенирование очищенных амплифицированных фрагментов ДНК проводилось с использо-
ванием набора реагентов «BigDyeTerminatorTMv 3.1» на генетическом анализаторе Applied 
Biosystems 3500 Genetic Analyzer (Life Technologies, США). Для сборки нуклеотидных последователь-
ностей было применено специальное программное обеспечение «ДЕОНА» (ООО «МедАйТи Групп», 
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Россия). Для выравнивания полученных нуклеотидных последовательностей использовалась про-
грамма BioEdit v.7.1.9. 

Для идентификации близкородственных штаммов ВИЧ-1 полученные нуклеотидные последо-
вательности анализировались в программе BLAST (http://www.ncbi.nlm.iv.gov./BLAST). Оценку подти-
повой принадлежности  первоначально проводили с применением специализированных онлайн-
программ REGA HIV-1 Subtyping Tool (версия 3),  представленных на сайте Стенфордского универси-
тета (http://hivdb.stan-ford.edu), а также программы COMET HIV-1/2 (http://comet.retrovirology.lu/) [13]. 
Филогенетический анализ выполняли с помощью программы MEGA версии 6.0, путем построения 
филогенетических деревьев методом ближайших соседей. Генетические дистанции между нуклео-
тидными последовательностями рассчитывали по двухпараметрическому методу Kimura. Для оценки 
достоверности филогенетических связей использовали бутстрэп (bootstrap) анализ для 1000 незави-
симых построений каждого филогенетического древа [14]. 

Результаты и обсуждение 
В результате исследования 447 полученных нуклеотидных последовательностей были подвергнуты 
предварительному анализу для определения генетического варианта ВИЧ-1 с помощью онлайн-
программ REGA HIV-1 Subtyping Tool (версия 3) и COMET HIV-1. 

Проведенные исследования показали, что в 2015-2019 гг. ВИЧ-1 суб-субтипа А6 продолжал 
оставаться доминирующим на территориях ДФО и был выявлен в 308 (68,9±2,2%) случаях. Доля дан-
ного геноварианта среди обследованных на территориях округа составила от 32% в Приморском крае 
до 100% в ЧАО. У 35 человек был определен субтип В (7,8±1,3%), у 10 (2,2±0,7%) – субтип С, у 3 
(0,7±0,4%) – G. В 20,4% случаев были обнаружены различные рекомбинантные формы вируса (рис.1).  

Распространение геновариантов ВИЧ-1 на территориях ДФО представлено в таблице 1. 
 

 
 

Рис. 1. Распространение генетических вариантов ВИЧ-1 в ДФО в 2015-2019 гг. (n=447) 
 

Таблица 1 
Распространенность геновариантов ВИЧ-1 на территории Дальневосточного федерального 

округа (ДФО) (по результатам генотипирования с использованием программы  
REGA HIV-1 Subtyping Tool (версия 3)) 

 

Территория 
Кол-во 
образ-

цов 

Суб-
субтип 

А6 

Субтип 
В 

Субтип 
С 

Субтип 
G 

Рекомби-
нантные 
формы 

Хабаровский край 72 54 6 0 3 9 

Еврейская автономная 
область 

94 38 15 3 0 38 

Амурская область 44 28 0 2 0 14 

Магаданская область 14 13 0 0 0 1 

Республика Саха (Яку-
тия) 

87 72 4 1 0 10 

68,9 
7,8 

2,2 
0,7 

20,4 

Суб-субтип А6 (n=308) Cубтип В (n=35) 

Субтип С (n=10) Субтип G (n=3) 

Рекомбинантные формы (n=91) 

http://www.ncbi.nlm.iv.gov./BLAST
http://hivdb.stan-ford.edu/
http://comet.retrovirology.lu/


Дальневосточный Журнал Инфекционной Патологии ● №40 – 2021 г. 

82 

Чукотский автоном-
ный округ 

18 18 0 0 0 0 

Приморский край 25 8 6 4 0 7 

Сахалинская область 93 77 4 0 0 12 

ИТОГО 447 308 35 10 3 91 

 
На основании анализа нуклеотидных последовательностей гена pol, кодирующей протеазу и 

часть обратной транскриптазы генома ВИЧ-1, выявлен 91 случай ВИЧ-инфекции, вызванной реком-
бинантными формами вируса. Всего обнаружено 7 типов циркулирующих и 1 уникальная рекомби-
нантная форма ВИЧ-1: CRF03_AB – 4 (4,4±2,2%), CRF02_AG – 14 (15,6±3,8%), CRF63_02A1 – 65 
(71,1±4,8%), CRF11_cpx – 1 (1,1±1,1%), CRF01_AE – 4 (4,4±2,2%), CRF09_cpx - 1(1,1±1,1%), 
CRF07_BC– 1 (1,1±1,1%), URF63_02A– 1 (1,1±1,1%) (рис.2). 

