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Аннотация
Проведение эпидемиологического надзора за инфекцией, вызванной вирусом иммунодефицита человека 
1-го типа (ВИЧ-1), имеет ряд ограничений, связанных с длительным бессимптомным течением заболева-
ния, высоким уровнем стигматизации ВИЧ-инфицированных лиц, а также со сложностью сбора информа-
ции о механизмах передачи ВИЧ-1. В этих условиях важное значение приобретает геномный эпидемио-
логический надзор, позволяющий получать объективные данные о структуре и динамике эпидемического 
процесса. Одним из основных инструментов геномного эпидемиологического надзора является анализ 
молекулярных кластеров ВИЧ-1. В настоящем обзоре представлены возможности применения анализа 
молекулярных кластеров ВИЧ-1 для изучения особенностей эпидемического процесса ВИЧ-инфекции,  
а также описаны методологические и этические аспекты использования данного метода в системе эпиде-
миологического надзора за ВИЧ-инфекцией.
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Abstract
Surveillance of human immunodeficiency virus type 1 (HIV-1) infection has a number of limitations related to the 
long-term asymptomatic course of the disease, a high level of stigmatization of HIV-infected individuals, as well 
as the difficulty of collecting information on the mechanisms of HIV-1 transmission. In these conditions, genomic 
surveillance is becoming important, which allows for obtaining objective data on the structure and dynamics of 
the epidemic process. One of the main tools of genomic surveillance is the analysis of HIV-1 molecular clusters. 
This review presents the possibilities of using the analysis of HIV-1 molecular clusters to study the features of 
the epidemic process of HIV infection, as well as describes the methodological and ethical aspects of using this 
method in the system of surveillance of HIV infection.

Keywords: HIV-1; genomic surveillance; transmission clusters; molecular clusters; sequencing; epidemic process

https://crossmark.crossref.org/dialog/?doi=10.36233/0372-9311-834&domain=PDF&date_stamp=2026-04-30


162 163JOURNAL OF MICROBIOLOGY, EPIDEMIOLOGY AND IMMUNOBIOLOGY. 2026; 103(2) 
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-834

REVIEWS

© Akimkin V.G., Kirichenko A.A., Kireev D.E., 2026

Funding source. This study was not supported by any external sources of funding.
Conflict of interest. The authors declare no apparent or potential conflicts of interest related to the publication of this 
article.
For citation: Akimkin V.G., Kirichenko A.A., Kireev D.E. The possibilities of using HIV-1 molecular cluster analysis to study 
the epidemic process of HIV infection Journal of microbiology, epidemiology and immunobiology. 2026;103(2):161–170. 
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-834
EDN: https://www.elibrary.ru/HBCAJX

помощи2, однако области применения метода гораз-
до шире. Вместе с тем данное направление является 
новым и сопровождается рядом методологических 
и этических вопросов.

В связи с этим целью настоящего обзора яв-
ляются систематизация возможностей примене-
ния анализа молекулярных кластеров ВИЧ-1 для 
изучения особенностей эпидемического процесса 
ВИЧ-инфекции, а также определение методологи-
ческих и этических аспектов их использования в 
системе эпидемиологического надзора.

Методологические основы выявления  
молекулярных кластеров ВИЧ-1

Молекулярными кластерами ВИЧ-1 (класте-
рами передачи ВИЧ-1) принято считать группы 
нуклеотидных последовательностей вируса, харак-
теризующиеся высоким генетическим сходством 
и отражающие эпидемиологическую связь между 
ЛЖВ, от которых они были получены. Выявление 
молекулярного кластера ВИЧ-1 указывает на то, 
что случаи ВИЧ-инфекции связаны через одну или 
несколько эпидемиологических цепей и представ-
ляют собой фрагмент более широкой сети переда-
чи ВИЧ-1. Показано, что скорость передачи ВИЧ-1  
в молекулярных кластерах значительно превышает 
среднюю скорость распространения вируса в об-
щей популяции [8], что позволяет рассматривать 
молекулярные кластеры как индикаторы активных 
сетей передачи ВИЧ-13.

