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Резюме 
Введение. ВИЧ-инфекция продолжает оставаться одной из важнейших проблем здравоохранения во всем 

мире. Поскольку высокое генетическое разнообразие ВИЧ и формирование резистентности к антиретровирусным 
препаратам оказывают отрицательное влияние на достижение цели по искоренению инфекции, важно проводить 
регулярный мониторинг циркулирующих вариантов ВИЧ-1 на различных территориях.

Цель исследования: проведение эпидемиологического и молекулярно-генетического анализа вариантов ВИЧ-1, 
циркулирующих на территории Магаданской области, включая анализ мутаций лекарственной устойчивости.

Материалы и методы. Анализ эпидемиологической обстановки по ВИЧ-инфекции проведен на основании дан-
ных, предоставленных территориальным центром по борьбе и профилактике СПИД в Магаданской области, а также 
сведений Федеральной службы государственной статистики за 2019–2024 гг. Молекулярно-генетический анализ 
проведен для 39 образцов плазмы крови методом секвенирования по Сэнгеру фрагментов гена pol, кодирующего 
протеазу и часть обратной транскриптазы ВИЧ-1.

Результаты. В обследованной группе преобладал суб-субтип A6 (87,2 %). Выявлено 2 завозных случая ин-
фицирования субтипом В (5,1 %). В 3 случаях (7,7 %) обнаружена рекомбинантная форма CRF63_02A6. Мутации, 
ассоциированные с возникновением лекарственной устойчивости к антиретровирусным препаратам выявлены у 1 
из 14 пациентов (7,1 %) не имеющих опыта терапии, и у 8 из 25 пациентов (32,0 %), находящихся на терапии.

Заключение. Проведенное исследование показало необходимость широкого внедрения современных молекуляр-
но-генетических методов (секвенирования, филогенетического анализа, биоинформатических методов) в систему 
эпидемиологического надзора за ВИЧ-инфекцией на отдельных территориях Российской Федерации.
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Summary 
Introduction: HIV infection remains one of the major public health problems worldwide. Since the high genetic diversity 

of HIV and the formation of resistance to antiretroviral drugs have a negative impact on achieving the goal of eradicating 
the infection, it is important to monitor circulating HIV-1 variants on different territories on a regular basis. 

Objective: To conduct an epidemiological and molecular genetics analysis of HIV-1 variants circulating in the Magadan 
Region, including the analysis of drug resistance mutations.

Materials and methods: HIV infection rates were analyzed based on data provided by the Center for AIDS Control and 
Prevention in the Magadan Region and information from the Federal State Statistics Service for 2019–2024. Molecular 
genetics testing was performed for 39 blood plasma samples using Sanger sequencing of fragments of the pol gene 
encoding the protease and part of the HIV-1 reverse transcriptase.

Results: HIV-1 sub-subtype A6 prevailed in the examined group (87.2 %). We detected two imported cases of 
subtype B infection (5.1 %) and the recombinant of CRF63_02A6 in three cases (7.7 %). Mutations associated with the 
development of antiretroviral drug resistance were found in 1 of 14 untreated patients (7.1 %) and in 8 of 25 patients 
(32.0 %) undergoing therapy.

Conclusion: The results highlight the importance of widespread introduction of modern molecular genetics methods 
(sequencing, phylogenetic analysis, and bioinformatic techniques) into the HIV surveillance system in certain territories 
of the Russian Federation. 

Keywords: epidemiological analysis, HIV infection, HIV-1 subtypes, phylogenetic analysis, drug resistance, antiretroviral 
therapy.
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Введение. ВИЧ-инфекция продолжает оста-
ваться серьезной проблемой, несмотря на огром-
ные усилия, предпринимаемые во всем мире для 
борьбы с распространением ВИЧ. На 31 декабря 
2024 г. в Российской Федерации (РФ), по данным 
Роспотребнадзора, показатель пораженности ВИЧ-
инфекцией составил 831,44 на 100 тыс. населения. 
По данным Росстата, в 2023 г. ВИЧ-инфекция была 
обозначена главной причиной смерти у 16 561 
гражданина России1. Для Российской Федерации 
характерна территориальная неравномерность 
распространения ВИЧ-инфекции, обусловленная 
географическими и социально-экономическими 
факторами. 

