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Введение

Коинфекция вируса иммунодефицита челове-
ка (ВИЧ) и вируса гепатита С (ВГС) представляет 
собой актуальную проблему для здравоохране-
ния, особенно среди групп риска, подверженных 
заражению парентерально передающимися ин-

фекциями. По данным международных иссле-
дований, распространённость ВГС среди ВИЧ-
инфицированных колеблется в пределах от 10% 
до 30% [1]. Наличие ко-инфекции существенно ус-
ложняет ведение пациентов, поскольку оба вируса 
негативно влияют на иммунную систему, усили-
вая патогенное действие друг друга. В частности, 
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Резюме
Цель: изучить молекулярно-генетические особенно-

сти коинфекции ВИЧ-1 и вируса гепатита С у антире-
тровирусно-наивных пациентов с оценкой распределе-
ния генотипов обоих вирусов.

Материалы и методы: всего было проанализировано 
288 образцов плазмы крови, собранных в 2024 г. на базе 
Республиканского центра по борьбе со СПИД из всех ре-
гионов Узбекистана. 

Результаты: полученные данные исследования про-
демонстрировали высокую распространенность ак-
тивной репликации вируса гепатита C среди пациен-
тов с впервые выявленной ВИЧ-инфекцией, не полу-
чающих антиретровирусную терапию. Установлено 
генетическое разнообразие как среди штаммов ВИЧ-1 
(выявлены субтипы A6 и CRF_02AG), так и среди гено-
типов вируса гепатита С (доминирование генотипов 3а 
и 1b), что отражает особенности эпидемического про-
цесса в регионе. 

Заключение: результаты исследования подчеркива-
ют необходимость рутинного молекулярного тести-
рования и генотипирования обоих вирусов до начала 
антиретровирусной терапии для своевременной диа-
гностики, выбора оптимальной терапии и проведения 
эффективного эпидемиологического надзора.
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коинфекция ВИЧ и ВГС способствует ускоренно-
му прогрессированию фиброза печени, развитию 
цирроза и гепатоцеллюлярной карциномы [2]. 
В связи с этим скрининг на ВГС должен являться 
обязательным компонентом первичной оценки со-
стояния пациента перед началом антиретровирус-
ной терапии (АРВТ) [3]. 

Для достоверного выявления активной вирус-
ной репликации применяются молекулярные ме-
тоды, такие как ОТ-ПЦР, обеспечивающие высо-
кую чувствительность и специфичность диагнос
тики. Особый интерес представляют пациенты, не 
получающие АРВТ, поскольку отсутствие лечения 
позволяет объективно оценить исходную вирус-
ную нагрузку и исключить влияние терапии на по-
казатели ко-инфекции. В дополнение генотипиро-
вание ВИЧ и ВГС у наивных пациентов позволяет 
получить дополнительную информацию о цирку-
лирующих штаммах и путях передачи инфекции. 

Диагностика пациентов, не начавших АРВТ, 
представляет особую ценность, поскольку отража-
ет истинную эпидемиологическую ситуацию, не 
искажённую воздействием антиретровирусных 
препаратов [4]. Такой подход позволяет выявлять 
скрытые случаи ко-инфекции, определять актив-
ную вирусную репликацию и своевременно скор-
ректировать лечебную тактику.

Цель исследования – изучить молекулярно-
генетические особенности коинфекции ВИЧ-1 
и ВГC у антиретровирусно-наивных пациентов, 
с оценкой распределения генотипов обоих виру-
сов.

Материалы и методы исследования

В исследование были включены остаточные об-
разцы плазмы крови от 288 пациентов, у которых 
ВИЧ-инфекция была впервые диагностирована 
в 2024 г. На момент включения в исследование 
ни один из пациентов не получал АРВТ. Образцы 
были собраны на базе Республиканского центра 
по борьбе со СПИД из всех регионов Узбекиста-
на. Выделение РНК проводилось с использовани-
ем набора «РИБО-преп» (АмплиСенс, Россия). Для 
детекции РНК вируса гепатита C применялась 
тест-система «АмплиСенс® HCV-FL» с использо-
ванием амплификатора BIOER (Корея). Генотипи-
рование ВГС осуществлялось с помощью набора 
«АмплиСенс® HCV-генотип-FL» методом ПЦР 
в реальном времени с гибридизационно-флуорес-
центной регистрацией. Генотипирование ВИЧ-1 
проводилось методом прямого секвенирования 
фрагментов генов протеазы и обратной транс-
криптазы с использованием коммерческого набо-
ра HIV-resist-seq (АмплиСенс, Россия) на генети-
ческом анализаторе ABI 3500 (Applied Biosystems, 
США). Биоинформатический анализ проводился 

при помощи следующего программного обеспече-
ния – Деона (для сборки консенсуса), REGA sub-
typing tool (для определения генотипа ВИЧ-1), Geno-
2Pheno (для определения генотипа ВГС). Эпидеми-
ологические и клинические параметры (возраст, 
пол, путь передачи, вирусная нагрузка и уровень 
CD4+) анализировались с применением стандарт-
ных биостатистических подходов.

