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Резюме 
Цель.  Исследовать  молекулярно‐эпидемиологические  особенности 
территориального  распространения  ВИЧ‐инфекции  в  Сахалинской 
области.  
Материалы  и  методы.  Выполнен  комплексный  анализ  молекулярно‐
генетических  характеристик  ВИЧ‐1  и  клинико‐эпидемиологических 
данных  64  ВИЧ‐инфицированных  жителей  Сахалинской  области. 
Нуклеотидные  последовательности  области  гена  pol,  кодирующей 
протеазу,  обратную  транскриптазу  и  интегразу  ВИЧ‐1  получали 
секвенированием  амплифицированных  фрагментов  вируса. 
Генотипирование,  филогенетический  и  мутационный  анализы 
проводили  с  использованием  специализированных  программных 
ресурсов.  
Результаты.  Среди  исследованных  ВИЧ‐1  в  81,3  %  случаев  выявлены 
ВИЧ‐1 субтипа А6, 58,4 % из них достоверно кластеризовалось в группы 
близких  ВИЧ,  что  указывает  на  развитие  внутренних  эпидемических 
сетей  распространения  инфекции.  Дополнительно  обнаружены  ВИЧ‐1 
CRF63_02A6  и  06_cpx  по  4,7 %  каждого  варианта,  субтипа  B  и  B/G  по   
3,1  %,  субтипов  С  и  А1  по  1,6  %.  В  группе МСМ  выявлены  ВИЧ‐1  А6, 
варианты  B/G  и  субтип  А1,  близкий  к  средиземноморским  ВИЧ  из 
Греции  и  Кипра.  Наивные  пациенты  в  10,8  %  имели  ВИЧ  с  мутацией 
K103N, в одном случае выделен ВИЧ с множественной лекарственной 
устойчивостью. 
Заключение.  Современная  территориальная  эпидемия  ВИЧ‐инфекции 
в  Сахалинской  области  характеризуется  наличием  внутренних 
эпидемических  сетей,  регистрацией  и  распространением  завозных 
ВИЧ.  Ключевые  группы  населения  с  ВИЧ‐инфекцией  требуют  особого 
внимания в связи с зарегистрированной передачей резистентных к АРТ 
вирусов.  Изучение  особенностей  распространения  ВИЧ‐инфекции  в 
отдельных  регионах  России  важно  для  разработки  эффективных 
мероприятий, направленных на прекращение передачи ВИЧ в стране. 
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Abstract 
Aim.  To  investigate  the  molecular‐epidemiological  characteristics  of  the 
territorial distribution of HIV infection in the Sakhalin region.  
Materials  and  Methods.  A  comprehensive  analysis  of  molecular‐genetic 
characteristics of HIV‐1 and clinical‐epidemiological data of 64 HIV‐infected 
residents  of  the  Sakhalin  region was  conducted. Nucleotide  sequences  of 
the pol gene region encoding protease, reverse transcriptase, and integrase 
of  HIV‐1  were  obtained  by  sequencing  amplified  virus  fragments. 
Genotyping,  phylogenetic  and mutational  analyses were  performed  using 
specialized software resources.  
Results.  Among  the  HIV‐1  cases  studied,  the  HIV‐1  subtype  A6  was 
detected  in  81.3 %  of  cases, with  58.4 %  of  them  reliably  clustering  into 
closely related HIV groups, indicating the development of internal epidemic 
networks  of  infection  transmission.  Additionally,  HIV‐1  CRF63_02A6  and 
06_cpx were detected in 4.7 % of cases each, subtype B and B/G in 3.1 %, 
subtypes C and A1 in 1.6 %. HIV‐1 A6, B/G variants, and subtype A1 similar 
to Mediterranean HIV were detected in the MSM group. In 10.8 % of cases, 
treatment‐naive patients had HIV‐1 with  the K103N mutation,  and  in one 
case, multiple drug resistance was identified.  
Conclusion.  The  contemporary  territorial  epidemic of HIV  infection  in  the 
Sakhalin  region  is  characterised  by  the  presence  of  internal  epidemic 
networks and the registration and spread of imported HIV. Key population 
groups with HIV infection require special attention due to the documented 
transmission  of  ART‐resistant  viruses.  Studying  the  peculiarities  of  HIV 
infection  spread  in  individual  regions  of  Russia  is  important  for  the 
development of effective measures aimed at ending HIV transmission in the 
country. 
 