Одним из значительных препятствий в борьбе 
с эпидемией ВИЧ является способность вируса на-
капливать в своем геноме мутации, снижающие его 
чувствительность к антиретровирусным препаратам 
(АРВП) [1]. Это приводит к формированию лекар-
ственной устойчивости (ЛУ) и повышению риска 
того, что назначенные схемы антиретровирусной 
терапии (АРТ) окажутся неэффективными [2, 3]. 
Исследования, проведенные Всемирной органи-
зацией здравоохранения (ВОЗ) по лекарственной 
устойчивости ВИЧ, показывают, что в мире растет 
число стран, превышающих 10% порог лекарственной 
устойчивости до начала лечения ненуклеозидными 
ингибиторами обратной транскриптазы (ННИОТ)2.

Важнейшей составляющей эпидемиологического 
надзора за ВИЧ-инфекцией в РФ является прове-
дение молекулярно-генетического мониторинга, 
включающего оценку генетического разнообразия 
ВИЧ и распространенность штаммов, обладающих 
устойчивостью к лекарственным препаратам [4, 5].

Проводимые ранее исследования по изучению 
генетического разнообразия ВИЧ-1 на территориях 
Дальневосточного федерального округа (ДФО) 
выявили существенные перемены в циркулирующих 
вариантах вируса за последние годы. Это выража-
ется в снижении представленности суб-субтипа А6, 
преобладающего на большинстве территорий РФ, 
и росте доли рекомбинантных форм и вариантов 
вируса, ранее не зарегистрированных в регионах 
округа. Специфические особенности эпидемии ВИЧ-
инфекции выявлены на территории Приморского 
края. Здесь, в отличие от большинства регионов РФ, 
где эпидемия ВИЧ обусловлена распространением 
подтипа А6 ВИЧ-1, наблюдается активное распро-
странение восточноевропейского варианта субтипа 
В ВИЧ-1 и регулярное выявление субтипа С, а также 
различных рекомбинантных форм вируса. Так, на 
территории края в 2023 г. зарегистрирована новая 
форма, являющаяся результатом рекомбинации 
между вирусами суб-субтипа A6 и С - CRF157_A6C 
[6, 7]. На отдельных территориях округа зафиксиро-

вали следующие рекомбинантные варианты ВИЧ-1: 
CRF03_AB, CRF02_AG, CRF63_02A1, CRF11_cpx, 
CRF01_AE, CRF09_cpx, CRF07_BC, URF63_02A [8–10]. 
Наибольшая распространенность циркулирующих 
рекомбинантных форм отмечена на территориях 
Еврейской автономной (ЕАО) и Амурской областей 
[11, 12]. 

Несмотря на относительно стабильную ситу-
ацию по заболеваемости ВИЧ-инфекцией в ДФО, 
в 2024 году 4 территории округа (Приморский 
край, Республика Бурятия, Магаданская область 
и Чукотский автономный округ) вошли в число  
25 субъектов РФ с наиболее высокой заболеваемо-
стью, превышающей общероссийский показатель3.

Магаданская область расположена на севе-
ро-востоке Российской Федерации, относится  
к районам Крайнего Севера и входит в состав ДФО.  
Граничит на севере с Чукотским автономным окру-
гом, на востоке – с Камчатским краем, на западе –  
с Якутией, на юге – с Хабаровским краем. Город 
Магадан, являющийся административным центром 
области, – это крупнейший на Северо-Востоке 
России порт на побережье Охотского моря, через 
который проходит основной грузопоток, пред-
назначенный для области. Развитие отдельных 
отраслей экономики, нуждающихся в рабочей 
силе, создает спрос на иностранных специалистов, 
которые ежегодно привлекаются на сезонные 
работы с других субъектов РФ, а также из стран 
ЕАЭС (Армения, Беларусь, Казахстан, Киргизия), 
Таджикистана и Узбекистана. 

На 01.01.2025, по данным Роспотребнадзора, 
за все время мониторинга в Магаданской области 
зафиксировано 1079 граждан Российской Федерации, 
инфицированных ВИЧ. Кроме того, случаи ВИЧ-
инфекции выявлены у 238 иностранных граждан, 
находящихся на территории области. По данным 
формы федерального статистического наблюдения 
№ 1 «Сведения об инфекционных и паразитарных 
заболеваниях», в Магаданской области в 2024 году 
было зарегистрировано 53 новых случая заражения 
ВИЧ, включая 3 случая среди лиц, не являющихся 
гражданами России4.

Цель исследования – проведение эпидемио-
логического и молекулярно-генетического анализа 
вариантов ВИЧ-1, циркулирующих на территории 
Магаданской области, включая анализ мутаций 
лекарственной устойчивости.