Результаты исследования

С целью определения распространённости ко-
инфекции вируса гепатита C среди лиц с впервые 
выявленной ВИЧ-инфекцией был проведён мо-
лекулярно-генетический анализ отобранных об-
разцов. В рамках проведённого исследования был 
осуществлён скрининг 288 образцов плазмы кро-
ви, отобранных у ВИЧ-наивных пациентов. Актив-
ная репликация HCV была выявлена у 18 человек, 
что составило 6,25% от общей выборки. 

Для оценки значимости данного показателя 
была проведена сравнительная оценка с данными 
по общей популяции Узбекистана. Согласно офи-
циальным данным за 2019 г., уровень выявления 
РНК ВГС в общей популяции составлял 1,9% [5], 
что указывает на как минимум трёхкратное пре-
вышение распространённости HCV-инфекции 
среди лиц с впервые диагностированной ВИЧ-
инфекцией по сравнению с общей популяцией. 
Данная разница подчёркивает важность обяза-
тельного тестирования на ВГС у данной катего-
рии пациентов. Для косвенной оценки вирусной 
нагрузки среди положительных образцов были 
проанализированы пороговые циклы (Ct) ампли-
фикации в ПЦР. Ct-значения варьировали от 18,55 
до 28,4, что свидетельствует о наличии умеренной 
и высокой вирусной нагрузки.

Следующим этапом исследования стало гено-
типирование ВИЧ-1 у пациентов с ко-инфекцией. 
Генотипирование ВИЧ-1 было успешно выполне-
но у 10 из 18 пациентов с ко-инфекцией. У 5 (50%) 
пациентов была выявлена циркулирующая ре-
комбинантная форма CRF_02AG, которая широ-
ко распространена в странах Центральной Азии. 
У остальных 5 пациентов был определён субтип 
A6 – доминирующий вариант ВИЧ-1 на терри-
тории Восточной Европы и стран СНГ. Таким об-
разом, полученные данные отражают типичную 
для региона генетическую структуру циркулиру-
ющих штаммов ВИЧ-1, с преобладанием субтипа 
A6 и рекомбинантной формы CRF_02AG. У 8 па-
циентов типирование ВИЧ не удалось провести 
из-за низкой концентрации РНК или техниче-
ских ограничений, возникших в процессе секве-
нирования.

Генотипирование ВГС методом ПЦР выяви-
ло значительное разнообразие циркулирующих 
субтипов вируса. Наиболее часто встречался ге-
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нотип 3а – у 6 (33,3%) пациентов, что согласуется 
с международными данными о повышенной рас-
пространённости данного субтипа среди групп 
высокого риска, включая лиц с ВИЧ-инфекцией 
и внутривенных потребителей наркотиков. Гено-
тип 1b, считающийся доминирующим в общей по-
пуляции Узбекистана, был выявлен у 5 (27,8%) па-
циентов. Генотип 1а определён у 3 (16,7%) человек, 
аналогичное число пациентов имели генотип 2. 
В одном случае не удалось однозначно идентифи-
цировать субтип вируса, что, вероятно, связано 
с низкой концентрацией РНК или наличием ред-
кого генетического варианта (рис.).

Клинико-демографическая характеристика об-
следованных пациентов представлена следующим 
образом: из 18 пациентов с ко-инфекцией ВИЧ/ВГС 
большинство составляли мужчины – 14 (77,8%), 
а меньшую часть женщины – 4 (22,2%). Средний 
возраст пациентов составил 41,4 года (диапазон 
от 18 до 55 лет). Основным предполагаемым путем 
передачи ВИЧ-инфекции являлся гетеросексуаль-
ный, который отмечался в 16 случаях. 1 случай был 
связан с парентеральным путем передачи у мужчи-
ны 18 лет с 3а генотипом ВГС, при этом результаты 
генотипирования ВИЧ для этого пациента получить 
не удалось. Также 1 случае путь передачи устано-
вить не удалось для мужчины 44 лет с неопределе-
ным генотипом ВГС и субтипом ВИЧ A6. 

