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МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКИЙ АНАЛИЗ 

ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТИ ГЕНА ENV ВИРУСА ИММУНОДЕФИЦИТА 

ЧЕЛОВЕКА НА ТЕРРИТОРИИ РЕСПУБЛИКИ ТАТАРСТАН 

Аннотация: генетическая гетерогенность ВИЧ влияет на патогенность 

вируса, прогрессирование заболевания и ответ на комбинированную анти-

ретровирусную терапию у инфицированных пациентов, а также препятству-

ет разработке вакцины против данного заболевания. Молекулярно-

генетический анализ ВИЧ позволит отслеживать миграцию и мутации вируса, 
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а также прогнозировать развитие эпидемии. Проведен сравнительный анализ 

нуклеотидной последовательности участка гена Env вариантов ВИЧ Респуб-

лики Татарстан (г. Казань). Было обнаружено, что исследованные образцы 

ВИЧ из Республики Татарстан относятся к подтипу А.1 группы М штамма 

ВИЧ-1. 

Ключевые слова: вирус иммунодефицита человека, подтипы ВИЧ-1, ген 

Env, генетическая гетерогенность. 

Работа выполнена в рамках Программы стратегического академического 

лидерства Казанского (Приволжского) федерального университета (Приори-

тет–2030). 

По состоянию на 2023 год около 40 миллионов человек живут с вирусом 

иммунодефицита человека (ВИЧ), и столько же людей за все время погибло от 

осложнений, вызванных ВИЧ [1]. Репликация ВИЧ в клетках организма без со-

путствующего лечения вызывает постепенное истощение CD4+ Т-лимфоцитов и 

различные нарушения в работе иммунной системы, приводящие к повышенно-

му риску осложнений от инфекционных и онкологических заболеваний [2]. Ан-

тиретровирусные препараты высокоэффективны в ингибировании репликации 

ВИЧ, а комбинированная антиретровирусная терапия (АРВТ) приводит к дли-

тельному подавлению репликации вируса. Подавление ВИЧ способствует вос-

становлению иммунитета и практически исключает риск развития синдрома 

приобретенного иммунодефицита (СПИД) [3]. Тем не менее ВИЧ-

положительные люди имеют более высокий риск развития сердечных, костных, 

печеночных, почечных и неврологических заболеваний. Несмотря на значи-

тельные достижения в профилактике заболевания, передача ВИЧ остается рас-

пространенной среди многих уязвимых групп населения [4]. 

По состоянию на 2022 год эпидемия ВИЧ в России затронула 1,13 млн че-

ловек [5]. Приволжский федеральный округ (ПФО) характеризуется повышен-

ными показателями заболеваемости и высоким уровнем пораженности населе-

ния ВИЧ-инфекцией. По состоянию на 2020 год ПФО являлся лидером по абсо-
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лютному числу зарегистрированных людей, живущих с ВИЧ – более 244 тысяч 

человек [6]. Наиболее поражённым регионом являлась Самарская область, где 

было зарегистрировано более 57 тысяч ВИЧ-инфицированных. Помимо прочего 

эпидемиологическая ситуация в ПФО осложнялась распространённостью вари-

антов ВИЧ, устойчивых к АРВТ [7]. 

ВИЧ относится к роду лентивирусов, принадлежащему к семейству 

Retroviridae. Зрелый вирион представляет собой сферическую структуру диа-

метром 100–120 нм, состоящую из липидной двухслойной мембраны, окружа-

ющей нуклеокапсид с вирусным геномом [8]. Геном ВИЧ содержит вспомога-

тельные и регуляторные гены, фланкированные длинными концевыми повтора-

ми (LTR). Геном ВИЧ можно разделить на три функциональные группы: струк-

турные гены (Gag, Pol и Env); регуляторные гены (Tat и Rev); вспомогательные 

гены (Vpu, Vpr, Vif и Nef) [9]. Нуклеокапсид ВИЧ содержит две одноцепочечные 

молекулы (+) РНК, которые при попадании в клетку-мишень обратно транскри-

бируются в двуцепочечные ДНК (через стадию кДНК) с помощью обратной 

транскриптазы [10]. 