Key Words 
HIV‐1, subtypes, phylogenetic analysis, drug resistance mutations. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
©  2023  The  authors.  South  of  Russia:  ecology,  development.  This  is  an  open  access  article  under  the  terms  of  the  Creative  Commons 
Attribution License, which permits use, distribution and reproduction in any medium, provided the original work is properly cited. 



И.П. Осипова и др.  Юг России: экология, развитие  2023 Т. 18 N 3 
 

128    ecodag.elpub.ru/ugro/issue/current 

ВВЕДЕНИЕ 
Современные  возможности  изучения  молекулярно‐
генетических  характеристик  циркулирующих  вариантов 
вируса иммунодефицита человека первого типа (ВИЧ‐1) в 
комплексе с классическим анализом эпидемии позволяет 
понять  особенности  распространения  инфекции, 
вызванной данным вирусом, что является необходимым 
для  разработки  эффективных  мероприятий,  направ‐
ленных на стабилизацию эпидемии и снижение бремени 
ВИЧ‐инфекции  как  для  отдельного  человека,  так  и  для 
общества  в  целом.  Основной  задачей  молекулярно‐
эпидемиологического  мониторинга  за  ВИЧ  является 
контроль  генетической  изменчивости  патогена, 
способной  оказать  влияние  на  эффективность 
применяемых и разрабатываемых средств диагностики и 
терапии ВИЧ‐инфекции.  

Социально‐географические особенности регионов 
нашей страны еще на начальном этапе распространения 
ВИЧ  определили  различия  в  развитии  территориальных 
эпидемий ВИЧ‐инфекции. Сахалинская область занимает 
срединное  положение  по  совокупным  эпидемиоло‐
гическим показателям среди дальневосточных субъектов 
и относится к территориям России с невысоким уровнем 
инфицированности.  ВИЧ‐инфекция  в  Сахалинской 
области  впервые  была  зарегистрирована  в  1993  году. 
Однако первые два десятилетия эпидемический процесс 
в  области  характеризовался  умеренным  ростом 
заболеваемости, ВИЧ распространялся преимущественно 
при  незащищенных  половых  контактах  (в  среднем  70 % 
от  числа  лиц  с  установленным  путем  передачи).  До     
2013  года  Сахалин  оставался  одним  из  немногих 
регионов  страны,  где  существенно  преобладал 
гетеросексуальный  путь  передачи  инфекции.  С  2014  по 
2017  годы  в  области  отмечается  резкий  подъем 
заболеваемости  ВИЧ‐инфекцией,  связанный  с  распрост‐
ранением ВИЧ среди лиц, употребляющих внутривенные 
наркотики  (ЛУИН):  более  чем  в  55  %  случаев  причиной 
заражения  ВИЧ  являлось  немедицинское  паренте‐
ральное введение психотропных препаратов. С 2021 г. на 
Сахалине  наметилось  уменьшение  доли  лиц,  заразив‐
шихся  парентеральным  наркотическим  путем,  в           
2022 году этот показатель снизился до 49 %. 

ВИЧ‐инфекция в Сахалинской области зарегистри‐
рована  среди  населения  всех  муниципальных 
образований.  С  2018  года  по  настоящее  время 
наблюдается  снижение  показателя  заболеваемости, 
который  в  2022  году  составил  34,3  на  100  тысяч 
населения, что на 4,3 % ниже показателя 2021 года (35,8). 
В  гендерной  структуре  вновь  выявленных  ВИЧ‐
инфицированных  устойчиво  превалируют  мужчины,  их 
доля в 2022  году составила 64,5 %. Самым поражаемым 
возрастом  в  2022  году,  как  и  в  последние  пять  лет, 
является  возраст  30‐39  лет.  Вовлечение  старших 
возрастных групп связано с активным распространением 
ВИЧ  среди  основного  населения,  практикующего 
незащищенные  гетеро  и  гомосексуальные  контакты. 
Выявление ВИЧ в этой группе, очевидно, также связано и 
с  пропусками  клинических  показаний для  обследования 
на  ВИЧ  на  поликлиническом  этапе,  на  этапе 
госпитализации  в  стационар  у  пациентов  в  прошлом. 
Наибольшая  доля  среди  выявленных  ВИЧ‐инфици‐
рованных  в  2020‐х  годах  приходится  на  работающих 
граждан, с преимущественным вовлечением лиц рабочих 
профессий.  Пораженность  ВИЧ‐инфекцией  ЛУИН 
Сахалинской  области  в  2021  году,  обратившихся  за 
амбулаторной  наркологической  помощью,  составила     

