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Появление в последние годы сложных, с точки 
зрения установления источника инфекции, случаев 
заражения ВИЧ определяет актуальность и необ-
ходимость использования в практике работы спе-
циалистов службы профилактики ВИЧ-инфекции/
СПИД современных молекулярно-генетических ме-
тодов исследования, в том числе генотипирования 

ВИЧ и филогенетического анализа. Исследование 
филогенетического родства нуклеотидных после-
довательностей вируса иммунодефицита человека, 
выделенных от инфицированных лиц из эпидеми-
ческого очага, позволяет с достаточно высокой сте-
пенью достоверности определить или опровергнуть 
взаимо связь между предполагаемым источником 
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Цель. Расследование криминального случая заражения ВИЧ-инфекцией с использованием молекулярно-
генетического анализа образцов плазмы крови предполагаемого источника инфекции и реципиента для опреде-
ления вероятности наличия эпидемиологической связи между ними. Материалы и методы. Проведены геноти-
пирование и филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей вариантов ВИЧ-1, выделенных от 
пациентов исследуемой группы и группы сравнения с помощью современных молекулярно-генетических ме-
тодов. Построение филогенетического дерева и расчет генетической дистанции проводились путем анализа 36 
образцов. Результаты и выводы. Варианты вируса, выделенные в исследуемых образцах, относятся к субтипу 
А ВИЧ-1. Проведенный филогенетический анализ показал, что нуклеотидные последовательности исследуемых 
образцов достоверно группируются на филогенетическом дереве, образуя общий кластер, отличный от образцов 
группы сравнения. Расчет генетической дистанции свидетельствует, что генетическая близость между образцами 
исследуемой группы выше, чем между образцами исследуемой группы и группы сравнения. С помощью фило-
генетического анализа было показано, что штаммы, полученные от предполагаемого источника инфекции и реци-
пиента, генетически более близки друг с другом, чем со штаммами из группы сравнения. В связи с этим можно с 
большой долей уверенности утверждать о вероятности наличия эпидемиологической связи между ними.
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Objective of the study was to investigate a criminal case of infection with HIV, applying molecular-genetic analysis of blood 
plasma samples from an estimated source of an infection and the recipient for evaluation of probability of epidemiological connec-
tion between them. Materials and methods. The study involved genotyping and phylogenetic analysis of nucleotide sequences of 
HIV-1 variants, isolated from patients in the investigated group and the control one (19 nucleotide sequences of the HIV-1 from the 
patients living in the Saratov region, and 15 nucleotide sequences from GenBank). Genotyping was performed using the commercial 
ViroSeq HIV-1 Genotyping System. The sub-typing of HIV-1 strains was carried out on-line, through the COMET HIV-1/2 and HCV 
and REGA HIV-1 Sybtyping Tool programs. Phylogenetic analysis of nucleotide sequences was carried out by Mega software, version 
5.2. Phylogenetic trees were constructed; nucleotide distances were calculated by Kimura method (bootstrap level 1000). Results and 
conclusions. Virus variants, isolated from the studied samples, were defined as HIV-1 A subtype. Performed phylogenetic analysis 
showed that nucleotide sequences of the studied samples authentically grouped on the phylogenetic tree, forming a common cluster, 
which mismatched that of control group. Calculation of the genetic distance testifies that the genetic relation between the samples 
within the investigated group is higher, than between the same samples and those of the control group. Thus, by means of phylogenetic 
analysis it is shown that the strains received from an estimated source of infection and the recipient are genetically closer to each other, 
than to the strains from the group of comparison. In this regard, it is possible to claim with a big share of confidence that probability 
of epidemiological connection between them exists. 
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инфекции и реципиентом.
В РФ применение филогенетического анализа в 

расследовании случаев заражения ВИЧ-инфекцией 
еще не вошло в рутинную практику, тем не менее 
имеются единичные сообщения об опыте его приме-
нения в эпидемиологических расследованиях инфи-
цирования ВИЧ при оказании медицинской помощи 
[1, 2, 3].

Филогенетический анализ является одним из 
важных инструментов получения объективных дан-
ных о наличии/отсутствии эпидемиологической свя-
зи, в том числе и при расследовании криминальных 
случаев заражения ВИЧ-инфекцией.

Материалы и методы

Проводили молекулярно-генетический анализ 
двух исследуемых образцов плазмы крови (№ 859 – 
предполагаемый источник инфекции и № 860 – ре-
ципиент) и группы сравнения. Исследования вклю-
чали в себя определение субтипа ВИЧ-1, проведение 
филогенетического анализа и расчет генетической 
дистанции.