Материалы и методы
Эпидемиологический анализ. Эпидемио

логический анализ ситуации по ВИЧ-инфекции 
в Магаданской области в 2019–2024 гг. включал 
изучение следующих показателей: пораженности, 
заболеваемости, смертности и летальности. Для 
выполнения поставленных задач были использованы 

1 Государственный доклад «О состоянии санитарно-эпидемиологического благополучия населения в Российской Федерации в 2024 
году». [Электронный ресурс.] Режим доступа: https://www.rospotrebnadzor.ru/documents/details.php?ELEMENT_ID=30171&from=hivrussia.
info. (дата обращения: 05.08.2025).
2 WHO. WHO releases HIV drug resistance report 2021. [Электронный ресурс.] Режим доступа: https://www.who.int/news/item/24-11-
2021-who-releases-hiv-drug-resistance-report-2021 (дата обращения: 10.06.2025).
3 Государственный доклад «О состоянии санитарно-эпидемиологического благополучия населения в Российской Федерации в 2024 
году». [Электронный ресурс.] Режим доступа: https://www.rospotrebnadzor.ru/documents/details.php?ELEMENT_ID=30171&from=hivrussia.
info. (дата обращения: 05.08.2025).
4 Государственный доклад «О состоянии санитарно-эпидемиологического благополучия населения в Российской Федерации в 
2024 году по Магаданской области». [Электронный ресурс.] Режим доступа: https://49.rospotrebnadzor.ru/content/государствен-
ный-доклад-«о-состоянии-санитарно-эпидемиологического-благополучия-населения-в-5 (дата обращения: 10.06.2025).
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материалы, предоставленные по запросу отделе-
нием-центром по профилактике и борьбе со СПИД 
ГБУЗ «Магаданского областного диспансера фти-
зиатрии и инфекционных заболеваний» (далее –  
Центр СПИД), а также сведения Федеральной служ-
бы государственной статистики за 2019–2024 гг.

Материалы исследования. В рамках молекуляр-
но-генетического исследования было проанализи-
ровано 39 образцов плазмы крови, полученных от 
лиц, живущих с ВИЧ (ЛЖВ), постоянно проживающих 
в Магаданской области.

Все пациенты были зарегистрированы в Центре 
СПИД с диагнозом «ВИЧ-инфекция». Сбор образ-
цов крови был также осуществлен на базе Центра 
СПИД Магаданской области. Для всех пациентов 
получены информированные согласия на участие 
в исследовании, которое одобрено комитетом по 
этике ФБУН «Хабаровский НИИ эпидемиологии 
и микробиологии» Роспотребнадзора (протокол 
№ 10 от 25.10.2023). 

Исследование выполнено в рамках НИР 
«Комплексный подход к совершенствованию системы 
эпидемиологического надзора за ВИЧ-инфекцией 
(в том числе в сочетании с другими социально 
значимыми инфекциями) в Дальневосточном феде-
ральном округе Российской федерации на основе 
молекулярно-генетических методов исследования» 
(Рег. № 121052600116-1).

Методы исследования. Выделение РНК ВИЧ-1  
проводили с использованием коммерческого на-
бора «РИБО-золь-Е» (ФБУН «Центральный НИИ 
эпидемиологии» Роспотребнадзора, Москва). 
Нуклеотидные последовательности генома ВИЧ-1  
выявляли методом секвенирования амплифи-
цированных фрагментов гена pol, кодирующего 
протеазу и часть обратной транскриптазы ВИЧ-1, 
с использованием тест-системы «АмплиСенс® HIV-
Resist-Seq» (производства ФБУН «Центральный 
НИИ эпидемиологии» Роспотребнадзора), согласно 
инструкции производителя.

Результаты ПЦР визуализировали в 2,0% ага-
розном геле. Очистку амплифицированной ДНК 
осуществляли с помощью набора для очистки ДНК 
из реакционной смеси (diaGene, Россия) в соответ-
ствии с инструкцией производителя.

Для проведения секвенирования по Сэнгеру на 
генетическом анализаторе Applied Biosystems 3500 
Genetic Analyzer (Life Technologies, США) использовали 
набор реагентов «BigDye TerminatorTM v 3.1». Сборку 
нуклеотидных последовательностей осуществляли  
с помощью специального программного обеспече-
ния «ДЕОНА» (ООО «МедАйТи Групп», Россия). Для 
выравнивания полученных нуклеотидных последова-
тельностей использовалась программа BioEdit.7.1.9.