5,5 % [1]. На 01.07.2023 г. на диспансерном учете ЦСПИД 
состоит  1494  жителей  области  с  ВИЧ‐инфекцией,  в       
2022  году  диагноз  ВИЧ‐инфекции  впервые  установлен 
145  жителям  Сахалинской  области,  11  жителям  других 
субъектов РФ и 21 иностранному гражданину.  

Приведенные  факты  свидетельствуют  о  высоком 
уровне  миграционных  процессов  и  указывают  на 
необходимость  оценки  их  влияния  на  распространение 
ВИЧ  в  регионе.  Существующая  генотипическая 
классификация  и  специфика  распространения  ВИЧ  на 
отдельных  территориях  мира  при  использовании 
современных  специализированных  программных 
ресурсов  позволяют  изучить  молекулярно‐генетические 
характеристики  ВИЧ,  определить  их  происхождение  и 
филогенетические отношения [2; 3]. 

А.С.  Тумановым  с  соавторами  был  выполнен 
анализ  53  вариантов  ВИЧ,  выделенных  на  Сахалине  в 
2013 году, на тот момент в ГБУЗ «Сахалинский областной 
центр  по  профилактике  и  борьбе  со  СПИДом»  был 
зарегистрирован  501  ВИЧ‐инфицированный  пациент  [4]. 
Целью  настоящей  работы  являлся  молекулярно‐
эпидемиологический  анализ  распространения  ВИЧ‐
инфекции  в  Сахалинской  области,  изучение  актуальных 
циркулирующих штаммов ВИЧ и современных тенденций 
развития эпидемического процесса. 
 
МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ 
В  исследование  было  включено  64  жителя  Сахалинской 
области  с  диагностированной  ВИЧ‐инфекцией.  Сбор 
клинических  образцов  плазмы  периферической  крови 
продолжался в период с декабря 2022 г. по март 2023 г. в 
Сахалинском  областном  центре  по  профилактике  и 
борьбе  со  СПИД.  Образцы  крови  были  связаны  с 
демографическими  и  клиническими  данными  через 
закодированные  идентификационные  номера  в 
соответствии  с  требованиями  этических  норм  России. 
Клинический  материал  использовали  для  исследования 
после получения информированного согласия пациентов. 
Клинико‐демографические  данные  пациентов  включали 
их  пол,  возраст,  наиболее  вероятный  путь 
инфицирования,  даты  первого  положительного  теста  на 
ВИЧ,  наличие  практик  рискованного  поведения  в 
отношении  заражения  ВИЧ  (употребление  наркотиков, 
незащищенные  сексуальные  контакты),  показатель 
концентрации  РНК  ВИЧ  в  плазме  крови  (вирусную 
нагрузку,  ВН)  и  количество  клеток  CD4,  наличие  АРТ  и 
схемы применяемых антиретровирусных препаратов.  

Суммарную  вирусную  РНК  выделяли  из  100  мкл 
плазмы  с  помощью  набора  «РИБО‐золь‐С» 
(«АмплиСенс», Россия) в соответствии с рекомендациями 
производителя.  Для  реакции  обратной  транскрипции  и 
амплификации  использовали  готовый  лиофилизи‐
рованный мастер микс, содержащий все компоненты для 
обратной  транскрипции  и  ПЦР  (Вектор‐Бест,  Россия)  и 
разработанный  лабораторный  набор  праймеров.  Для 
каждого  образца  были  получены  фрагменты  гена  pol 
ВИЧ‐1,  кодирующие  область  протеазы‐обратной 
транскриптазы  (PR‐RT,  1400  нт)  и  интегразы  (IN,  960  нт) 
вируса. Определение нуклеотидной последовательности 
ВИЧ‐1 проводили на автоматическом секвенаторе 3130xl 
(AppliedBiosystems,  США).  Все  расшифрованные 
фрагменты ВИЧ‐1 собирали в целые последовательности 
в  программном  обеспечении  Sequencher  4.1 
(GeneCodesCorporation,  Ann  Arbor,  MI).  Собранные 
последовательности  фрагментов  pol  (PR‐RT  и  IN) 
сравнивали с соответствующими эталонными последова‐
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тельностями  различных  подтипов  и  рекомбинантных 
форм ВИЧ‐1 из международной базы данных Los Alamos 
National  Laboratory  HIV  Sequence  Database  [2]  с 
использованием программного обеспечения MEGA11 [5]. 