Чрезвычайно важно отметить, что состав и раз-
мер выявленных молекулярных кластеров ВИЧ-1 
критическим образом зависят от таких параметров, 
как выбранный порог генетического расстояния, 
используемый аналитический подход и плотность 
секвенирования.

Выявление молекулярных кластеров вируса 
при изучении ВИЧ-инфекции осуществляется двумя 
способами. Первый, вычислительно более простой, 

2	 МР 3.1.0366-25. Использование генотипирования и филоге-
нетического анализа при проведении эпидемиологического 
расследования случаев ВИЧ-инфекции и вирусного гепати-
та С. URL: https://www.rospotrebnadzor.ru/documents/details.
php?ELEMENT_ID=29442&ysclid=mnleay13xg211337212

3	 CDR Overview for Clinicians. 2025. URL: https://www.vdh.
virginia.gov/content/uploads/sites/10/2025/06/CDR-Overview-
for-Clinicians-2025-05.pdf (дата обращения: 08.04.2026).

Введение
Вирус иммунодефицита человека 1-го типа 

(ВИЧ-1) является одним из наиболее значимых па-
тогенов, определяющих развитие эпидемического 
процесса на протяжении последних десятилетий  
в мировом масштабе. При этом эпидемиологиче-
ский надзор за ВИЧ-инфекцией имеет определён-
ные ограничения, связанные с длительным бессим-
птомным течением заболевания, высоким уровнем 
стигматизации лиц, живущих с ВИЧ (ЛЖВ), а так-
же ограниченной информативностью классическо-
го эпидемиологического расследования. 

В этих условиях важное значение приобретает 
геномный эпидемиологический надзор, основан-
ный на мониторинге генетических свойств возбу-
дителей инфекционных болезней — движущего 
фактора развития эпидемического процесса, позво-
ляющего получать объективные данные о структуре 
и динамике эпидемического процесса, независимые 
от полноты и достоверности информации, получен-
ной в ходе эпидемиологического расследования [1]. 

Особенностью ВИЧ-1 является очень высокая 
скорость эволюции, что делает молекулярно-гене-
тические методы ключевым инструментом в изуче-
нии происхождения, распространения и динамики 
ВИЧ-инфекции, поскольку нуклеотидная последо-
вательность ВИЧ-1 становится уникальной и объек-
тивной характеристикой ЛЖВ. При этом показано, 
что у ЛЖВ, имеющих эпидемиологическую связь, 
вирусы обладают высоким генетическим сходством 
(более 98%) и степень этого сходства обратно про-
порциональна длине цепочки передачи ВИЧ-1 [2].

На этом принципе основан анализ молеку-
лярных кластеров ВИЧ-1 — один из наиболее 
широко применяемых в эпидемиологическом 
надзоре биоинформатических методов1. Ана-
лиз молекулярных кластеров ВИЧ-1 внедрён в 
практику эпидемиологического надзора на на-
циональном уровне в США [3], Великобритании 
[4], Канаде [5], Германии [6] и Китае  [7]. В Рос-
сии анализ молекулярных кластеров ВИЧ-1 опи-
сан только в отношении расследования случаев 
передачи ВИЧ-1 в ходе оказания медицинской  

