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Ïðèìåíåíèå àíòèáàêòåðèàëüíûõ ïðåïàðàòîâ â òåðàïèè ðàçëè÷íûõ âîñïàëèòåëüíûõ çàáîëåâà-
íèé ïðèâåëî ê ðîñòó ÷èñëà àíòèáèîòèêîðåçèñòåíòíûõ øòàììîâ ìèêðîîðãàíèçìîâ. Ïðîâåäåíî èñ-
ñëåäîâàíèå ïî âûÿâëåíèþ ãåíåòè÷åñêèõ ìàðêåðîâ óñòîé÷èâîñòè  Mycoplasma genitalium ê ãðóïïàì 
àíòèáàêòåðèàëüíûõ ïðåïàðàòîâ (òåòðàöèêëèíû, ìàêðîëèäû, ôòîðõèíîëîíû), ïðèìåíÿåìûì ïðè 
ëå÷åíèè èíôåêöèé óðîãåíèòàëüíîãî òðàêòà, îáóñëîâëåííûõ ïðèñóòñòâèåì äàííîãî âîçáóäèòåëÿ. 
Â êëèíè÷åñêèõ èçîëÿòàõ Mycoplasma genitalium áûëî ïðîâåäåíî âûÿâëåíèå tet-äåòåðìèíàíò, à 
òàêæå èçó÷åíèå íóêëåîòèäíûõ ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé ãåíîâ 23S ðÐÍÊ, gyrA è parC. Ïîëó÷åí-
íûå ðåçóëüòàòû ïîçâîëèëè ïîäòâåðäèòü øèðîêóþ ðàñïðîñòðàíåííîñòü øòàììîâ Mycoplasma 
genitalium óñòîé÷èâûõ ê àíòèáàêòåðèàëüíûì ïðåïàðàòàì ãðóïïû òåòðàöèêëèíîâ (52,94%), à 
òàêæå óñòàíîâèòü ðàñïðîñòðàíåííîñòü øòàììîâ âîçáóäèòåëÿ óñòîé÷èâûõ ê ïðåïàðàòàì ãðóïï 
ìàêðîëèäîâ (26,47%) è ôòîðõèíîëîíîâ (5,88%). 

Êëþ÷åâûå ñëîâà: Mycoplasma genitalium, ãåíåòè÷åñêèå ìàðêåðû, àíòèáàêòåðèàëüíûå ïðåïàðà-
òû, óñòîé÷èâîñòü-÷óâñòâèòåëüíîñòü.
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DETECTING OF GENETIC MARKERS OF RESISTANCE TO ANTIBACTERIAL 

MEDICINES IN MYCOPLASMA  GENITALIUM CLINICAL ISOLATES
Antibacterial medicines application in various inflammatory diseases therapy has led to antibiotic-

resistant microorganisms isolates number growth . Research for genetic markers of Mycoplasma genitalium 
resistance to groups of antibacterial medicines (tetracycline, macroleads, fluoroquinolones), applied for 
treatment of urogenital tract infections, caused by presence of this causative agent, was performed. 
Tet-determinantes revealing, nucleotide sequences of 23S rRNA, gyrA and parC genes analysis has been 
carried out in Mycoplasma genitalium clinical isolates. The received results have allowed to confirm wide 
prevalence of Mycoplasma genitalium isolates resistant to tetracycline group antibacterial medicines 
(52,94 %) and to define prevalence of infectious agent isolates which was resistant to macroleads 
(26,47%) and fluoroquinolones (5,88%). 
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В клинических изолятах Mycoplasma genitalium проведе-
но выявление генетических маркеров устойчивости  к 