Для  исследуемых  последовательностей  был 
проведен  филогенетический  анализ  методом 
максимального  правдоподобия  с  использованием    
IQTree v1.6.12. [6] с бутстрепом 1000 повторов на основе 
модели замещения GTR+I+G. Статистическую значимость 
топологии  филогенетического  дерева  оценивали  с 
помощью анализа бутстрепов. 

Анализ  наличия мутаций,  связанных  с  развитием 
лекарственной  устойчивости  ВИЧ‐1,  выполняли  с 
использованием  Stanford  HIV  Drug  Resistance  Database 
(HIVdb Program)  [7]. Применяли классификацию мутаций 
в  соответствии  со  списком  мутаций  ВОЗ  [8].  Развитие 
резистентности  ВИЧ  оценивали  с  учетом  применяемой 
пациентом схемы АРТ и данных о его приверженности к 
лечению. 

 
ПОЛУЧЕННЫЕ РЕЗУЛЬТАТЫ И ИХ ОБСУЖДЕНИЕ 
В период с ноября 2022 по апрель 2023 гг. было собрано 
72  образца  плазмы  крови  ВИЧ‐инфицированных  лиц 
Сахалинской  области  с  впервые  диагностированной  в 
2022–2023  гг.  ВИЧ‐инфекцией  (62,5  %)  и  пациентов, 
обратившихся  в  Центр  в  плановом  порядке  (37,5  %). 
Вирусная  нагрузка  в  образцах  составляла  от  126  до 
195000  копий  РНК/мл.  Для  64  пациентов  были  успешно 
получены  вирусные  фрагменты.  Таким  образом,  в 
исследование  циркулирующих  ВИЧ  были  включены         
64  жителя  области,  из  них  –  43  мужчины  (67,2  %)  и           
21  женщина  (32,8  %).  Среди  мужчин,  вовлеченных  в 
исследование,  23  человека  сообщили  о  потреблении 
инъекционных  наркотиков  (ЛУИН,  53,5  %),  15  было 
инфицировано  при  гетеросексуальных  контактах            
(ГС,  34,9 %),  5 мужчин – при  гомосексуальных контактах 
(МСМ,  11,6  %).  Большинство  женщин  были 
инфицированы  ВИЧ,  практикуя  незащищенные                   
ГС  контакты  (71,4 %),  23,8 %  были ПИН,  в  одном  случае 
был передан ВИЧ вертикально, от матери (4,8 %).  

Филогенетический  анализ  ВИЧ‐1,  выделенных  от 
инфицированных  лиц  Сахалинской  области,  в  81,3% 
случаев  выявил  ВИЧ‐1  субтипа  А6  (рис.  1).  При  этом      
37,5  %  данных  вирусов  достоверно  кластеризовалось  в 
две филогенетические группы близких ВИЧ. На рисунке 1 
данные  кластеры  выделены  желтым  (кластер  1)  и 
голубым  (кластер 2) цветом. Первый кластер объединил 
16  лиц,  включенных  в  исследование  (25  %),  с 
диагностированным  ВИЧ  в  2018‐2023  гг.,  из  них                  
13  мужчин  и  3  женщины.  8  мужчин  являлись  ЛУИН,            
5  были  инфицированы  ГС,  3  женщины,  входящие  в 
данную  группу,  также  инфицированы  при  ГС  контактах. 
Все  лица  являлись  жителями  Южно‐Сахалинска  или 
близлежащих  населенных  пунктов.  Дополнительно 
кластер  1  включал  20  последовательностей  ВИЧ, 
выделенных  ранее  у  жителей  Сахалина,  инфици‐
рованных  с  2013  по  2021  гг.,  депонированных  в 
международную базу данных. 