С целью выявления возможной связи проведен сопоставительный анализ распределения ге-
новариантов ВИЧ-1 в ДФО и предполагаемых путей инфицирования пациентов, охваченных данным 
обследованием. 
 

 

Рис. 2. Распространение рекомбинантных форм ВИЧ-1 в ДФО в 2015-2019 гг. (n=91) 
 

Как следует из данных, представленных в табл. 2, для пациентов с рекомбинантными форма-
ми вируса частота случаев инфицирования путём гетеросексуальных контактов и при употреблении 
инъекционных наркотиков оказалась примерно одинаковой (соответственно 40 и 41 из 91 пробы). До-
ля возможного заражения при гомосексуальных контактах составила всего 4,4 ± 2,1%.  

Таблица 2 
Распределение рекомбинантных вариантов ВИЧ-1 в Дальневосточном федеральном округе  

по предполагаемым путям (способам) заражения 
 

Путь (способ) 
заражения 

Генетический вариант ВИЧ-1 
 

Итого CRF02
-AG 

CRF63_
02A1 

CRF03
_AB 

CRF01
_AE 

CRF11
_cpx 

CRF09
_cpx 

CRF07
_BC 

URF63
_A1 

Употребление 
инъекционных 
наркотиков 

1 35 2 1 0 0 0 1 40 

Гетеросексуаль-
ные контакты 

10 26 1 2 1 1 0 0 41 

Гомосексуаль-
ные контакты 

1 1 1 1 0 0 0 0 4 

Вертикальная 
передача 

0 0 
0 0 0 0 0 0 0 

0

10

20

30

40

50

60

70 65 

14 

1 
4 4 

1 1 1 
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Переливание 
инфицирован-
ной крови 

0 0 
0 0 0 0 0 0 0 

Прочие 1 
 

0 0 0 0 0 0 1 

Путь заражения 
не установлен 

1 3 0 0 0 0 1 0 5 

Всего 14 65 4 4 1 1 1 1 91 

 

Проведенный филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей 3 образцов, по-
лученных от пациентов, проживающих на территории Сахалинской области (22807, 60907, 26507), и 1 
образца из Приморского края (2498), подтвердил их принадлежность к рекомбинантной форме вируса 
подтипа А/В -  CRF03_AB, которая была впервые изолирована в Калининграде и получила распро-
странение среди потребителей инъекционных наркотиков в России и в Украине (рис. 3).  На террито-
рии Российской Федерации были зарегистрированы две вспышки, вызванные рекомбинантной фор-
мой CRF03_AB ВИЧ-1: в Калининградской области в 1998 г. и в г. Череповце Вологодской области в 
2006 г. [15-17]. 

Все четыре пробы составили единый кластер с аналогичными рекомбинантными вирусами, 
выделенными в Свердловской области в 2006 году, Ямало-Ненецком автономном округе в 2013 году, 
Великобритании в 2013 году, Литве и Эстонии в 2012 году. Образец из Приморского края (2498) от 
пациента, инфицированного в результате парентерального употребления наркотических препаратов, 
имел меньшую степень гомологии с представителями образовавшегося кластера. Ветви на фило-
грамме, принадлежащие образцам 22807 и 60907, имели общий узел, что говорит о высокой генети-
ческой близости исследуемых образцов, не исключающей эпидемиологической связи между ними. 
Самое раннее инфицирование вирусом варианта CRF03_AB было зафиксировано в 1997 году в Са-
халинской области. 

Проведенный в ДФО филогенетический анализ подтвердил принадлежность 4 образцов к 
форме CRF01_AE. Данная рекомбинантная форма получила распространение в странах Юго-
Восточной Азии, но имеет происхождение в Центральной Африке. Все исследуемые в ДФО варианты 
CRF01_AE по результатам предварительного субтипирования ВИЧ-1 сформировали единый кластер 
с референс-штаммами. Так, образец из Хабаровского края (1901) с высокой достоверностью сформи-
ровал общую ветвь с образцом из Вьетнама (АВ896548); 2 образца, выделенные от ВИЧ-
инфицированных из Хабаровского (12901) и Приморского (2496) краев, были родственны образцам из 
Китая (KY713536.1, MF941255), а проба 1407 из Сахалинской области оказалась наиболее близка ва-
рианту вируса из Таиланда (JX.447576). Высокий уровень bootstrap-поддержки позволяет судить о 
возможности завоза этой рекомбинантной формы на территории ДФО из стран Юго-Восточной Азии. 