группам антибактериальных препаратов (тетрациклины, ма-
кролиды, фторхинолоны), применяемым при лечении инфек-
ций урогенитального тракта, обусловленных присутствием 
данного возбудителя. Анализ присутствия tet-детерминант, 
обуславливающих формирование устойчивости к препара-
там группы тетрациклинов, был проведен с применением 
метода классической ПЦР. Распространенность штаммов 
Mycoplasma genitalium устойчивых к антибактериальным 
препаратам группы тетрациклинов была выявлена на уровне 
52,94%. Для выявления генетических маркеров устойчиво-
сти  Mycoplasma genitalium к препаратам групп макролидов 
и фторхинолонов было проведено изучение нуклеотидных 
последовательностей генов 23S рРНК, gyrA и parC, с приме-
нением секвенирующей ПЦР. Полученные результаты позво-
лили установить распространенность штаммов возбудителя 
устойчивых к препаратам групп макролидов (26,47%) и фтор-
хинолонов (5,88%).

Впервые возбудитель Mycoplasma genitalium (M. 
genitalium) был описан в 1981 году, когда  данный микроор-
ганизм был выделен от двух из 13 мужчин с негонококковым 
уретритом [14]. M. genitalium вызывает воспалительные про-
цессы урогенитального тракта у мужчин (негонококковый 
уретрит) и женщин  (аднексит, цервицит, кольпит), выступает 
в роли самостоятельного фактора влияющего на развитие 
осложнений течения беременности (угроза прерывания бе-
ременности, фетоплацентарная недостаточность, анемия, ге-
стоз, преждевременное старение плаценты), а также может 
являться причиной перинатального инфицирования ново-

рожденных [1, 3].
Для лечения инфекций урогенитального тракта, об-

условленных M. genitalium в настоящее время применяют 
три группы антибактериальных препаратов: тетрациклины, 
макролиды, фторхинолоны [4, 10]. Недостаточность и неэф-
фективность терапевтических мероприятий при лечении M. 
genitalium-индуцированных  инфекций приводят к неполной 
элиминации возбудителя из организма, что сопровождается 
переходом инфекционного процесса в латентный. Необходи-
мо учитывать, что успешное лечение зависит от адекватного 
назначения антибиотикотерапии с учетом лабораторных ис-
следований, включающих определение чувствительности-
устойчивости возбудителя к антибактериальным препаратам 
[5]. 

M. genitalium является трудно культивируемым  микро-
организмом, поэтому на сегодняшний день  использование 
культурального метода для выявления  M. genitalium и опре-
деления чувствительности-устойчивости возбудителя к анти-
бактериальным препаратам является очень трудоемким и 
длительным и может занимать от нескольких недель до не-
скольких месяцев. Поэтому для этих целей используют мето-
ды молекулярно-биологического анализа (метод полимераз-
ной цепной реакции – ПЦР) [12, 10]. 

Применение антибактериальных препаратов в терапии 
различных воспалительных заболеваний привело к росту 
числа антибиотикорезистентных штаммов микроорганиз-
мов, что делает актуальным изучение феномена антибиоти-
корезистентности, а также разработку методов определения 
устойчивости к антибактериальным препаратам у возбудите-
лей [2, 11].
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Шесть классов tet-генов обеспечивают появление устой-
чивости возбудителей к антибактериальным препаратам 
ряда терациклинов через механизм защиты рибосом – это 
tetM, tetO, tetB P, tet Q, tetS и otrA. Присутствие tet-генов в 
клетках возбудителя обеспечивает защиту бактериальной 
клетки от воздействия препаратов ряда тетрациклина  путем 
изменения конформации рибосомы так, что сродство анти-
биотика к местам узнавания резко снижается.

Включение в геном M. genitalium стрептококковой де-
терминанты устойчивости к тетрациклину (например tet-M) 
является результатом переноса генов между филогенетиче-
ски неродственными микроорганизмами, т.е. может служить 
примером миграции генов между различными неродствен-
ными генетическими системами. Наличие tet-детерминант  
является маркером резистентности возбудителя к антибакте-
риальным препаратам ряда тетрациклинов и может служить 
основой для выбора рационального подхода к антибактери-
альной терапии [9, 12]. 