Генотипирование и филогенетический анализ. 
Для идентификации близкородственных штаммов 
ВИЧ-1 полученные нуклеотидные последовательности 
анализировались в программе BLAST (http://www.
ncbi.nlm.iv.gov./BLAST). Оценку подтиповой принад-
лежности первоначально проводили с применением 
специализированных онлайн-программ: REGA HIV-1 
Subtyping Tool (версия 3), представленных на сайте 
Стэнфордского университета (http://hivdb.stanford.

edu) и COMET HIV-1/2 (http://comet.retrovirology.lu/). 
Филогенетический анализ выполняли с помощью 
программы MEGA версии 11.0, 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 независимых 
построений каждого филогенетического древа [13].

Анализ мутаций лекарственной устойчивости. 
Выявление мутаций лекарственной устойчивости, 
важных для надзора за резистентностью, осу-
ществлялось согласно списку SDRM (Surveillance 
drug resistance mutations) 2009 г. с помощью базы 
данных Стэнфордского университета HIVdb (v. 9.1) 
(https://hivdb.stanford.edu/).

Статистическая обработка результатов иссле-
дования проведена с использованием программы 
Excel 2013 и с расчетом средней арифметиче-
ской ошибки. Использовался метод описательной  
и аналитической эпидемиологии.

Результаты. Магаданская область является 
территорией со средним уровнем заболеваемости 
и пораженности ВИЧ-инфекцией в ДФО. Первый 
случай ВИЧ-инфекции зарегистрирован в 1993 г., 
но систематический учет новых случаев инфици-
рования ведется с 1996 г. В 1997–1998 гг. были 
отмечены эпидемические вспышки ВИЧ-инфекции 
среди потребителей наркотиков, прибывших на 
сезонные работы, в основном из Украины.

Проведенный эпидемиологический анализ за-
болеваемости ВИЧ-инфекцией в регионе за 2019–
2024 гг. показал, что показатели заболеваемости  
и пораженности ВИЧ-инфекцией в субъекте за 2024 г. 
статистически значимо не отличались (р > 0,05) от 
среднего уровня по ДФО и составили для Магаданской 
области 30,0 (95 % ДИ 21,4–40,0) случаев на 100 
тыс. населения и 407,1 (95 % ДИ 373,6–442,0) слу-
чая на 100 тыс. населения, для ДФО – 31,9 (95 % 
ДИ 30,7–33,2) случая на 100 тыс. населения и 411,6 
(95 % ДИ 407,1–416,1) случаев на 100 тыс. населения, 
соответственно. В период с 2019 по 2024 год забо-
леваемость ВИЧ-инфекцией в Магаданской области 
оставалась относительно стабильной (Тпр = 0,9 %). 
В то же время в ДФО наблюдалось ее умеренное 
сокращение (Туб = –1,4 %). В Магаданской области 
с 2019 г. существенное увеличение новых случаев 
ВИЧ-инфекции было зафиксировано в 2020 г. (на 
42,7 % в сравнении с 2019 г.) и в 2023-м (на 19,7 %  
в сравнении с 2022 г.) (рис. 1).

Динамика показателей летальности и смерт-
ности вследствие ВИЧ-инфекции в Магаданской 
области имела волнообразный характер. Показатели 
летальности в Магаданской области и в целом по 
ДФО за 2024 г. равнялись 0,9 % (95 % ДИ 0,4–1,6 %)  
и 1,0 % (95 % ДИ 0,9–1,1 %), смертности – 12,7 (95 % 
ДИ 7,4–19,5) и 17,1 (95 % ДИ 16,2–18,0) случаев 
на 100 тыс. населения, соответственно (рис. 2).  
В 2024 г. в Магаданской области эти показатели 
были несколько меньше среднерасчетного зна-
чения по ДФО, однако данная разница оказалась 
статистически незначимой (р > 0,05). 
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Рис. 2. Уровни летальности (%) и смертности (на 100 тыс. населения) от ВИЧ-инфекции  
в Магаданской области и ДФО за 2019–2024 гг. 

Fig. 2. Case fatality (%) and mortality rates (per 100,000 population) for HIV in the Magadan Region and  
the Far Eastern Federal District in 2019–2024

Рис. 1. Заболеваемость ВИЧ-инфекцией в ДФО и Магаданской области за 2019–2024 гг.,  
показатель на 100 тыс. населения 

Fig. 1. HIV incidence in the Far Eastern Federal District and the Magadan Region in 2019–2024, per 100,000 population
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Несмотря на то что впервые выявленные слу-
чаи ВИЧ-инфекции несколько чаще отмечаются  
у мужчин, анализ не выявил статистически зна-
чимой разницы в процентном соотношении по-
лов (p > 0,05) как в Магаданской области, так  
и в ДФО (рис. 3).