Второй кластер, отмеченный голубым, объединил 
8  из  изученных  нами  ВИЧ  и  6  вирусов  из  GenBank, 
выделенных  в  2015‐2021  гг.  Среди  8  лиц  исследуемой 
выборки  7  являлись  ЛУИН,  один  мужчина  сообщил  о       
ГС инфицировании. 

Так  как  при  проведении  филогенетического 
анализа  были  использованы  все  доступные  в  GenBank 
последовательности  ВИЧ,  был  идентифицирован  еще 
один  кластер  генетически  близких  ВИЧ,  выделенных  от 
14  жителей  Сахалина  (на  рис.  1  выделен  зеленым 
цветом).  Данная  группа  включала  лишь  1  пациента  из 
исследованной нами выборки, это была женщина, ЛУИН, 
проживающая  в  с.  Троицкое,  с  диагностированной      
ВИЧ‐инфекцией в 2013 г. 

Коэффициент  поддержки  каждой  из  описанных 
выше  филогенетических  ветвей  составляет  100,  что 
указывает  на  достоверное  объединение  всех  образцов 
ВИЧ,  циркулирующих  на  территориях,  близких  к  Южно‐
Сахалинску. 

В  изученной  выборке  пациентов  были 
инфицированные  жители  географически  отдаленных 
территорий  Сахалина.  Вирусы,  выделенные  у  трех  из 
четырех  пациентов,  жителей  города  Оха  (город 
расположен  на  противоположной  стороне  острова 
относительно  столицы  –  Южно‐Сахалинска),  диагности‐
рованных  в  2017–2018  гг.,  инфицированных  при  ГС 
контактах  субтипом  А6  ВИЧ,  достоверно  формировали 
отдельную  ветвь  филогенетического  дерева  (нижняя 
часть  рисунка  1,  образцы  46‐23_SAKH,  47_23_SAKH, 
48_23_SAKH).  При  этом  ВИЧ  субтипа  А6,  выделенный  от 
четвертого жителя г. Оха с выявленной ВИЧ‐инфекцией в 
2023 году, сообщившем о практике незащищенных ГС, не 
группировался с описанными выше вирусами.  

Вирусы субтипа А6 были также обнаружены среди 
мужчин,  практикующих  секс  с  мужчинами  –  образцы     
31_  SAKH  и  43_23_SAKH.  ВИЧ  31_SAKH  А6  достоверно 
объединялся  в  отдельную  группу  с  вирусами, 
выделенными в 2019 г. у жителя Хабаровска и в 2022 г. у 
двух жителей Биробиджана.  

ВИЧ  субтипа  А6,  выделенный  у  пациента 
43_23_SAKH,  практикующего  гомосексуальные  отно‐
шения,  не  имел  статистически  значимых  связей  с 
другими  исследованными  последовательностями  ВИЧ, 
что  указывает  на  существование  разных  путей  заноса 
вирусов субтипа А6 на Сахалин. 

Важно  отметить,  что  даже  при  исследовании 
небольшой  по  численности  случайной  выборки  ВИЧ‐
инфицированных жителей географически изолированной 
территории  страны  –  острова  Сахалин,  большая  часть 
инфицированных лиц (58,4 %) с учетом филогенетических 
связей,  выделенных  у  них  ВИЧ,  распределяется  по 
отдельным  растущим  цепочкам  распространения  ВИЧ‐
инфекции  внутри  региона.  В  данном  исследовании 
показано,  что  такие  группы  в  основном  включают 
жителей  Сахалина,  практикующих  употребление 
наркотиков, и их половых партнеров.  