В образце 507, полученном от ВИЧ-инфицированного пациента из Сахалинской области, в ре-
зультате предварительного субтипирования обнаружена рекомбинантная форма 11_cpx. Варианты 
cpx представляют собой рекомбинантные формы, полученные из генов трех субтипов. Так, 
CRF11_cpx включает подтипы A, G, J, CRF01_AE и встречается в странах Центральной Африки. Дан-
ная рекомбинантная форма была впервые описана в 2000 году [18, 19]. В результате филогенетиче-
ского анализа полученная нуклеотидная последовательность образовала единый кластер с вариан-
тами, выделенными в Сенегале в 1998 году, Чаде – в 2006 году, Камеруне – в 2008 году, что может 
свидетельствовать о завозном характере заболевания.  

При филогенетическом анализе образец 66802 из Амурской области от пациентки с диагнозом 
ВИЧ-инфекция, установленным в 2013 году, заразившейся половым путем, с высоким уровнем 
bootstrap-поддержки (99%) образовал единый кластер с нуклеотидными последовательностями, при-
надлежащими рекомбинантной форме CRF09_cpx из Камеруна и Ганы. Данная рекомбинантная фор-
ма была впервые описана McCutchan (2000) и Brodine SK. (2003) среди американских военнослужа-
щих [20, 21]. 

В ЕАО зафиксирован завозной случай ВИЧ-инфекции у трудового мигранта - гражданина Ки-
тайской народной республики. Проведенный филогенетический анализ подтвердил принадлежность 
выделенного вируса к рекомбинантной форме CRF07_BC, которая является наиболее распростра-
ненным штаммом ВИЧ-1 среди потребителей инъекционных наркотиков (ПИН) на Тайване. Первое 
описание данной разновидности ВИЧ-1 было представлено в 2000 г. в Китае [22]. 
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Рис 3.  Результаты филогенетического анализа рекомбинантных вариантов ВИЧ-1: CRF01_AE, 

CRF03_AB, CRF_11cpx, CRF_09cpx, CRF07_BC, выявленных на территориях ДФО 
 

(Примечание: Филогенетическое дерево построено с помощью метода Neighbor-joining. Указаны  
значения бутстрэп-индекса, превышающие 70) 

 
В последние годы особый интерес представляют рекомбинантные формы CRF02_AG и 

СRF63_02A. Рекомбинант CRF02_AG связывают с Африканским континентом. Первый полный геном 
CRF02_AG был получен в 2001 году. Ареал распространения CRF02_AG очень широк. Рекомбинант-
ная форма CRF02_AG занимает четвертую позицию по числу заражений в мире (8%). С участием 
CRF02_AG образовано множество уникальных и циркулирующих рекомбинантных форм. В частности, 
на территории Сибирского федерального округа России в 2006 году была описана новая рекомби-
нантная форма ВИЧ-1, в дальнейшем получившая международное название CRF63_02A1. Это двой-
ной рекомбинант, который образовался из суб-субтипа A6 и CRF02_AG [23-24]. В настоящее время 
данный генетический вариант имеет существенное значение в эпидемическом процессе ВИЧ-
инфекции в Сибирском федеральном округе. 

Для всех проб, которые по результатам предварительного генотипирования были отнесены к 
рекомбинантам 02_AG или 63_02А1, проведен филогенетический анализ (рис.4). Генетические вари-
анты ВИЧ-1 02_AG распределились на филограмме на две группы по географическому признаку. В 
первую группу вошли 12 изолятов, выделенных от пациентов, проживающих на территории Хабаров-
ского (n=6) и Приморского краев (n=1), Республики Саха (Якутия) (n=4) и Сахалинской области (n=1). 
Штаммы первой группы оказались наиболее близкими к генетическим вариантам CRF02_AG ВИЧ-1, 
выделенным ранее в Новосибирской области (2010, 2011 гг.), Республике Калмыкии, Узбекистане 
(2013, 2015 гг.) и Казахстане (2012 г.). Два образца из ЕАО сформировали самостоятельный кластер с 
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российскими штаммами 02AG из Краснодара и Хабаровска, который описан группой исследователей 
в 2012 году. 