ВИЧ обладает широким спектром генетической гетерогенности. Такое раз-

нообразие является результатом высокой скорости репликации вируса, большой 

частоты мутаций, а также способности обратной транскриптазы стимулировать 

гомологичную рекомбинацию [11]. Были выделены и охарактеризованы два ос-

новных типа ВИЧ: ВИЧ-1 и ВИЧ-2, среди которых ВИЧ-1 является более виру-

лентным и патогенным [9]. На основании разницы в нуклеотидной последова-

тельности (НП) гена оболочки (Env) у типа ВИЧ-1 выделяют три группы: M, N 

и O [12]. Группа M является наиболее распространенной, на долю вариантов из 

этой группы приходится около 90% ВИЧ-инфекций во всем мире [13]. Группа 

M ВИЧ-1 дополнительно подразделяется на подтипы A1, A2, A3, A4, B, C, D, 

F1, F2, G, H, J и K, с генетической вариабельностью от 25% до 35%. Помимо 

данных вариантов существуют циркулирующие рекомбинантные формы и уни-

кальные рекомбинантные формы, которые являются результатом заражения од-

ной клетки двумя или несколькими подтипами [14]. Наиболее распространен-
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ными являются следующие подтипы: B, встречающийся в основном в Северной 

Америке и Европе; A и D, которые распространены в основном в Африке; C, 

встречающийся в основном в Африке и Азии. Самым распространённым на 

территории России является вариант ВИЧ-1 группы М подтипа A1 [15]. 

Генетическое разнообразие ВИЧ препятствует разработке вакцины против 

СПИД. Кроме того, генетическая гетерогенность ВИЧ может влиять на пато-

генность вируса, прогрессирование заболевания и ответ на АРВТ у инфициро-

ванных пациентов [16]. Учитывая данные особенности ВИЧ, представляется 

необходимым проведение его молекулярно-генетического анализа для лучшего 

понимания характеристик вируса и их влияния на эффективность АРВТ, а также 

для снижения количества случаев заболевания и уровня смертности от ВИЧ-

инфекции [17]. Результаты молекулярно-генетического анализа ВИЧ позволят 

отслеживать пути распространения и эволюцию вируса, а также прогнозировать 

развитие эпидемии, что является важным для разработки антиретровирусных 

препаратов и вакцин, а также проведения грамотной противовирусной профи-

лактики [15]. 

Таким образом, целью данной работы явилось проведение молекулярно-

генетической идентификации и сравнительного анализа нуклеотидной последо-

вательности участка гена Env образцов ВИЧ, выявленных на территории Рес-

публики Татарстан. 

Этический комитет Казанского федерального университета одобрил данное 

исследование (статья 20, Федеральный закон «Об охране здоровья граждан Рос-

сийской Федерации» №323-ФЗ от 21 ноября 2011 года). Подписанное информи-

рованное согласие было получено от каждого пациента в соответствии с руко-

водящими принципами, принятыми в рамках настоящего протокола. Общую 

РНК из венозной крови ВИЧ-инфицированных пациентов выделяли с использо-

ванием реагента TriZol (Invitrogen, США). Синтез кДНК проводили с использо-

ванием обратной транскриптазы RevertAid Reverse Transcriptase (Thermo Fisher 

Scientific, США). Для проведения ПЦР-амплификации участка гена Env ВИЧ 

использовали праймеры со следующими последовательностями (в направлении 
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5’→3’): TAGAAAGAGCAGAAGACAGTGGCAATGA для прямого праймера и 

TTTAGCATCTGATGCACAAAATAG. ПЦР проводили с использованием реак-

ционной смеси 5×Screen Mix (Евроген, Россия). Полученные ПЦР-продукты се-

квенировали в Междисциплинарном центре коллективного пользования КФУ. 

Для множественного выравнивания нуклеотидных последовательностей (НП) 

использовали алгоритм Clustal W из программы MEGA6.0. Филогенетический 

анализ НП вариантов ВИЧ проводили методом Maximum Likelihood c использо-

ванием Tamura-Nei model в программе MEGA6.0 [18]. Для сравнительного и 

филогенетического анализа использовали НП вариантов ВИЧ, размещённых в 

электронной базе данных GenBank. НП гена Env ВИЧ-2 из Франции и Гвинеи-

Бисау использовали в качестве внешней группы. 