Одной из отличительных особенностей эпиде-
мического процесса ВИЧ-инфекции в Магаданской 
области являлось преобладание гемоконтактного 
пути передачи ВИЧ вплоть до 2023 г. Причем  
в 2023 г. в структуре путей передачи ВИЧ доля 
гемоконтактного пути превышала среднеокружное 
значение в 2,5 раза (p = 0,000005) (рис. 4). 

В 2024 г. в Магаданской области произошло 
значительное изменение в структуре путей пере-
дачи ВИЧ-инфекции. На долю гемоконтактного 
пути пришлось всего 20 % (95 % ДИ 9,2–33,6 %), 
что оказалось ниже данных 2023 г. в 2,7 раза 
(p = 0,0004). Одновременно с этим зарегистрирован 
статистически значимый (p = 0,0002) рост удельного 
веса полового пути передачи ВИЧ – с 40,8 % (95 % 
ДИ 26,2–56,2 %) в 2023 г. до 77,5 % (95 % ДИ 63,5–  
88,9 %) в 2024 г. 

Важно подчеркнуть, что в 2024 году в регионе 
не зафиксировано случаев вертикальной передачи 

ВИЧ. Этот результат достигнут благодаря 100 %  
(в шести случаях из шести) охвату химиопрофилак-
тикой заболевания как беременных женщин, так  
и их новорожденных детей.

Расшифровка случаев ВИЧ-инфекции в субъекте 
проводилась эффективно: доля незавершенных 
эпидемиологических расследований в 2024 г. со-
ставила всего 2,5 % (95 % ДИ 0,001–9,5 %) (рис. 4).

Среди впервые выявленных лиц с ВИЧ-инфекцией 
в 2024 г. преобладали граждане в возрасте 20–39 
лет, причем их доля превышала среднерасчетную 
по ДФО на 74,9 % (p = 0,0001). Следует отметить, 
что дети и подростки в Магаданской области 
оказались вовлечены в эпидемический процесс 
реже, чем в среднем по ДФО. В 2024 г. впервые 
выявленных случаев ВИЧ-инфекции среди детей 
до 9 лет не отмечено, а в возрастной группе 10–19 
лет был зарегистрирован только один случай ВИЧ-
инфекции (рис. 5). 

На конец 2024 года на диспансерном учете 
в Магаданской области состояло 99,6 % от всех 
ВИЧ-инфицированных. Доля пациентов, получа-
ющих антиретровирусную терапию (АРТ), среди 
лиц, состоящих на диспансерном учете в 2024 году, 
составила 98,7 %.
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Рис. 3. Структура вовлеченности (%) мужчин и женщин в эпидемический процесс ВИЧ-инфекции  
в Магаданской области и ДФО в 2024 г. 

Fig. 3. Sex distribution (%) of HIV patients in the Magadan Region and the Far Eastern Federal District in 2024
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Рис. 4. Структура (%) путей передачи ВИЧ-инфекции в Магаданской области (2023–2024 гг.) и ДФО (2024 г.) 
Fig. 4. Distribution of HIV transmission routes (%) in the Magadan Region (2023–2024) and  

the Far Eastern Federal District (2024)

Far Eastern Federal District, 2024Magadan Region, 2024Magadan Region, 2023

Рис. 5. Возрастная структура (%) пациентов с ВИЧ-инфекцией в Магаданской области и ДФО за 2024 г. 
Fig. 5. Age distribution (%) of HIV-infected patients in the Magadan Region and the Far Eastern Federal District in 2024

ДФО / Far Eastern Federal District Магаданская область / Magadan Region
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В ходе проведенного исследования проанализи-
рованы образцы плазмы крови от 39 лиц, живущих 
с ВИЧ (ЛЖВ) в Магаданской области. Медиана 
возраста обследованных пациентов составила 
43,5 года (диапазон от 20 года до 57 лет). Среди 
обследованных преобладали лица мужского пола –  
28 человек (71,8 %; 95 % ДИ 57,1–84,8 %). Доля 
женщин составила 28,2 % (95 % ДИ 15,2–42,9 %). 
Годы постановки диагноза «ВИЧ-инфекция» на 
основе положительного результата на антитела  
к ВИЧ в реакции иммуноблоттинга были в диапа-
зоне 2000–2023 гг. Инфицирование 5 пациентов 
произошло за пределами Магаданской области. 
Предполагаемый путь инфицирования ВИЧ был 
известен для всех 39 обследованных пациентов,  
у 22 из них преобладал гетеросексуальный путь пе-
редачи ВИЧ (56,4 %; 95 %, 40,4–70,1). У 16 пациентов 
установлен парентеральный путь заражения при 
внутривенном употреблении наркотических препа-
ратов (41,0 %; 95 % ДИ 26,3–56,6). Вертикальный 
путь передачи (от матери к ребенку) зарегистри-
рован в 1 случае, его доля составила 2,6 % (95 % 
ДИ 0,9–3,6 %). На момент забора крови терапию 
получали 25 человек (64,1 %; 95 % ДИ 48,5–78,1 %), 
14 пациентов опыта приема АРВП не имели (35,9 %; 
95 % ДИ 21,9–51,5 %). 