В качестве группы сравнения из базы данных 
Приволжского окружного центра ФБУН ННИИЭМ 
им. академика И.Н.Блохиной были использованы 
19 нуклеотидных последовательностей вариантов 
ВИЧ-1, полученных от пациентов, проживающих 
в Саратовской области, и 15 нуклеотидных после-
довательностей, дополнительно взятых в качестве 
референсных, из международной базы GenBank. 
Построение филогенетического дерева и расчет ге-
нетической дистанции проводили путем анализа 36 
образцов.

Для получения нуклеотидных последователь-
ностей ВИЧ-1 по участку гена протеазы (pro) и об-
ратной транскриптазы (rev) с длиной 1302 п.н. ис-
пользовался набор реагентов ViroSeq (Abbott, США). 
Исследования проводили методом прямого авто-
матического секвенирования с использованием ге-
нетического анализатора ABI Prism 3100 «Applied 
Biosystems», США. Обработку данных секвенирова-
ния и получение консенсусной последовательности 
для участка гена pol осуществляли с помощью про-
граммного обеспечения «ViroSeq HIV-1 Genotyping 
System Software» v.2.8 (Celera, США).

Для идентификации близкородственных штам-
мов ВИЧ-1 данные нуклеотидные последователь-
ности анализировали в программе BLAST [http://
www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/]. Выравнивание по-
следовательностей, филогенетический анализ и 
расчет генетических дистанций выполняли с по-
мощью программы MEGA 5.2 с использовани-
ем статистического метода Maximum Likelihood, 
2-параметрической модели Kimura (bootstrap level 
1000). Субтипирование штаммов ВИЧ-1 проводили 
в on-line программах «COMETHIV-1/2 andHCV» и 
REGAHIV-1 Sybtyping Tool.

Результаты и обсуждение

В лаборатории молекулярно-генетических и се-
рологических методов исследования Приволжского 
окружного центра по профилактике и борьбе со СПИД 
ФБУН ННИИЭМ им. академика И.Н.Блохиной гено-
типирование ВИЧ и филогенетический анализ про-
водили для оказания практической помощи органам 
здравоохранения и учреждениям Роспотребнадзора.

По данным эпидемиологического расследова-
ния и сведений, предоставленных специалистами 
ГУЗ «Центр-СПИД» Саратовской области (Центр) и 
следственным управлением Следственного комитета 
РФ по Саратовской области, ВИЧ-инфицированный 
мужчина, ранее состоящий на диспансерном уче-
те в Центре, поставил под угрозу заражения ВИЧ-
инфекцией (насильственный половой контакт) жен-
щину, ранее не имеющую диагноза «ВИЧ-инфекция» 
и не состоявшую на диспансерном учете в Центре 
СПИД. Впоследствии у нее была обнаружена ВИЧ-
инфекция и в рамках возбужденного уголовного дела 
следствием было сделано предположение о возмож-
ном заражении ВИЧ-инфекцией женщины № 860 от 
ВИЧ-позитивного мужчины № 859.

В результате проведенных исследований было 
установлено, что варианты вируса, выделенные из 
образцов пациентов № 859 и № 860, относятся к суб-
типу А ВИЧ-1.

Проведенный филогенетический анализ пока-
зал, что нуклеотидные последовательности иссле-
дуемых образцов № 859 и № 860 достоверно группи-
руются на филогенетическом дереве, образуя общий 
кластер, отличный от образцов группы сравнения 
(рисунок). Это говорит о высокой генетической бли-
зости исследуемых образцов, не исключающей эпи-
демиологической связи между ними.

Генетическая дистанция, рассчитанная для ну-
клеотидных последовательностей образцов № 859 
и № 860, составила 0,002. Дистанция, рассчитанная 
между нуклеотидными последовательностями иссле-
дуемых образцов и группы сравнения, составила от 
0,016 до 0,054 (среднее – 0,035). Это свидетельствует 
о том, что генетическая близость между образцами 
исследуемой группы выше, чем между образцами 
исследуемой группы и группы сравнения.

Таким образом, с помощью филогенетического 
анализа было показано, что штаммы ВИЧ, получен-
ные от инфицированных пациентов № 859 и № 860, 
генетически более близки друг с другом, чем со штам-
мами из группы сравнения. Это свидетельствует о ве-
роятности наличия эпидемиологической связи меж-
ду ними и не вступает в противоречие с результатами 
эпидемиологического расследования. Применение 
современных молекулярно-генетических методов 
исследования, таких как филогенетический анализ, 
вносит значимый вклад в систему совершенствования 
эпидемиологического надзора за ВИЧ-инфекцией. 
Результаты филогенетического анализа являются 
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важным дополнением и, зачастую, единственным 
объективным доказательством установления источ-
ника инфекции при проведении эпидемиологических 
расследований, позволяя сократить число нерасшиф-
рованных очагов инфицирования ВИЧ, в том числе и 
при криминальном заражении.
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Филогенетическое дерево образцов исследуемой группы (№ 859, 
860) и группы сравнения, построенное на основании нуклеотид-
ных последовательностей гена pol ВИЧ-1