1	 Detecting and Responding to HIV Transmission Clusters:  
A Guide for Health Departments. 2018. URL: https://stacks.cdc.
gov/view/cdc/182121 (дата обращения: 08.04.2026).
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основан на расчёте степени генетического сходства 
нуклеотидных последовательностей ВИЧ-1. Второй 
способ выявления молекулярных кластеров ВИЧ-1, 
вычислительно и методологически более сложный, 
основан на проведении филогенетического анали-
за. Филогенетический анализ наиболее часто про-
водится методом максимального правдоподобия  
с поддержкой ветвей (bootstrap поддержка) от 100 
до 1000. Однако могут использоваться и более 
сложные модели, например байесовский метод. Фи-
логенетический анализ не только позволяет выяв-
лять кластеры на основании генетического сходства, 
но также учитывает эволюционную историю вируса. 
Результаты кластерного анализа, основанного на фи-
логенетическом подходе, являются более надёжны-
ми, поэтому на индивидуальном уровне, например, 
при расследованиях внутрибольничных очагов [9], 
а также при исследовании выборок ограниченного 
размера следует использовать именно такой подход. 
При этом для анализа на популяционном уровне 
предпочтительно использовать подход, основанный 
на анализе генетического расстояния.

Для анализа молекулярных кластеров допу-
стимо использовать как нуклеотидные последова-
тельности ВИЧ-1, полученные с помощью класси-
ческого популяционного секвенирования (по Сэн
геру), так и с помощью массового параллельного 
секвенирования (Next-Generation Sequencing, NGS). 
Большинство нуклеотидных последовательностей 
ВИЧ-1, использующихся для анализа молекуляр-
ных кластеров, получены для клинических целей 
в ходе проведения рутинного тестирования лекар-
ственной устойчивости ВИЧ-1 с помощью секвени-
рования по Сэнгеру участков гена pol, кодирующих 
протеазу и часть обратной транскриптазы вируса, 
протяжённостью от 500 до 1000 нуклеотидов [10]. 
Однако NGS используется всё чаще, и в настоящее 
время при исследовании большого количества кли-
нических образцов не уступает популяционному 
секвенированию по трудоёмкости и себестоимости. 
При этом NGS имеет значительные преимущества 
в информативности. В частности, с помощью NGS 
значительно легче не только осуществлять секве-
нирование наиболее изученного региона pol, содер-
жащего гены протеазы, обратной транскриптазы и 
интегразы, но и получать нуклеотидные последова-
тельности почти полных геномов ВИЧ-1 [11]. До-
стоверность результатов кластерного анализа про-
порциональна протяжённости исследуемых нуклео
тидных последовательностей [12, 13], поэтому всё 
большее количество проведённых работ опирается 
на анализ полных геномов вируса. Выбор метода 
секвенирования ВИЧ-1 определяется целями иссле-
дования, доступностью оборудования и масштабом 
молекулярно-генетического мониторинга.

Важным параметром, влияющим на информа-
тивность и достоверность результатов анализа мо-

лекулярных кластеров ВИЧ-1, является плотность 
секвенирования — доля ВИЧ-инфицированных па-
циентов, для которых известна нуклеотидная после-
довательность вируса, ко всем ЛЖВ, проживающим 
на изучаемой территории. Для получения достовер-
ных результатов анализа плотность секвенирования 
ВИЧ-1 должна быть не менее 10% [14].

Выбор порога генетического расстояния чрез-
вычайно важен и принципиальным образом опре-
деляет результаты анализа молекулярных кластеров 
ВИЧ-1. Пороги выбираются исходя из цели исследо-
вания, а также с учётом особенностей исследуемой 
выборки (плотность секвенирования, протяжённость 
нуклеотидных последовательностей, продолжитель-
ность сбора клинических образцов, географическая 
однородность). В частности, центр по контролю за 
заболеваемостью в США (CDC) рекомендует исполь-
зовать порог 0,5% в случае поиска эпидемиологиче-
ски связанных случаев недавней передачи ВИЧ-ин-
фекции4, а порог 1,5% — при поиске всех потенци-
ально связанных случаев болезни [10]. Кроме этого, 
широко применяется способ подбора оптимального 
порога, при котором в исследуемой выборке выявля-
ется максимальное количество кластеров [2, 15]. 