Во многих исследованиях было показано, что макролиды 
обладают высокой антимикробной активностью по отноше-
нию к M. genitalium, тогда как активность тетрациклинов и 
фторхинолонов ниже [13]. Однако, в 5 - 28%  случаев, при ле-
чении инфекций, обусловленных M. genitalium с использова-
нием антибактериальных препаратов группы макролидов, у 
пациентов не удается достичь полной элиминации возбудите-
ля. Наибольший процент неудач (28%) связан с предшеству-
ющим назначением пациенту лечения инфекционного про-
цесса однократным приемом азитромицина в дозе 1г [6, 7]. 

Устойчивость к антибактериальным препаратам из груп-
пы макролидов у M. genitalium связана с нуклеотидными за-
менами в V домене гена 23S рРНК в позициях  А2058, А2059, 
С2038 и А2062 (E.coli). Изучение нуклеотидной последова-
тельности в данном регионе генома возбудителя позволяет 
выявлять микроорганизмы устойчивые к препаратам группы 
макролидов [6, 7, 10].

Некоторые препараты ряда фторхинолонов (моксиф-
локсацин) обладают высокой активностью в отношении 
M. genitalium и считаются препаратами выбора при неэф-
фективности элиминации возбудителя с применением пре-
паратов ряда макролидов. Антибактериальная активность 
фторхинолонов связана с их ингибирующим воздействием 
на ДНК-гиразу (состоящую из двух GyrA и двух GyrB субъеди-
ниц), и топоизомеразу IV (состоящую из двух ParC и двух ParE 
субъединиц). Мутации в генах gyrA, gyrB, parC и parE обуслав-
ливают формирование устойчивости возбудителя к действию 
антибактериальных препаратов ряда фторхинолонов [8, 15].

Целью проведенного исследования было изучить при-
сутствие у клинических изолятов M. genitalium генетических 
маркеров устойчивости к группам антибактериальных препа-
ратов, применяемым при лечении инфекций урогенитально-
го тракта, обусловленных присутствием данного возбудителя.

Материалы и методы. Группу исследования составили 
беременные с осложнениями течения беременности (угроза 
прерывания беременности, фетоплацентарная недостаточ-
ность, анемия, гестоз, преждевременное старение плацен-
ты). Все пациентки были обследованы на наличие ИППП 
методом ПЦР в режиме реального времени (ПЦР-РВ). В каче-
стве биологического материала для выполнения исследова-
ний методом ПЦР-РВ использовали соскобы эпителиальных 
клеток из уретры и цервикального канала. По результатам 
проведенного исследования были отобраны образцы с 
моно-M. genitalium-инфекцией (n=34). В данных клинических 
изолятах проводили определение генетических маркеров 
устойчивости M. genitalium к трем группам антибактериаль-
ных препаратов: тетрациклины, макролиды, фторхинолоны. 

Для определения устойчивости M. genitalium к антибак-
териальным препаратам группы тетрациклинов было про-
ведено выявление tet-детерминант в геноме возбудителя. 
Исследование проводилось с применением метода класси-

ческой ПЦР с электрофоретическим форматом детекции.
Для амплификации фрагмента гена использовались 

праймеры:
tet-f – 5′- GGMCAYRTGGATTTYWTАGC-3′ (forward); 
tet-r – 5′- TCАGMСGGАGTRCTАRCАGGRC-3′ (reverse).
амплифицируемый фрагмент включал 1 315 п.о. [9].
Для проведения амплификации в каждую пробирку объ-

емом 0,5 мл добавляли 30 мкл амплификационной смеси: 
5 мкл деионизированной воды, 20 мкл Taq PCR Master Mix 
(QIAGEN) и 5 мкл смеси, содержащей 25 рмоль/мкл каждого 
праймера. Добавляли 25 мкл минерального масла. Под слой 
масла вносили 10 мкл анализируемого образца, а в пробир-
ку отрицательного контроля 10 мкл деионизированной воды. 
Амплификацию проводили с использованием термоциклера 
«Терцик» («ДНК-технология», РФ) по следующей программе: 
95°С - 4 мин;  45 циклов – 95°С - 30 с, 52°С - 30 с, 72°С - 30 с.

