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Цель исследования – расшифровка вспышки ВИЧ-инфекции среди потре-

бителей инъекционных наркотиков в г. Минске, установление филогенетических 

связей между ВИЧ, изолированного от разных пациентов и определение общих 

источников инфицирования.  

Основным положением молекулярной эпидемиологии ВИЧ-1 является мно-

гократно показанная связь эпидемиологических отношений между инфициро-

ванными лицами и филогенетических отношений между инфицирующими их 

вариантами вирусов. Иначе говоря, чем ближе эволюционные отношения между 

изолятами вируса, тем, как правило, ближе эпидемиологическая связь между ли-

цами, от которых они получены. 

Первым опытом практического применения этого положения является ана-

лиз возможного непреднамеренного инфицирования врачом нескольких пациен-

тов при проведении медицинских манипуляций в ротовой полости – так называ-

емый случай дантиста из Флориды, США [5]. В дальнейшем аналогичный 

подход был использован в ряде исследований при анализе эпидемиологической 

связи между ВИЧ-инфицированной матерью и рожденным ею ребенком, а также 

реципиентами и донорами крови, в том числе и в Республике Беларусь [1, 3, 4]. 

В ряде случаев возможного преднамеренного заражения ВИЧ-1, молекулярные 

данные были использованы в качестве судебных доказательств [2].  

За период с 2014 по 2015 гг. нами было получено 85 образцов плазмы крови 

от первично выявленных ВИЧ-инфицированных пациентов, жителей г. Минска. 

Из них 60 были лица мужского пола, средний возраст 33,7±4,4 года и 25 – жен-

щин, средний возраст 32,8±6,2 года. Все пациенты были ко-инфицированы виру-

сом гепатита С, а двое ВИЧ-инфицированных являлись носителями вирусов ге-

патита В и С. 

Иммуноферментный анализ (ИФА) проводили на коммерческой тест-

системе ИФА «КомбиБест ВИЧ-1,2 АГ/АТ», производства ЗАО «Вектор-Бест», 
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Новосибирская область, п. Кольцово, АБК, Россия. Серологические исследования 

для одновременного выявления антител классов M и G к антигенам вируса гепа-

тита С, и HBsAg вируса гепатита В методом иммуноферментного анализа (ИФА), 

проводили на тест-системах «Бест анти-ВГС» и «Вектогеп В-HBs-антиген», про-

изводства ЗАО «Вектор-Бест», Новосибирская область, п. Кольцово, АБК, Россия. 

Выделение РНК ВИЧ из образцов сыворотки/плазмы крови пациентов  

с ВИЧ/СПИД выполняли с помощью комплекта реагентов для выделения РНК 

из клинического материала «РИБО-сорб», производства ФГУН ЦНИИЭ Роспо-

требнадзора, Россия, в соответствии с прилагаемой инструкцией. 

Выделение РНК для количественного определения копий РНК/мл проводи-

ли с использованием набора «Экстракция1000», прилагаемого к тест-системе для 

количественного определения РНК ВИЧ-1 и РНК ВГС в сыворотке/плазме крови 

«РеалБест РНК ВИЧ количественный» и «РеалБест ДНК ВГВ количественный», 

«РеалБест РНК ВГС количественный», производства ЗАО «Вектор-Бест», Ново-

сибирская область, п. Кольцово, в соответствии с прилагаемой инструкцией. Ис-

следования проводили на амплификаторе CFX96 BioRad, США. 

Обратную транскрипцию для получения кДНК ВИЧ по участкам генов 

gag/pol и env (петля V3 gp120) проводили в объеме 20 мкл по следующей пропи-

си: 5х РТ-буфер – 4 мкл, обратный праймер (3’VNOT-для гена env) 0,5 мкл, 

смесь трифосфатов 1,0 мкл (10 mM), ингибитор РНКаз – 0,5 мкл, обратная тран-

скриптаза – 1,0 мкл, РНК – 10 мкл, бидистиллированная вода – 2,5 мкл. Реакцию 

обратной транскрипции проводили в следующем режиме: 42
о
С – 60 мин; 70

о
С – 

15 мин.  

Полимеразную цепную реакцию в гнездовом варианте выполняли на ам-

плификаторах АВ2700, США и «Corbett Research», Австралия в два этапа в объ-

еме 25 (ген pol) и 50мкл (ген env). 

Секвенирование вируса гепатита В проводили по P участку (протеаза, об-

ратная транскриптаза). Размер полученного фрагмента составил 1123 п.о. 

Анализ продуктов ПЦР проводили в 0,8% и 2% агарозном геле.  

Очистку продуктов ПЦР осуществляли с использованием колонок произ-

водства фирм Sigma и этанол/ацетатной преципитацией.  

Электрофоретическую разгонку фрагментов ДНК проводили на анализато-

ре ABI PRISM 3100-Avant (Applied Biosystems, США).  

Анализ полученных фрагментов проводили с использованием программных 

продуктов «Sequencing Analysis Software v.5.1.1», BioEdit, SeqScape v.3.  

Филогенетический анализ полученных фрагментов осуществляли с помо-

щью программы Mega» (деревья с корнем построены методом присоединения 

соседей – neighbor-joining method). 

По состоянию на 1 января 2016 г. в Республике Беларусь зарегистрировано 

19 827 случаев ВИЧ-инфекции, количество людей, живущих с ВИЧ – 15 378, по-

казатель распространенности составил 162,2 на 100 тысяч населения. За 2015 г. 

выявлено 2 305 ВИЧ-инфицированных (2014 г. – 1811). Показатель заболеваемо-

сти составил 24,3 на 100 тысяч населения (за аналогичный период 2014 г. – 19,1). 