Для секвенирования методом Сэнгера был выбран участок гена Env длиной 

650 нуклеотидов. Всего было получено НП участка последовательности гена 

Env пяти образцов ВИЧ из города Казани (образцы №1–5). В результате сравни-

тельного анализа было выявлено, что НП образцов №1 и №2 идентичны между 

собой, а идентичность НП образцов №3 и №4 равнялась 96,8%. При сравнении 

исследуемых образцов между собой значения идентичности НП были равны: 

97,3% – для образцов №1 и №2, 96,8% – для образцов №3 и №4, 88,2–93,5% 

между образцами №5 и №1–4. 

При сравнении НП исследуемых образцов с НП подтипов А ВИЧ-1 из Рос-

сии и стран СНГ (Казахстан и Узбекистан) а также из Кипра было выявлено, что 

значения идентичности находились в диапазоне 84,5 – 95,4% (Таблица 1). При 

сравнении исследуемых образцов с подтипами C, переходным подтипом C/D, а 

также переходным подтипом D/G из стран Африки (Замбия, Кения) было пока-

зано, что значения идентичности находились в интервале 73,2–77,6%. При 

сравнении образцов с подтипами В из западных стран и Азии (Испания, Герма-

ния, Южная Корея, США и Великобритания) было выявлено, что значения 

идентичности находились в пределах 73,6–82,5%. Значения идентичности НП 

при сравнении с типами ВИЧ-2 из Гвинеи-Бисау и Франции составили 52,3–
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55,6% (табл. 1). Таким образом, можно сделать вывод о том, что анализируемые 

образцы №1–5 относятся к типу ВИЧ-1. 

Таблица 1 

Значения идентичности нуклеотидных последовательностей гена Env вариантов 

ВИЧ Республики Татарстан (г. Казань), подтипов штамма ВИЧ-1 из России  

и стран СНГ, Африки, западных стран и Азии, и штаммов ВИЧ-2 

 

На филогенетическом дереве, построенном для НП участка гена Env дли-

ной 650 нуклеотидов, образцы из Казани (обозначены розовым цветом) и об-

разцы из России и стран СНГ образуют отдельную субкладу подтипа А.1 

обособленную от остальных субклад, включающих подтипы В, B/F, C, D/C, D/G 

штамма ВИЧ-1, а также типы ВИЧ-2 (рис. 1). При этом наиболее близкород-

ственными для образцов №3 и №4 выглядят штамм Россия.3 ВИЧ-1 А, а также 

штаммы из Казахстана и Узбекистана, в то время как образцы №1 и №2 нахо-

дятся на отдельной ветке, образуют отдельную субкладу, и ни один из рефе-

ренсных штаммов не является к ним близкородственным. На отдельной ветке 

расположен и образец №5, что в совокупности с результатами сравнительного 

анализа НП, свидетельствует о значительной генетической дистанции между 
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ним и референсными штаммами из стран СНГ, относящимися к подтипу А1. Не 

исключено, что этот образец является представителем какого-то переходного 

подтипа, например А/В или A/F. Отображенные на филогенетическом дереве 

субклады различных подтипов штамма ВИЧ-1 соответствуют литературным 

данным о распространенности вариантов ВИЧ в разных странах [15; 19], в 

частности, о преобладании подтипа А.1 штамма ВИЧ-1 в России. 

 

Рис. 1. Филогенетическое дерево, построенное для НП частичного гена Env 

ВИЧ длиной 650 п.н.; Генетические линии ВИЧ: подтипы А.1, В, B/F, C, D/C, 

D/G группы М штамма ВИЧ-1 и штаммы ВИЧ-2 

 

Таким образом, на основании результатов сравнительного анализа НП и 

филогенетического анализа можно сделать вывод, что выявленные на террито-

рии Республики Татарстан, в частности в городе Казани, варианты ВИЧ отно-

сятся к подтипу А.1 группы М штамма ВИЧ-1 и вместе с подтипами из России 
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и стран СНГ входят в отдельную группу, генетически отличающуюся от групп 

вариантов, распространённых в Африке, западных странах и Азии. 
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