Полученные ампликоны анализировали методом элек-
трофореза в 1,5% агарозном геле, содержащем 1% броми-
стый этидий. При этом определяли наличие специфического 
фрагмента амплификации на уровне 1 315 п.о.

При положительном результате амплификации фраг-
мента tet-детерминанты  (1 315 п.о.) делали заключение о 
наличии у M. genitalium устойчивости к антибактериальным 
препаратам группы тетрациклинов, а при отсутствии ампли-
фикации данного фрагмента - о чувствительности возбудите-
ля к антибактериальным препаратам данной группы.

Для определения устойчивости M. genitalium к анти-
бактериальным препаратам группы макролидов было про-
ведено выявление нуклеотидных замен в гене 23S рРНК 
возбудителя. Исследование проводилось с применением 
секвенирующей ПЦР.

Для амплификации фрагмента гена использовались 
праймеры:

M.g.23S f- 5′- CCATCTCTTGACTGTCTCGGCTAT -3′ (forward)
M.g.23S r- 5′- CCTACCTATTCTCTACATGGTGGTGTT -3′ 

(reverse),
амплифицируемый фрагмент включал 147 п.о.
Для проведения амплификации в каждую пробирку объ-

емом 0,5 мл добавляли 30 мкл амплификационной смеси: 
5 мкл деионизироованной воды, 20 мкл Taq PCR Master Mix 
(QIAGEN) и 5 мкл смеси, содержащей 25 рмоль/мкл каждого 
праймера. Добавляли 25 мкл минерального масла. Под слой 
масла вносили 10 мкл анализируемого образца, а в пробир-
ку отрицательного контроля 10 мкл деионизированной воды. 
Амплификацию проводили с использованием термоциклера 
«Терцик» («ДНК-технология», РФ) по следующей программе: 
95°С - 5 мин;  45 циклов – 95°С - 15 с, 60°С - 60 с.

Полученные ампликоны анализировали методом элек-
трофореза в 1,5% агарозном геле, содержащем 1% броми-
стый этидий. При этом определяли наличие специфического 
фрагмента амплификации на уровне 147 п.о. 

Далее амплифицированные фрагменты ДНК подверга-
ли очистке с использованием набора PCR Gel Eextraction kit 
(QIAGEN), а затем проводили секвенирующую ПЦР с исполь-
зованием набора BigDye Terminator v3.1 (Applied biosystems) 
и прямого  (forward) праймера (M.g.23S f). Полученные фраг-
менты ДНК подвергали очистке с использованием DyeEx 2.0 
Spin Kit (QIAGEN) и последующему электрофоретическому 
анализу на генетическом анализаторе ABI Prism 310 (Applied 
biosystems).

Для выявления мутаций в генах ответственных за по-
явление устойчивости к препаратам группы форхинолонов 
были проведены амплификация и определение последова-
тельности генов gyrA и parC. 

Для амплификации фрагментов генов использовались 
праймеры: 

gyrA F- 5′- CGTCGTGTTCTTTATGGTGC-3′ (forward),
gyrA R- 5′-ATAACGAAGTGCAGCAGGTC -3′ (reverse),
длинна амплифицируемого фрагмента – 230 п.о.
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parC F- 5′-TGGGCTTAAAACCCACCACT -3′ (forward),
parC R- 5′-CGGGTTTCTGTGTAACGCAT -3′ (reverse),
длинна амплифицируемого фрагмента – 319 п.о. 
Реакции амплификации проводились в отдельной про-

бирке для каждого из изучаемых генов, состав амплифика-
ционной смеси был аналогичен составу смеси для гена 23S 
рРНК (см. выше).  Амплификацию проводили с использова-
нием термоциклера «Терцик» («ДНК-технология», РФ) по сле-
дующей программе: 95°С - 5 мин;  45 циклов – 95°С - 15 с, 
60°С - 15 с, 72°С - 15 сек.