Помимо демографических данных, значитель-
ный интерес представляют лабораторные показа-
тели, которые отражают состояние иммунной сис
темы и активность вируса у пациентов. Показате-
ли вирусной нагрузки и уровня CD4+ лимфоци-
тов варьировали в широком диапазоне. Вирусная 
нагрузка ВИЧ-1 колебалась от 6636 до 5 978 538 ко-

пий/мл, что свидетельствует о существенных раз-
личиях в стадии инфекции на момент постановки 
диагноза. Уровень CD4+ клеток находился в диа-
пазоне от 199 до 675 кл/мкл, что соответствует как 
начальному иммунодефициту, так и более благо-
приятным иммунологическим статусам. Это под-
черкивает гетерогенность клинических проявле-
ний на раннем этапе выявления ВИЧ-инфекции 
и потенциальную роль ко-инфекции ВГС в моду-
ляции иммунного ответа.

Обсуждение

Полученные результаты подчёркивают акту-
альность проблемы коинфекции ВИЧ и ВГС сре-
ди антиретровирусно-наивных пациентов в Уз-
бекистане. Выявление активной репликации ВГС 
у 6,25% лиц с впервые диагностированной ВИЧ-
инфекцией значительно превышает показатель 
в общей популяции (1,9% по данным за 2019 г.) [5], 
что свидетельствует о повышенной уязвимости 
данной группы и подчеркивает необходимость 
обязательного скрининга на ВГС при первичной 
постановке диагноза ВИЧ.

Молекулярно-генетический анализ позволил 
охарактеризовать структуру циркулирующих ге-
нотипов. Среди выявленных субтипов ВИЧ-1 до-
минировали рекомбинантная форма CRF_02AG 
и субтип A6, каждый из которых был обнаружен 
в 5 случаях. Такое генетическое разнообразие 
ВИЧ отражает характерную эпидемиологическую 
ситуацию в регионе, обусловленную, возмож-
но, миграционными потоками и путями передачи 
инфекции. Циркуляция рекомбинантной формы 
CRF_02AG и субтипа A6 соответствует структу-
ре генотипического пейзажа стран Центральной 

Рис. Распределение генотипов у пациентов с коинфекцией ВИЧ/ВГС
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Азии и подтверждает данные, полученные в пре-
дыдущих региональных исследованиях [6, 7].

Анализ генотипов ВГС также выявил значитель-
ное генетическое разнообразие. Наиболее часто 
определялся генотип 3а (33,3%), за которым следовал 
генотип 1b (27,8%), что отличает исследуемую попу-
ляцию от общей популяции Узбекистана, где, соглас-
но литературным данным, традиционно преобладает 
генотип 1b [8, 9]. Выявление генотипов 3а и 1а чаще 
ассоциируется с передачей инфекции в группах 
высокого риска, в частности, среди лиц, употребля-
ющих инъекционные наркотики, а также среди па-
циентов, инфицированных ВИЧ. Такие особенности 
генотипического распределения подчеркивают важ-
ность интеграции данных молекулярного эпиднад-
зора в клиническую практику, особенно в контексте 
своевременного назначения противовирусной тера-
пии и прогнозирования её эффективности.

Клинико-демографическая характеристика па-
циентов указывает на преимущественное пораже-
ние мужчин среднего возраста, с преобладанием 
гетеросексуального пути передачи. Эти данные 
могут соответствовать текущим тенденциям рас-
пространения ВИЧ в Центральной Азии, где пред-
положительно сохраняется значительная доля 
скрытых и недооценённых факторов передачи. 
Широкий диапазон вирусной нагрузки и уровня 
CD4+ лимфоцитов у пациентов с ко-инфекцией 
свидетельствует о различных стадиях заболева-
ния, что подчеркивает гетерогенность популяции 
на момент выявления и указывает на необходи-
мость раннего диагностирования коинфекции.

Особое значение имеет проведение молекуляр-
ного тестирования у пациентов, не получающих 
АРВТ. Такой подход позволяет более точно оценить 
исходную вирусную нагрузку и распространённые 
генотипы вирусов без влияния терапии, что особен-
но важно для эпидемиологического мониторинга.

Таким образом, результаты настоящего иссле-
дования подчеркивают необходимость рутинного 
тестирования на ВГС у всех пациентов с впервые 
выявленным ВИЧ-инфицированием, включая про-
ведение генотипирования обоих вирусов. Интег
рация молекулярно-генетических данных в кли-
ническую практику может существенно повысить 
эффективность терапии и улучшить эпидемиоло-
гический контроль ко-инфекций в регионе.

Заключение

Проведённый молекулярно-генетический ана-
лиз подтвердил наличие активной репликации 
вируса гепатита C у значимой доли ВИЧ-наивных 
пациентов в Узбекистане. Разнообразие выяв-
ленных генотипов ВГС и ВИЧ подчеркивает не-
обходимость внедрения рутинного скрининга 
и генотипирования при обследовании пациентов 
до начала АРВТ. Такой подход позволит не только 

своевременно выявлять ко-инфекцию, но и раз-
рабатывать эффективные схемы терапии с учётом 
вирусологических особенностей.
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