При использовании филогенетического под-
хода, кроме порога генетической дистанции, при-
меняется также «порог достоверности выявлен-
ного кластера», который определяется величиной 
поддержки ветвей (bootstrap-поддержка). При этом 
для выявления кластеров порог генетического рас-
стояния выставляется в диапазоне от 0,5 до 4,5%,  
а bootstrap-поддержка — от 70 до 100%, а наиболее 
часто — пара значений 1,5 и 90% [10].

Выявление очагов заболевания и оценка 
проявлений эпидемического процесса 

ВИЧ-инфекции
Одним из наиболее актуальных направле-

ний применения анализа молекулярных кластеров 
ВИЧ-1 является выявление очагов ВИЧ-инфекции, 
определение их границ и последующая детальная 
характеристика. Анализ крупных (обычно более  
4 человек) и активных (включающих ВИЧ-инфици-
рованных лиц с диагнозом за последние 12 мес) мо-
лекулярных кластеров позволяет выявить группы на-
селения и территории, где передача возбудителя про-
исходит в настоящее время наиболее интенсивно5.  
В отличие от «исторических» кластеров, активные 
кластеры указывают на растущие эпидемические 
очаги. Их выявление может быть эффективно ис-

4	 HIV molecular cluster detection and response. 2018. URL: https://
stacks.cdc.gov/view/cdc/60907 (дата обращения: 08.04.2026).

5	 CDC. Detecting, Investigating and Responding to HIV Transmission 
Clusters. 2017. URL: https://restoredcdc.org/www.cdc.gov/hiv/
pdf/funding/announcements/ps18-1802/CDC-HIV-PS18-1802-
AttachmentE-Detecting-Investigating-and-Responding-to-HIV-
Transmission-Clusters.pdf (дата обращения: 08.04.2026).
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пользовано при оперативном эпидемиологическом 
анализе. Особое значение имеет выявление быстро-
растущих кластеров. Быстрый рост может указывать 
на высокую вирусную нагрузку у ВИЧ-инфициро-
ванных лиц, активное рискованное поведение или 
высокую плотность социальных контактов. Внутри 
быстрорастущих кластеров распространение инфек-
ции может быть более чем в 30 раз выше, чем в сред-
нем по территории6, поэтому такие кластеры пред-
ставляют собой приоритетные цели для противо
эпидемических мероприятий. Единого критерия, с 
помощью которого можно определить кластер как 
быстрорастущий, нет, однако наиболее часто в ис-
следованиях авторы считают кластеры таковыми, 
если они увеличиваются на 5 и более диагностиро-
ванных случаев за последние 12 мес [16–18]. 

Сравнение характеристик ВИЧ-инфициро-
ванных лиц, входящих в молекулярные кластеры, 
с пациентами вне кластеров позволяет определить 
факторы, ассоциированные с ускоренным распро-
странением инфекции и выявить группы риска.  
С помощью анализа молекулярных кластеров вируса 
становится возможным выявление «восприимчивого 
коллектива» — группы лиц, объединённых общими 
социальными, поведенческими или территориальны-
ми характеристиками, внутри которых сохраняются 
условия устойчивой циркуляции вируса. Выявление 
подобных коллективов позволяет понять не только 
текущие, но и потенциальные направления дальней-
шего распространения инфекции. Полученные ре-
зультаты могут являться основой для формирования 
профилактических и противоэпидемических меро-
приятий с наибольшей эффективностью.

Частным случаем применения анализа молеку-
лярных кластеров вируса при выявлении очагов за-
болевания ВИЧ-инфекции является использование 
филогенетического анализа в ходе расследований 
очагов, связанных с оказанием медицинской помо-
щи. Применение анализа молекулярных кластеров 
ВИЧ-1 в этой области имеет длительную историю 
и настолько значительную доказательную базу, что 
в настоящее время во многих странах используется 
в криминалистической практике [9]. Такая возмож-
ность применения анализа молекулярных кластеров 
описана и в нормативно-методических документах 
Российской Федерации7.