Полученные ампликоны анализировали методом элек-
трофореза в 1,5% агарозном геле, содержащем 1% броми-
стый этидий. При этом определяли наличие специфических 
фрагментов амплификации на уровне 230 п.о. (gyrA) и 319 
п.о. (parC).

 Далее проводили очистку и сиквенс-анализ полученных 
фрагментов в соответствии с описанной выше методикой для 
гена 23S рРНК, с использованием прямых  (forward) прайме-
ров (gyrA F и parC F) для соответствующих генов.

Результаты и обсуждение

Выявление tet-детерминант устойчивости M. genitalium 
к препаратам тетрациклинового ряда проводили в 34 кли-
нических образцах содержащих ДНК M. genitalium. Анализ 
полученных в ходе исследования результатов, позволил 
установить, что в 18 образцах (52,94%) присутствовали tet-
детерминанты  устойчивости. Это позволяет сделать вывод о 
широкой распространенности штаммов  M. genitalium устой-
чивых к действию препаратов тетрациклинового ряда. Таким 
образом, назначение  препаратов тетрациклинового ряда 
без проведения предварительного анализа чувствительно-
сти-устойчивости возбудителя может быть не эффективным 
более чем в 50% случаев. 

Проведение исследований с использованием секвени-
рующей ПЦР позволило обнаружить изменения в последо-
вательностях нуклеотидов в V домене гена 23S рРНК у ис-
следованных клинических изолятов M. genitalium. Наличие 
нуклеотидных замен в данном гене обуславливает формиро-
вание у M. genitalium резистентности к антибактериальным  
препаратам группы макролидов. В ходе проведения иссле-
дования было проанализировано 34 клинических образца 
содержащих ДНК M. genitalium. Анализ полученных в ходе 
исследования результатов, позволил установить, что в 9 об-
разцах (26,47%) присутствовали нуклеотидные замены.

В позиции 2059 нуклеотидные замены были выявлены в 
17,65% (n=6) случаев: при этом в 11,77% (n=4) случаев – за-
мена А→G; в 2,94% (n=1) случаев – А→С; в 2,94% (n=1) слу-
чаев – А→Т. В позиции 2058 было обнаружено 5,88% (n=2) 
случаев замен А→G. В 2,94% (n=1) случаев было обнаружено 
одновременно 2 нуклеотидные замены в одном образце в 
позициях   2058 А→G и 2038 С→Т.

В ходе проведения исследования в клинических изо-
лятах M. genitalium были выявлены  генетические маркеры 
устойчивости к антибактериальным препаратам группы ма-
кролидов (нуклеотидные замены). Распространенность штам-
мов возбудителя резистентных к препаратам группы макро-
лидов может являться как следствием неудачной попытки 
элиминации возбудителя препаратами группы макролидов 
в прошлом, так и следствием циркуляции антибиотикорези-
стентных штаммов инфекционного агента в популяции. По-
лученные результаты позволяют сделать вывод, что эмпири-
ческое назначение антибактериальных препаратов группы 
макролидов в 26,47% случаев может быть не эффективным,  
и, как следствие, не приводить к  элиминации возбудителя из 
организма пациента.

После анализа результатов секвенирующей ПЦР фраг-
ментов генов gyrA и parC было установлено, что из 34 образ-
цов M. genitalium в 2 (5,88%) присутствовали мутации в гене 
parC. Нуклеотидные замены были выявлены в положении 

259 – замена  G→T,  а также в положении 242  С→А. В гене 
gyrA мутаций выявлено не было. В соответствии с данными 
полученными при последующем анализе полученных резуль-
татов нуклеотидная замена в положении 259 (G→T) гена parC 
приводила к  аминокислотной замене в аминокислотной по-
следовательности, тогда как нуклеотидная замена в поло-
жении 242  (С→А) гена parC не приводила к изменениям в 
аминокислотной последовательности соответствующего по-
липептида (молчащая мутация).