Проведенные исследования показали, что на 
территории Магаданской области среди ВИЧ-
инфицированных продолжает сохраняться высокая 
доля суб-субтипа А6 (87,2 %; 95 %, 74,8–95,6).  
В 3 случаях из 39 (7,7 %; 95 % ДИ 1,7–18,4) зафик-
сирована рекомбинантная форма CRF63_02A6.  
В 2 случаях (5,1 %; 95 % ДИ 0,5–13,9) обнаружен 
субтип В. 

В результате проведенного филогенетического 
анализа штаммы суб-субтипа А6 на филогенети-
ческом древе распределились в пределах единого 
генетического кластера с образцами, выделенными 
в разные годы в других регионах РФ и за рубежом.  
При этом отдельная группа из 19 исследован-
ных штаммов образовала независимый кластер,  
отличающийся от других штаммов суб-субтипа А6. 
Данный кластер объединил последовательности 
от 10 пациентов, у которых ВИЧ-инфекция была 
диагностирована в период с 2012 по 2015 год,  
и от 9 пациентов – с периодом постановки диагноза  
в 2022–2023 гг. Среди этих 19 пациентов 12 явля-
лись потребителями инъекционных наркотиков  
(рис. 6).

Образец № 114704 от пациента из Магаданской 
области, инфицированного в результате гетеросек-
суального контакта (диагноз ВИЧ-инфекции уста-
новлен в 2023 году), сформировал единый кластер 
со штаммами субтипа В, выявленными в разные 
годы на территориях РФ и Испании, в т. ч. среди 
мужчин, практикующих секс с мужчинами (МСМ). 
Образец № 116804, полученный от инфицирован-
ного в 2011 году в Приморском крае пациента (на 
момент забора крови проживающего в Магаданской 
области), объединился в статистически достовер-
ный кластер с восточноевропейскими штаммами 
ВИЧ-1, циркулирующими на территориях ДФО  
(в Приморском и Хабаровском краях). 

В ходе проведенного анализа три нуклеотидные 
последовательности образовали общий кластер со 
штаммами рекомбинантной формы CRF63_02A1 
ВИЧ-1, широко распространенной и доминирующей 
в регионах Сибирского федерального округа [14, 15]. 
Все три случая заражения рекомбинантной формой 
CRF63_02A6 выявлены у пациентов из Магаданской 
области, инфицированных гетеросексуальным пу-
тем. Самый ранний случай зарегистрирован в 2017 
году. Образец № 115204 оказался наиболее близок 
к образцам из г. Томска (MG211603), а образцы 
№ 115304 и 115704 сформировали отдельный клас
тер со штаммами, выделенными в Новосибирской 
области.

Из 39 обследованных пациентов опыт АРТ имели 
25 человек. В 9 случаях (36,0 %) использовалась 
только 1 схема терапии, в 7 случаях (28,0%) –  
2 схемы, в 6 случаях (24,0 %) – 3 схемы, и 3 пациента 
(16,0 %) получали 4-ю схему терапии. В качестве 
основного препарата из группы нуклеозидных 
ингибиторов обратной транскриптазы (НИОТ)  
в 96 % случаев (24 из 25) назначался Ламивудин 
(3TC), чаще всего в комбинации с Тенофовиром 
(TDF) или Зидовудином (AZT). В качестве третьего 
препарата в схемах терапии применялись либо не-
нуклеозидные ингибиторы обратной транскриптазы 
(ННИОТ), либо ингибиторы протеазы, усиленные 
Ритонавиром (RTV). У 12 пациентов в схемы терапии 
были включены препараты, относящиеся к классу 
ингибиторов интегразы, – Долутегравир (DTG) или 
Ралтегравир (RAL).

У 8 из 25 пациентов, получающих АРТ (32,0 %; 
95 % ДИ 15,5–51,2), обнаружены мутации из перечня 
Стэнфордской базы данных, связанные с развитием 
лекарственной устойчивости вируса. У 5 пациен-
тов имелись мутации, которые придают устойчи-
вость сразу к двум классам АРВП: НИОТ и ННИОТ,  
у 1 больного выявлены мутации устойчивости толь-
ко к НИОТ и еще у 1 пациента – только к ННИОТ.  
У 1 пациентки, получающей 3-ю схему терапии, 
выявлен штамм ВИЧ-1, резистентный сразу к трем 
классам препаратов – ИП, НИОТ и ННИОТ (таблица).