Уточнение структуры путей  
инфицирования ВИЧ-1

Анализ молекулярных кластеров может быть 
использован при уточнении структуры путей инфи-

6	 CDC. Cluster Detection and Response Guidance for Health 
Departments. 2024. URL: https://stacks.cdc.gov/view/
cdc/183610 (дата обращения: 08.04.2026).

7	 СанПиН 3.3686-21. Санитарно-эпидемиологические требо-
вания по профилактике инфекционных болезней. М.; 2021.

цирования ВИЧ-1. Большинство опубликованных 
исследований посвящено двум направлениям в этой 
области. Во-первых, в ходе анализа кластеров опре-
деляют вероятный путь инфицирования среди тех 
случаев, для которых эта информация отсутствует. 
M. Horecki и соавт. описали вероятную структуру 
путей инфицирования с помощью анализа связей 
внутри кластеров среди пациентов, для которых 
путь заражения в ходе эпидемиологического рассле-
дования не был определён [19]. Исследователями 
было посчитано, какое количество связей пациен-
ты с неизвестным путём инфицирования образуют  
с пациентами, инфицированными в ходе гетеросек-
суальных и гомосексуальных половых контактов,  
а также пациентами, заразившимися ВИЧ в ходе па-
рентерального употребления наркотиков. Соотно-
шение количества связей пациентов с неизвестным 
путём инфицирования с пациентами других групп 
показал, что 45,1% неизвестных случаев могут яв-
ляться случаями инфицирования ВИЧ-1 посред-
ством гомосексуальных контактов.

Другая значительная часть исследований по-
священа выявлению таких стигматизированных 
путей инфицирования ВИЧ, как половой при гомо-
сексуальном контакте и парентеральный при инъек-
ционном употреблении наркотиков [20–22]. Одной 
из первых является работа S. Hué и соавт., посвя-
щённая оценке доли мужчин, указавших гетеросек-
суальный путь заражения, которые на самом деле 
могли быть инфицированы при половом контакте  
с мужчинами [23]. Исследование было выполнено 
на обширной выборке ЛЖВ Великобритании, вклю-
чающей нуклеотидные последовательности ВИЧ-1 
субтипа В. Анализ молекулярных кластеров ВИЧ-1 
проводился с использованием филогенетического 
подхода с дополнительной валидацией кластеров  
с помощью байесовского анализа. После выявления 
кластеров авторы разделили их на три типа: толь-
ко гетеросексуальные, только гомосексуальные и 
смешанные. В случае если мужчина заявлял об ин-
фицировании в ходе гетеросексуального контакта, 
однако его вирус находился в «гомосексуальном» 
кластере, авторы делали вывод о вероятном скры-
том случае гомосексуального заражения. 

Определение особенностей  
территориального распространения ВИЧ, 

обнаружение завозных случаев  
ВИЧ-инфекции

Одним из важных направлений применения 
анализа молекулярных кластеров ВИЧ-1 является 
изучение пространственных особенностей эпиде-
мического процесса и выявление завозных случаев 
инфекции. Сравнение нуклеотидных последователь-
ностей вируса, полученных на национальном или ре-
гиональном уровне, с последовательностями из меж-
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дународных баз данных позволяет оценивать сте-
пень «замкнутости» эпидемии, выявлять основные 
направления заноса ВИЧ-1 и отслеживать дальней-
шее распространение вируса на территории страны.

Филогенетический и филогеографический 
анализы широко используются для реконструкции 
пространственной динамики эпидемии ВИЧ-1 и 
определения роли международных и межрегио-
нальных заносов вируса. В рамках этих подходов 
нуклеотидные последовательности вируса анали-
зируются совместно с данными о географическом 
происхождении образцов, что позволяет реконстру-
ировать вероятные маршруты распространения ви-
руса и оценивать временны́е интервалы его внедре-
ния на исследуемую территорию. 