Таким образом, применение метода секвенирующей 
ПЦР позволило провести анализ генетических маркеров 
(гены gyrA и parC), обуславливающих возникновение рези-
стентности у M. genitalium к препаратам группы фторхино-
лонов, и установить, что  распространенность резистентных 
штаммов возбудителя находится на уровне 5,88%.   Было 
показано, что циркулирующие штаммы M. genitalium несут 
точечные мутации в генах (parC), продукты которых являют-
ся мишенями для действия фторхинолонов, при этом, было 
также установлено, что нуклеотидные замены не всегда при-
водят к аминокислотным заменам, т.е. для оценки устойчи-
вости возбудителя к антибактериальным препаратам группы 
фторхинолонов  необходимо ориентироваться не только на 
наличие изменений в нуклеотидной цепочке, но и проводить 
последующий анализ с реконструкцией аминокислотной по-
следовательности.

Полученные в ходе проведения исследования дан-
ные позволили подтвердить широкую распространенность 
штаммов M. genitalium устойчивых к антибактериальным 
препаратам группы тетрациклинов. Был проведен анализ 
распространенности штаммов возбудителя устойчивых к 
антибактериальным препаратам групп макролидов и фтор-
хинолонов в клинических изолятах M. genitalium. Результаты 
исследования хорошо согласуются с литературными данными 
по распространенности антибиотикорезистентных штаммов 
M. genitalium. Полученные данные позволяют сделать вы-
вод о необходимости проведения исследований направлен-
ных на выявление генетических маркеров устойчивости M. 
genitalium к антибактериальным препаратам до назначения 
антибактериальной терапии.   Выбор леченой тактики без 
предварительного проведения молекулярно-биологического 
анализа по определению устойчивости M. genitalium к дей-
ствию антибиотиков может приводить к переходу инфекци-
онного процесса в хроническую форму, а также к формирова-
нию и распространению антибиотикорезистентных штаммов 
возбудителя.    
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ÊËÈÍÈ×ÅÑÊÀß ÕÀÐÀÊÒÅÐÈÑÒÈÊÀ HCV-ÀÑÑÎÖÈÈÐÎÂÀÍÍÎÃÎ 
ÖÈÐÐÎÇÀ ÏÅ×ÅÍÈ, ÑÊÎÐÎÑÒÜ ÏÐÎÃÐÅÑÑÈÐÎÂÀÍÈß 

ÇÀÁÎËÅÂÀÍÈß È ÂËÈßÍÈÅ ÀËÊÎÃÎËß
ÓÎ «Ãîìåëüñêèé ãîñóäàðñòâåííûé ìåäèöèíñêèé óíèâåðñèòåò»

Â ñòàòüå ïðåäñòàâëåíû îñíîâíûå êëèíè÷åñêèå ïðîÿâëåíèÿ HCV-àññîöèèðîâàííîãî öèððîçà ïå÷å-
íè (ÖÏ) ó 196 ïàöèåíòîâ. Ïîêàçàíî, ÷òî ÖÏ ôîðìèðóåòñÿ â ìîëîäîì, òðóäîñïîñîáíîì âîçðàñòå, â 
55% ñëó÷àåâ âûÿâëÿåòñÿ óæå â ñòàäèè äåêîìïåíñàöèè. Ïî÷òè ó ïîëîâèíû ïàöèåíòîâ (49%) èìåëèñü 
ïðèçíàêè àëêîãîëüíîé çàâèñèìîñòè. Íå áûëî âûÿâëåíî âëèÿíèÿ ïîëà ïàöèåíòîâ, âîçðàñòà â ìîìåíò 
çàðàæåíèÿ íà ñêîðîñòü ïðîãðåññèðîâàíèÿ çàáîëåâàíèÿ, îäíàêî óñòàíîâëåíî äîñòîâåðíî áîëåå áû-
ñòðîå ðàçâèòèå äåêîìïåíñàöèè ÖÏ ó ëèö ñ ïðèçíàêàìè àëêîãîëüíîé çàâèñèìîñòè. 