Мутации лекарственной устойчивости к ИП 
обнаружены только в одном случае. Замена M46I 
сочеталась с основными (I50V, I54L) и дополни-
тельными мутациями (L24I, L33F, K43T, T74P), что 
привело к формированию ЛУ высокого уровня  
к Лопинавиру (LPV) и среднего уровня – к Атазанавиру 
(ATV) и Дарунавиру (DRV).

Анализ 14 нуклеотидных последовательностей, 
выделенных от ЛЖВ Магаданской области, ранее 
не принимавших АРВП, показал наличие надзорных 
мутаций, связанных с формированием резистентнос
ти к АРВП, лишь в одном случае. Данные мутации 
соответствовали перечню SDRM (Surveillance drug 
resistance mutations) 2009 г. (https://hivdb.stanford.
edu/). У пациента, являющегося потребителем 
инъекционных наркотиков и инфицированного 
суб-субтипом А6 (диагноз ВИЧ-инфекции уста-
новлен в 2023 году), обнаружена мутация K103N, 
обуславливающая высокий уровень устойчивости 
к препаратам класса ННИОТ – эфавирензу (EFV)  
и невирапину (NVP).
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Рис. 6. Результат филогенетического анализа нуклеотидных последовательностей области гена pol генетических 
вариантов ВИЧ-1, выделенных от пациентов, проживающих на территории Магаданской области

Примечание: черный треугольник – образцы суб-субтипа А6, черный круг – образцы рекомбинантной формы 
CRF63_02A6, черный квадрат – образцы субтипа В. Обозначение референс-последовательностей ВИЧ-1 соответствует 

коду GenBank. Указаны значения бутстрэп-индекса, превышающие 70.

Fig. 6. Results of the phylogenetic analysis of HIV-1 pol gene nucleotide sequences isolated from residents  
of the Magadan Region

Notes: Black triangles mark samples of sub-subtype A6, black circles – samples of the recombinant CRF63_02A6, and black 
squares – subtype B samples. HIV-1 reference sequences correspond to the GenBank code. Bootstrap indices exceeding 70 are 

shown.

Кроме основных (надзорных) мутаций, определяю
щих ЛУ, были выявлены различные полиморфные 
мутации. Так, у 24 пациентов, инфицированных 
вирусом суб-субтипа А6, независимо от приема 
АРТ встречалась мутация A62V, представляющая 
собой естественный полиморфизм для варианта 
А6 [16, 17]. 

Обсуждение. Проведенный анализ эпи-
демиологической ситуации по ВИЧ-инфекции  
в Магаданской области – территории с средним 
уровнем распространенности инфекции выявил 
некоторые особенности. В Магаданской области, 

в отличие от других субъектов ДФО, вплоть до 
2023 г. отмечалась значительная распространен-
ность гемоконтактного пути передачи. В 2023 г. 
его доля оказалась выше таковой в Приморском 
крае и значительно больше среднерасчетного 
для ДФО в целом. Примечательно, что изменение 
структуры путей передачи ВИЧ-инфекции в 2024 г. 
обусловлено в Магаданской области не только 
снижением абсолютного числа зарегистрированных 
случаев ВИЧ-инфекции с гемоконтактным путем 
передачи ВИЧ среди лиц с впервые выявленным 
диагнозом (с 27 человек в 2023 г. до 8 в 2024 г.), 
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Таблица. Мутации лекарственной устойчивости ВИЧ-1, выявленные у обследованных пациентов,  
имеющих опыт АРВТ (8 человек)

Table. HIV-1 drug resistance mutations found in eight patients receiving antiretroviral therapy

№ Пол / Sex Возраст, лет / 
Age, years

Дата ИБ /  
Year of 

immunoblotting

Код инф. /  
Code of infection

Генотип / 
Genotype

Мутации / Mutations

НИОТ / NRIT ННИОТ / NNRIT ИП / PIs

113004 Ж / F 54 2007 104 А6 D67N, K70R, 
M184V, K219E

Y181I M46I, I50V, 
I54L, L24I, 

L33F, K43T, T74P
113104 Ж / F 51 2007 104 А6 K65R G190S
113204 М / M 50 2008 104 А6 M184V, K219Q L100V, K101E, 

E138A, V179F, 
G190S

113604 М / M 34 2023 104 А6 K65R K101E, V106I, 
E138K

114204 М / M 39 2012 108 А6 A62V, M184V
114504 Ж / F 48 2014 108 А6 A62V, M184V V179D, G190A
116704 M / M 37 2022 108 А6 K103N
116804 M / M 39 2012 104 В L74V, Y115F, 