При этом применение байесовского метода 
позволяет определять наиболее вероятное геогра-
фическое происхождение вируса и рассчитывать 
достоверность такого происхождения, что делает 
возможной количественную оценку вклада заносов 
в формирование эпидемии.

Одним из примеров применения таких ме-
тодов является реконструкция распространения 
субтипа А (ранее IDU-A) в странах постсоветско-
го пространства. В исследовании F. Díez-Fuertes и 
соавт. с использованием байесовского анализа бы-
ло показано, что время последнего общего предка 
для данного варианта вируса относится к середине 
1990-х гг. — примерно за 10 лет до его широкого 
распространения в среде потребителей инъекцион-
ных наркотиков [24]. Наиболее вероятным местом 
возникновения эпидемии была определена Одесса 
(Украина), после чего вирус распространился в Рос-
сию, Беларусь, Казахстан и Узбекистан. Авторы так-
же показали, что на ранних этапах эпидемии значи-
тельную роль играли миграционные потоки между 
странами, тогда как в дальнейшем распространение 
вируса поддерживалось преимущественно вну-
тренней передачей вируса внутри отдельных стран.

Ряд исследований также демонстрирует, что 
анализ молекулярных кластеров вируса позволяет 
оценить вклад миграционных потоков в эпидемиче-
ский процесс ВИЧ-инфекции на изучаемой терри-
тории. Так, K. Serwin и соавт. показали, что суб-суб-
тип А6 попал на территорию Польши в результате 
активных миграционных потоков из Украины и  
в дальнейшем распространился по территории 
страны [25]. 

Филогеографический анализ даёт возмож-
ность определить, является ли эпидемия преиму-
щественно внутренней (доминируют локальные 
кластеры) или поддерживается постоянными меж-
дународными и межрегиональными заносами. Если 
большинство кластеров имеют общего предка, ло-
кализованного внутри исследуемой территории, это 
свидетельствует о высокой степени «замкнутости» 
эпидемии и преобладании передачи вируса внутри 

страны. Напротив, выявление многочисленных мо-
лекулярных кластеров вируса, происходящих из 
различных географических регионов, указывает на 
значительный вклад внешних заносов вируса.

Дополнительную информацию о территори-
альной структуре эпидемии может давать анализ 
генетического разнообразия вируса. Выявление на 
определённой территории нетипичных для неё ге-
нетических вариантов ВИЧ-1 может свидетельство-
вать о международном заносе инфекции. Например, 
молекулярно-генетические исследования эпидемии 
ВИЧ-1 в странах бывшего СССР показали, что ши-
рокое распространение субтипа А связано с несколь-
кими ранними завозами вируса, после чего проис-
ходило быстрое территориальное распространение 
этого варианта в различные регионы страны [26]. 

Таким образом, анализ молекулярных класте-
ров ВИЧ-1 не только служит для выявления ло-
кальных очагов заболевания внутри страны, но и 
является важным инструментом стратегического 
управления эпидемией, позволяя принимать науч-
но-обоснованные решения при планировании про-
филактических и противоэпидемических меропри-
ятий на региональном и национальном уровнях.

Оценка эффективности профилактических 
и противоэпидемических мероприятий

С помощью анализа молекулярных кластеров 
вируса можно не только определить уязвимые груп-
пы и территории, для которых требуется проведе-
ние дополнительных профилактических и проти-
воэпидемических мероприятий, но также оценить 
эффективность проводимых мероприятий.

Одним из таких индикаторов является измене-
ние темпов роста молекулярных кластеров. Срав-
нительный анализ динамики роста кластеров до и 
после проведения профилактических и противо-
эпидемических мероприятий позволяет оценить 
их влияние на рост заболеваемости. Уменьшение 
числа нуклеотидных последовательностей ВИЧ-1 
внутри крупных и растущих кластеров после нача-
ла противоэпидемических мероприятий свидетель-
ствует о снижении интенсивности передачи вируса. 