Íåîáõîäèìà ñâîåâðåìåííàÿ êîððåêöèÿ àëêîãîëüíîé çàâèñèìîñòè è èíòåðôåðîíîòåðàïèÿ ó ïàöè-
åíòîâ ñ HCV-èíôåêöèåé äëÿ ïðåäîòâðàùåíèÿ ðàçâèòèÿ ÖÏ.

Êëþ÷åâûå ñëîâà: HCV-èíôåêöèÿ, öèððîç ïå÷åíè, äåêîìïåíñàöèÿ, àëêîãîëü.

V.M. Mitsura
CLINICAL CHARACTERISTICS OF HCV-RELATED LIVER CIRRHOSIS, RATE OF 

DISEASE PROGRESSION AND THE ROLE OF ALCOHOL
The article presents the main clinical manifestations of HCV-associated liver cirrhosis (LC) in 196 

patients. It is shown that the LC is formed in a young, working age, 55% cases are diagnosed already in 
the stage of decompensation. Nearly half of patients (49%) had evidence of alcohol addiction. Patients´ 
gender and age at the time of infection have no effect on the rate of disease progression. More rapid 
development of LC decompensation in patients with signs of alcohol dependence was established. Timely 
correction of alcohol addiction and interferon therapy are needed to prevent the development of LC in 
patients with HCV-infection.

Key words: HCV-infection, liver cirrhosis, decompensation, alcohol.

Цирроз печени (ЦП) развивается в исходе многих хро-
нических заболеваний печени. В большинстве случа-

ев цирроз обусловлен злоупот реблением алкоголем, хро-
ническими вирусными гепатитами В или С, либо является 
криптогенным [2,3]. Это заболевание – частая причина 
снижения и потери трудоспособности, а также летальности 
в молодом возрасте. Смертность от этой патологии лидиру-
ет среди причин смерти больных гастроэнтерологического 
профиля [2]. 

Одним из основных этиологических агентов ЦП являет-
ся вирус гепатита С (HCV). В 2001–2005 гг. в России доля 
циррозов в результате хронического гепатита В снижается, 
в то же время растет доля ЦП в результате хронического 
гепатита С (ХГС) и алкогольного ЦП, причем в последние 
годы алкоголь является причиной 45% ЦП у стационарных 
больных [3]. В Мексике ведущими этиологическими аген-
тами циррозов были алкоголь (39,5%), HCV (36,6%), доля 
криптогенного ЦП 10,4% [7]. В Японии основными причи-
нами ЦП были вирусы: HCV (60,9%) и HBV (13,9%), а также 
алкоголь (13,6%) [8].

Риск развития ЦП при HCV-инфекции в течение 20 лет 
оценивается примерно от 10 до 20%, при этом некоторые 
исследователи показывают риск до 50% [5,10,11]. В связи 

с длительным течением гепатита С точно определить риск 
очень трудно, и все цифры существенно различаются в 
разных исследованиях и группах населения. В некоторых 
когортах было показано, что у значительного числа паци-
ентов цирроз не будет развиваться в течение периода на-
блюдения. Подсчитано, что примерно у 30% пациентов ЦП 
не развивается в течение как минимум 50 лет [10]. Несо-
мненно, что пациенты с ХГС имеют высокий риск развития 
ЦП и гепатоцеллюлярной карциномы (ГЦК) в долгосрочной 
перспективе. Например, в группе пациентов с посттранс-
фузионным гепатитом C, обследованных через 20 и более 
лет после заражения, 23% имели хронический активный 
гепатит, 51% – ЦП, и 5% – гепатоцеллюлярной карциномы 
[12]. Не совсем понятны причины различий в прогресси-
ровании заболевания, предполагается влияние факторов 
хозяина и вируса.

Риск декомпенсации у пациентов с ЦП оценивается 
около 5% в год [10]. После первого эпизода декомпенса-
ции 5-летняя выживаемость составляет примерно 50% [9]. 
Для этой группы пациентов трансплантация печени являет-
ся единственной эффективной терапией. Как и декомпен-
сация, ГЦК развивается исключительно у пациентов с ЦП 
(в отличие от хронического гепатита B). Риск развития ГЦК 