При включении в филогенетический анализ ранее 
депонированных  в  GenBank  последовательностей  ВИЧ, 
выделенных на  территориях Дальнего Востока России,  в 
Республике  Саха  мы  также  наблюдаем  формирование 
различных  филогенетических  кластеров  близких  ВИЧ, 
объединяющихся  по  географическому  принципу.  На 
рисунке  1  приведен  пример  такого  кластера  ВИЧ 
(выделен  розовым  цветом),  включающего  образцы 
вирусов,  выделенных  от  жителей Магаданской  области. 
Исследования  Котовой  В.О.  с  соавторами  выявляют 
аналогичные  тенденции  при  молекулярно‐генетических 
исследованиях  ВИЧ  на  других  территориях  Восточной 
части России [9]. 
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Рисунок 1. Филогенетическое дерево фрагмента гена Pol ВИЧ‐1. Исследованные в работе ВИЧ‐1, выделенные  
от жителей Сахалина, отмечены красным шрифтом. Цветом выделены филогенетические кластеры  
генетически близких ВИЧ 
Figure 1. Phylogenetic tree of a fragment of the HIV‐1 Pol gene. The HIV‐1 strains investigated in this study, 
isolated from inhabitants of Sakhalin, are highlighted in red font. Phylogenetic clusters of genetically  
related HIV strains are indicated by colour 
 
Обобщение  и  анализ  эпидемических  данных  лиц, 
входящих в каждую из описанных при филогенетическом 
анализе  групп,  могут  позволить  разработать 
специфические  программы  профилактики  распростра‐
нения  ВИЧ‐инфекции  на  отдельных  территориях  в 
конкретных ключевых группах населения. 

Среди оставшихся образцов изученных А6 ВИЧ, в 
основном  выделенных  от  лиц,  инфицированных  ГС,  не 
было  выявлено  больших  кластеров  вирусов,  тем  не 
менее  многие  из  них  формировали  статистически 
достоверно связанные пары‐тройки ВИЧ, выделенных от 
жителей Сахалина или ДФО.  

Кроме ВИЧ субтипа А6 в трех случаях (4,7 %) были 
найдены  ВИЧ‐1  CRF63_02A6.  Данный  геновариант  ВИЧ, 
характерный для  Сибирских  территорий России  [10;  11], 
был  найден  у  трех  жителей  Южно‐Сахалинска  с 
выявленной  в  2021–2023  гг.  ВИЧ‐инфекцией,  инфициро‐
ванных  при  гетеросексуальных  контактах  (2)  и  при 
потреблении  наркотических  веществ  внутривенно  (1). 
ВИЧ  субтипа  B  выявлен  в  двух  случаях  у  мужчины  и 
женщины, инфицированных ГС (3,1 %); по одному случаю 
зарегистрированы  вирусы  субтипов  С  (1,6  %;  выделен  у 

ЛУИН) и А1 (1,6 %; выделен у МСМ). Если субтип С ВИЧ‐1 
встречается  в  ДФО  среди  ключевой  группы  ЛУИН  и  их 
половых партнеров [12], то регистрация субтипа А1 ВИЧ в 
ключевой  группе  МСМ  описана  впервые.  Ближайшие 
родственники выделенного на Сахалине ВИЧ субтипа А1 
(образец  42–23_SAKH)  —  средиземноморские  штаммы 
ВИЧ  из  курортных  территорий:  Греции  и  Кипра. 
Рекомбинантные  вирусы,  отнесенные  к  группе  B/G ВИЧ, 
также  были  выявлены  у  мужчин,  практикующих  секс  с 
мужчинами.  Необходимо  отметить,  что  среди  МСМ 
выявлен  не  совсем  обычный  для  данной  ключевой 
группы  спектр  вирусов.  В  трех  случаях  у  двух  мужчин, 
ЛУИН,  и  женщины,  указавших  ГС  путь  заражения, 
выделены  ВИЧ  геноварианта.  Эта  CRF  ранее  выявлялась 
на Сахалине  [13]. ВИЧ 06_cpx из изученной в настоящей 
выборке  вирусов  образовали  специфический 
Сахалинский кластер из 4‐х вирусов с ранее выделенным 
от  жителя  Сахалина  ВИЧ,  что  указывает  на 
распространение ВИЧ 06_cpx среди жителей Сахалина.  