P.J. Peters и соавт. с помощью данного подхо-
да оценили эффективность противоэпидемических 
мероприятий, включающих массовое тестирова-
ние и программу обмена шприцев, в эпидемиоло-
гическом очаге, возникшем среди потребителей 
оксиморфона общими шприцами в 2014–2015 гг. 
в Индиане (США) [27]. Для этого были проведе-
ны секвенирование вируса у каждого вновь выяв-
ленного ВИЧ-инфицированного пациента и анализ 
молекулярных кластеров вируса, продемонстриро-
вавший прекращение роста кластеров, связанных с 
выявленным очагом, через несколько месяцев после 
проведения противоэпидемических мероприятий. 
В работе C. Alpren и соавт., описывающей очаг за-
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болевания среди потребителей инъекционных нар-
котиков, принимающих опиоиды, в Массачусетсе 
(США) в 2015–2018 гг., с помощью анализа молеку-
лярных кластеров ВИЧ-1 была показана продолжа-
ющаяся передача вируса в очаге после проведённых 
противоэпидемических мероприятий, что стало ос-
нованием для их усиления [28]. 

С помощью анализа молекулярных кластеров, 
основанного на филогенетическом подходе, была 
проведена оценка эффективности антиретровирус-
ной терапии (АРТ) как меры профилактики переда-
чи ВИЧ-1. В ряде крупных проспективных иссле-
дований серодискордантных пар [29, 30] было по-
казано, что у лиц, получающих эффективную АРТ 
и имеющих устойчиво неопределяемую вирусную 
нагрузку, передача вируса не происходит, а выяв-
ленные случаи инфицирования у их половых пар-
тнёров являются эпидемиологически несвязанными 
и обусловлены внешними источниками инфекции. 

Также можно осуществлять количественную 
оценку эффективности проводимых противоэпи-
демических и профилактических мероприятий, 
рассчитывая эффективное репродуктивное число 
(Re), отражающее среднее число вторичных случаев 
заражения, возникающих от одного инфицированно-
го лица в популяции. Значение Re больше единицы 
свидетельствует о продолжающемся распростране-
нии инфекции, тогда как показатель меньше едини-
цы указывает на угасание эпидемического процесса.

В отличие от классических эпидемиологиче-
ских подходов, основанных на регистрации случаев 
заболевания, филодинамические методы позволяют 
оценивать Re на основе анализа нуклеотидных по-
следовательностей ВИЧ-1. Использование байесов-
ского метода даёт возможность реконструировать 
динамику передачи вируса во времени и оценивать 
влияние проведённых противоэпидемических и 
профилактических мероприятий на интенсивность 
эпидемического процесса.

Так, в исследовании Y.H. Chen и соавт. с помо-
щью оценки Re было установлено, что наибольший 
эффект на снижение интенсивности эпидемическо-
го процесса ВИЧ-инфекции в США на популяцион-
ном уровне оказали удержание пациентов на АРТ, 
а также мероприятия, направленные на уязвимую 
группу мужчин, практикующих секс с мужчинами, 
в частности доконтактная профилактика [31]. 

Следует отметить, что в практической деятель-
ности органов здравоохранения прямой расчёт Re 
с использованием филодинамических моделей при-
меняется ограниченно, что связано со сложностью 
биоинформатического анализа. В связи с этим в си-
стеме эпидемиологического надзора чаще исполь-
зуется косвенный показатель, отражающий интен-
сивность передачи инфекции, в частности, динами-
ка роста молекулярных кластеров ВИЧ-1. 

Таким образом, использование данных подхо-

дов в системе эпидемиологического надзора позво-
ляет выявлять изменения в интенсивности переда-
чи вируса раньше, чем это возможно при анализе 
показателей заболеваемости, а также обеспечивает 
научно обоснованную оценку эффективности про-
водимых вмешательств, позволяя своевременно 
корректировать стратегии профилактики ВИЧ-ин-
фекции.