Кластеризация по географическому признаку имела место и при филогенетическом анализе, 
проведенном для 65 образцов, отнесенных по результатам предварительного генотипирования к ре-
комбинантной форме CRF63_02A1. Так, 65 проб кластеризовались с рекомбинантными штаммами из 
других регионов РФ, но при этом 39 проб (34 из ЕАО, 4 образца из приграничной с ней территории 
Амурской области и 1 образец из Приморского края) с высоким уровнем bootstrap-поддержки сфор-
мировали единый кластер, что свидетельствует о высокой степени их гомологии.  Таким образом, 
можно предположить, что указанные пациенты эпидемиологически связаны между собой. 
 

 
Рис. 4. Результат филогенетического анализа нуклеотидных последовательностей области  

гена pol генетических вариантов субтипов СRF63_02A1, СRF02_AG ВИЧ-1, выделенных  
от пациентов, проживающих на территории Дальневосточного федерального округа 

 
Среди субъектов ДФО особый интерес представляет Еврейская автономная область (ЕАО), 

относящаяся к территориям с низкой пораженностью населения ВИЧ-инфекцией. Доля ВИЧ-
инфицированных пациентов ЕАО, охваченных данным исследованием, составила 21,0% (94/447). В 
ходе проведенного исследования установлено, что на территории ЕАО частота случаев инфицирова-
ния суб-субтипом A6 и рекомбинантными формами оказалась одинаковой (соответственно по 38 из 
94 проб). Причиной столь широкого распространения рекомбинантной формы CRF63_02A1ВИЧ-1 на 
территории ЕАО может быть занос этого геноварианта из других регионов РФ и дальнейшее распро-
странение его в среде потребителей инъекционных наркотиков и их половых партнеров.  

Один из образцов, который по результатам предварительного генотипирования был отнесен к 
CRF063_A, образовал отдельную ветвь с уникальной рекомбинантной формой из Томска (родитель-
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скими штаммами которой были СRF63_02A1 и суб-субтип А6). Указанный образец был получен от 
пациента, проживающего в Амурской области, относящегося к группе ПИН, заражение которого по 
эпидемиологическим данным произошло на территории Кемеровской области. Диагноз ВИЧ-
инфекции установлен ему в 2011 году. 

Для получения полной картины циркуляции генетических вариантов ВИЧ-1 на территориях 
ДФО необходимо проведение дальнейших молекулярно-эпидемиологических исследований, особен-
но среди вновь выявляемых случаев ВИЧ-инфекции, с обязательным анализом нуклеотидных после-
довательностей других областей генома ВИЧ. 

Заключение 
Проведенное молекулярно-эпидемиологическое исследование ВИЧ-инфекции на отдельных 

территориях ДФО показало, что в округе, как и в России в целом, продолжает доминировать вариант 
ВИЧ-1 суб-субтипа А6 – 68,9%. 

Среди ВИЧ-инфицированных пациентов ДФО обнаружена 91 рекомбинантная форма. Всего 
выявлено 7 типов циркулирующих и 1 уникальная рекомбинантная форма ВИЧ-1: CRF03_AB, 
CRF02_AG, CRF63_02A1, CRF11_cpx, CRF01_AE, CRF09_cpx, CRF07_BC, URF63_02A. На террито-
риях округа впервые зафиксированы CRF11_cpx, CRF09_cpx, CRF07_BC. Наибольшая распростра-
ненность циркулирующих рекомбинантных форм отмечена в ЕАО и Амурской области. 

Обращает на себя внимание факт наиболее высокого (37,2±4,9%) удельного веса циркулиру-
ющей рекомбинантной формы вируса CRF63_02А1 в пейзаже генетических вариантов ВИЧ-1, цирку-
лирующих в ЕАО – территории с низкими показателями заболеваемости и пораженности. 

Представленные результаты молекулярно-генетического исследования не только значитель-
но дополняют существующие данные о циркуляции геновариантов ВИЧ-1 на территориях Российской 
Федерации, но и демонстрируют их использование в выявлении завозных случаев заболевания, эпи-
демиологической связи между случаями инфицирования, возможных путей заражения и географиче-
ского распространения возбудителей. 

В ходе выполнения данного исследования в GenBank депонировано 186 нуклеотидных после-
довательностей под номерами: KX147551-KX147565, KY514097-KY514124, MF668566-MF668589, 
MG969350-MG969379, MK512412-MK512453, MT044329-MT044375 
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