Выполненный  в  работе  молекулярно‐эпидемио‐
логический  анализ  циркулирующих  ВИЧ  показал,  что  на 
протяжении  десяти  лет  на  Сахалине  сохраняется 
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доминирование  ВИЧ  субтипа  А6  на  уровне  81  %, 
продолжается ограниченная циркуляция ВИЧ субтипа В и 
CRF63_02A1.  До  сих  пор  идет  регистрация  завозных 
геновариантов ВИЧ из других территорий России и мира, 
одни  из  которых  начинают  распространяться  среди 
ключевых  групп  населения  Сахалина  (рекомбинантные 
вирусы  B/G  в  группе МСМ,  CRF06_cpx  среди  ЛУИН  и  их 
половых  партнеров),  другие,  например,  ВИЧ  CRF11_cpx, 
имеют более ограниченную циркуляцию, так как не были 
найдены в исследованной выборке вирусов. 

Впервые  для  циркулирующих  на  Сахалине  ВИЧ 
выполнена  оценка  распространения  первично 
резистентных  штаммов  вируса.  В  изученной  выборке 
наивные пациенты составили 54,7 %. В 10,8 %  случаев в 
данной  группе были найдены ВИЧ с основной мутацией 
K103N,  вызывающей  высокий  уровень  резистентности  к 
EFV  и  NVP.  Двое  из  этих  лиц  являлись  ЛУИН,  1  – МСМ,           
1 – работником коммерческого секса. У одного из ЛУИН с 
диагностированным  заболеванием  в  2022  г.  ВИЧ 
содержал набор мутаций  (L74V, M184V, K103N и G190S), 
определяющий высокую резистентность ВИЧ к ABC,  FTC, 
3TC,  NVP,  EFV  и  низкую  –  к  RPV,  DOR,  ETR.  Так  как  при 
оценке  передаваемой  резистентности  было 
использовано  лишь  35  образцов  ВИЧ  от  наивных 
пациентов,  некорректно  считать  этот  показатель  общим 
для  региона  в  целом.  Тем  не  менее,  выявление 
резистентных  и  высокорезистентных  ВИЧ  среди  лиц, 
практикующих  рискованное  поведение  в  отношении 
заражения  ВИЧ,  является  фактором,  способным  оказать 
негативное  влияние  на  развитие  эпидемического 
процесса.  Полученные  в  работе  данные  по 
распространению  первично‐резистентных  ВИЧ  на 
Сахалине  соответствуют  результатам  масштабных 
современных  исследований  первичной  резистентности 
ВИЧ, выполняемых в разных регионах России и ближнего 
зарубежья [14]. 
 
ВЫВОДЫ  
Настоящая  работа  демонстрирует  актуальность 
применения методов молекулярной эпидемиологии для 
характеристики  территориальных  эпидемий.  Исследо‐
вание  позволило  выявить  территориальную  класте‐
ризацию  ВИЧ,  описать  современный  процесс  эпидемии 
ВИЧ  в  Сахалинской  области.  Проведенный  анализ 
филогенетических  отношений  в  исследованной  популя‐
ции  ВИЧ  субтипа  А6,  определяющих  распространение 
ВИЧ‐инфекции  на  Сахалине,  позволяет  заключить,  что 
прирост  новых  случаев  ВИЧ  в  этом  регионе  в  основном 
происходит  за  счет  развития  внутренних  эпидемических 
сетей  инфекции,  сформировавшихся  в  первое 
десятилетие  2000‐х  годов.  Кроме  того,  регулярно 
регистрируются  единичные  случаи  заноса  и  после‐
дующего распространения не характерных для Сахалина 
ВИЧ как с отдельных территорий России, так и из других 
стран мира.  Регистрация  завозных  геновариантов  ВИЧ  и 
новых  рекомбинантных  вирусов  подтверждают  наличие 
практик  рискованного  поведения  в  отношении 
инфицирования ВИЧ среди населения области, что может 
являться  негативным  прогнозом  дальнейшего  развития 
эпидемии  в  регионе.  Выполненный  анализ  переда‐
ваемой  резистентности  ВИЧ  указывает  на  то,  что 
ключевые группы населения требуют особого внимания в 
связи с зарегистрированной среди данных лиц передачей 
резистентных  к  АРВП  вирусов.  Изучение  особенностей 
распространения  ВИЧ‐инфекции  в  отдельных  регионах 
России  важно  для  разработки  эффективных  мероприя‐

тий,  направленных  на  прекращение  передачи  ВИЧ  в 
стране. 
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