M184V
K103N, P225H, 

L234I

но и увеличением абсолютного числа случаев по-
ловой передачи инфекции (с 20 человек в 2023 г. 
до 31 в 2024 г.). Помимо особенностей, выявлен-
ных в структуре путей передачи ВИЧ-инфекции, 
Магаданская область отличается и распределе-
нием ВИЧ-инфицированных граждан по возрасту. 
Так, в регионе отмечается высокая доля наиболее 
трудоспособного населения 20–39 лет среди лиц,  
у которые ВИЧ-инфекция диагностирована впервые.

Проведенные молекулярно-генетические ис-
следования показали, что профиль геновариантов 
ВИЧ-1, циркулирующих на территории Магаданской 
области, не отличается большим разнообразием. 
Несмотря на происходящие миграционные процессы, 
в регионе сформировалась достаточно изолированная 
популяция ЛЖВ. Среди обследованных пациентов 
продолжает оставаться высокой доля суб-субтипа 
А6 (87,2 %). Филогенетический анализ выявил  
1 крупный молекулярный кластер, образованный 19 
полученными нуклеотидными последовательностями 
суб-субтипа А6, в котором 63,2 % инфицированных 
заразились в результате внутривенного введения 
наркотических препаратов. Высокое генетическое 
сходство вирусов внутри этого кластера указывает 
на возможную эпидемиологическую взаимосвязь 
между этими пациентами. Это обстоятельство 
может быть использовано эпидемиологами при 
проведении эпидемиологических расследований 
и для выявления источника заражения.

На территории области зафиксировано 3 случая 
инфицирования рекомбинантной формой вируса 
CRF63_02A6 и 2 случая – субтипом В ВИЧ-1. Анализ 
эпидемиологических данных обследованных паци-
ентов показал, что оба случая заражения ВИЧ-1 
субтипа В являются завозными, поскольку инфи-
цирование произошло за пределами Магаданской 
области.

Исследования генетической изменчивости и пер-
вичной (передаваемой) лекарственной устойчивости 
ВИЧ-1 имеют большое значение для предотвращения 
распространения резистентных штаммов вируса. 

Поскольку анализируемая выборка пациентов без 
опыта АРТ ограничивалась 14 образцами, сделать 
окончательные выводы об общем уровне первич-
ной резистентности в регионе не представилось 
возможным. В связи с этим исследования в данном 
направлении будут продолжены.

У ЛЖВ, получавших АРТ, было идентифициро-
вано несколько основных мутаций ЛУ в 12 позициях 
генов обратной транскриптазы (K65R, D67N, K70R, 
L74V, K101E, K103N, Y115F, Y181I, M184V, G190S/A, 
K219Q/E, P225H). Среди наиболее распространенных 
мутаций была замены M184V среди НИОТ и K103N 
среди ННИОТ, что подтверждается результатами  
и других исследований, проведенных в РФ [18–24]. 
Замена M184V связана с высокой устойчивостью  
к 3TC и Эмтрицитабину (FTC) и приводит к снижению 
восприимчивости к этим препаратам более чем  
в 200 раз [25].

Результаты исследования по распространению 
приобретенной ЛУ среди пациентов с опытом терапии 
указывают на необходимость увеличения охвата 
тестированием на ЛУ с целью раннего выявления 
мутаций резистентности, что имеет большое зна-
чение для оценки эффективности АРТ, корректи-
ровки назначаемых схем лечения и планирования 
закупок АРВП.

Заключение. Проведенное на территории 
Магаданской области исследование показало необхо-
димость во внедрении современных молекулярно-ге-
нетических технологий (таких, как секвенирование, 
филогенетический анализ, биоинформатические 
методы) в систему эпидемиологического надзора за 
ВИЧ-инфекцией. Перечисленные методы позволяют 
получить дополнительные сведения, которые могут 
быть применены для более углубленного анализа 
особенностей распространения ВИЧ в каждом 
конкретном регионе. 

Все полученные нуклеотидные последователь-
ности фрагментов генома ВИЧ-1 внесены в меж-
дународный банк данных GenBank (№ PQ873916-
PQ873954), а также опубликованы в Российской базе 
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данных резистентности ВИЧ к антиретровирусным 
препаратам, размещенной на российской платформе 
агрегации информации о геномах вирусов «VGARus».
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