Темп прироста – 27,2% [http://ivc.by/main/169-epidsituaciya-po-vich-infekcii-v-

respublike-belarus-na-1-yanvarya-2016-goda.html]. 
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Анализ эпидситуации по ВИЧ/СПИД в областных городах и городе 

г.Минске позволил определить, что за один год, с 1 декабря 2014 г. по 1 декабря 

2015 г. наибольший прирост случаев ВИЧ-инфекции наблюдался в г. Минске – 

797. Такого прироста новых случаев ВИЧ/СПИД не наблюдалось за весь период 

регистрации ВИЧ-инфекции (рис. 1).  

 

Рис. 1. Случаи ВИЧ/СПИД в г. Минске за период с 2006 по 01.01.2016 гг. 

 

Таким образом, возник закономерный вопрос, за счет каких групп пациен-

тов происходит рост заболеваемости ВИЧ-инфекцией в г. Минске. Мы исполь-

зовали методы молекулярной эпидемиологии, которые позволяют определить не 

только субтип вируса, но и направление его заноса, и филогенетические связи 

между вирусами, изолированными от разных пациентов. 

Было исследовано 85 образцов крови от первично выявленных пациентов  

с ВИЧ-инфекцией. В результате проведенных серологических исследований, 

было установлено, что во всех образцах имеются антитела к ВИЧ-1, вирусу ге-

патита С, а две пробы содержали HBsAg. По результатам ПЦР было определено, 

что 7 проб оказались отрицательными в отношении РНК ВИЧ, 14 имели низкий 

уровень вирусной нагрузки, а 10 не содержали РНК вируса гепатита С. Обе про-

бы, полученные от пациентов, имевших ко-инфекцию вирусом гепатита В, ока-

зались положительными и в ПЦР.  

Проведенные секвенирование и последующий филогенетический анализ по 

участкам генов env и pol ВИЧ-1 61 образца, позволили определить, что 59 отно-

сились к субтипу А1 (96,7%), а два – к В (3,3%). Проведенный филогенетиче-

ский анализ позволил выделить 9, не связанных между собой групп пациентов 

(рис. 2).  
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Рис. 2. Филогенетический анализ ВИЧ-1, изолированного от пациентов из г. Минска, по участ-

ку гена env 
 

Секвенировние и последующий филогенетический анализ по участкам ге-

нов core/E1 и NS5 ВГС позволил получить неожиданные данные. Оказалось, что 

секвенированные образцы, в отличие от ВИЧ-1, относились к трем разным под-

генотипам вируса гепатита С – 1a, 1b и 3a (рис. 3). При этом только отдельные 

изоляты формировали группы с единым источником происхождения. При анали-

зе этих групп оказалось, что, например, 230PV и 237PV, а также 187PV и 189PV, 

относились к 1а подтипу вируса гепатита С и имели общий источник происхож-

дения, но по ВИЧ-инфекции эти же изоляты находились в разных группах. Эти 

данные указывают на то, что эти пациенты были инфицированы вирусом гепати-

та задолго до заражения ВИЧ-инфекцией.  

Оба образца 196PV и 203PV, полученные от пациентов-мужчин и секвени-

рованные по участку гена Р вируса гепатита В, относились к D2 подгенотипу ви-

руса и имели единый источник происхождения вируса (рис. 4). 

Таким образом, как показывают наши исследования, в отличие от вспышки 

ВИЧ-инфекции в 1996 г. в г. Светлогорске, где пациенты инфицировались при 

внутривенном введении контаминированного опиумсодержащего наркотика,  

и в результате чего все ВИЧ-инфицированные имели один и тоже вариант ВИЧ-1, 

вспышка в г. Минске была связана с множественными не связанными между со-

бой случаями инфицирования разных групп молодых людей в результате введе-

ния новых синтетических наркотических препаратов при внутривенном введении.  
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Рис. 3. Филогенетический анализ ВГС, изолированного от пациентов из г. Минска, по участку 

гена core/E1 
 

 
Рис. 4. Филогенетический анализ ВГB, изолированного от пациентов из г. Минска, по участку 

гена P 
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Как показали наши исследования, все пациенты уже имели значительный 

опыт введения наркотиков внутривенно, на что указывают результаты генотипи-

рования и филогенетического анализа вируса гепатита С, изолированного от 

ВИЧ-инфицированных пациентов.  

Выводы: 

1. Вспышка ВИЧ-инфекции в г. Минске в 2014-2015 гг. пациентов-наркопо-

требителей была связана с инфицированием ВИЧ-1 подтипа А1. 

2. Инфицирование произошло из нескольких не связанных между собой ис-

точников, на что указывают результаты филогенетического анализа; 

3. Все пациенты имели опыт внутривенного введения наркотических препа-

ратов, на что указывает обнаружение у них вируса гепатита С подтипов 1а, 1b  

и 3а, полученных из разных источников; 

4. Для снижения заболеваемости в данной группе риска необходимы целе-

вые профилактические мероприятия в данной группе риска. 
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Изменения в мировой политико-экономической сфере (глобализация миро-

вой экономической системы, расширение транснациональной миграции, образо-

вание Таможенного союза, вступление в действие Международных медико-

санитарных правил (далее – ММСП 2005) не могли не сказаться на методах  

и средствах контроля в пунктах пропуска через Государственную границу. 

Неуклонная тенденция к увеличению пассажиропотока и, вместе с тем, оптими-

зация штатной структуры учреждений санитарно-эпидемиологической службы, 

требуют оптимальных форм и механизмов осуществления функций. Целесооб-

разность тотального санитарно-карантинного контроля ушла в прошлое, уступая 

место контролю в точках наибольшего риска. 