Ограничения анализа  
молекулярных кластеров

Анализ молекулярных кластеров, несмотря на 
значительный спектр возможностей в эпидемиоло-
гическом надзоре, имеет ряд ограничений, которые 
необходимо учитывать. Наиболее важным внеш-
ним ограничением является неполнота и неравно-
мерность (смещённость) выборки ВИЧ-инфициро-
ванных лиц, для которой известны нуклеотидные 
последовательности вируса. Действительно, толь-
ко в небольшом количестве исследований секве-
нирование ВИЧ-1 было проведено для значимой 
доли пациентов [32]. В основном же анализирова-
лись когорты, составлявшие незначительную часть 
ВИЧ-инфицированных лиц, проживающих на изу-
чаемой территории [33, 34]. При этом известно, что 
анализ лекарственной устойчивости ВИЧ-1, в ре-
зультате которого наиболее часто получают нуклео
тидные последовательности вируса для последую-
щего использования в молекулярно-эпидемиологи-
ческих исследованиях, проводится неравномерно. 
Но даже в тех случаях, когда нуклеотидная после-
довательность ВИЧ-1 известна для большинства 
ВИЧ-инфицированных лиц, которым поставлен 
диагноз, необходимо учитывать, что существует не-
равномерность в оказании медицинской помощи и 
выявлении ВИЧ-инфицированных лиц. Труднодо-
ступные стигматизируемые группы реже подвер-
гаются тестированию и вовлечению в систему ока-
зания медицинской помощи, что также оказывает 
влияние на получаемые результаты. Данное ограни-
чение не является недостатком самого кластерного 
анализа, однако именно плотность секвенирования 
и адекватность исследуемой выборки определяют, 
насколько точно молекулярные кластеры будут от-
ражать эпидемиологические цепочки.

Наиболее значимым ограничением самого 
кластерного анализа является влияние уровня ге-
нетического сходства, устанавливаемого исследо-
вателями, на выявление групп родственных после-
довательностей ВИЧ. На основании накопленных 
данных известно, что порог на уровне 0,5% позво-
ляет выявлять свежие случаи заболевания8, в то вре-
мя как его увеличение до 3,0–4,5% следует исполь-
зовать для идентификации очагов, развивающихся  

8	 CDC. Integrated Guidance for Developing Epidemiologic 
Profiles. Atlanta; 2022. 
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в течение длительного времени [10].
Следует отметить также, что даже при высокой 

степени генетического сходства нуклеотидных по-
следовательностей ВИЧ-1 молекулярные кластеры 
не отражают прямую передачу вируса, в частности, 
по причине того, что ЛЖВ, нуклеотидные последова
тельности которых попали в один молекулярный 
кластер, могли быть инфицированы от третьего 
источника [8]. 

Кроме того, с использованием существующих 
методов анализа молекулярных кластеров нельзя 
с высокой достоверностью определять направле-
ние передачи вируса. Современные исследования 
показывают, что такая возможность потенциально 
существует при использовании нуклеотидных по-
следовательностей ВИЧ-1, полученных с помощью 
массового параллельного секвенирования [35], од-
нако точность подхода не позволяет применять его 
на индивидуальном уровне. 

Этические и правовые аспекты применения 
анализа молекулярных кластеров

Применение анализа молекулярных кластеров 
следует оценивать также с этической и правовой то-
чек зрения. Несмотря на значительный потенциал 
данного подхода для совершенствования эпидемио
логического надзора, его использование сопряже-
но с рисками причинения вреда отдельным ЛЖВ и 
снижением эффективности противодействия эпиде-
мии на популяционном уровне. В центре внимания 
специалистов находятся вопросы криминализации 
ВИЧ-инфекции, стигматизации и дискриминации 
уязвимых групп населения, а также обеспечения кон-
фиденциальности и защиты персональных данных9.

Особую значимость имеет проблема возмож-
ного использования результатов молекулярно-гене-
тического анализа в судебной практике. В условиях, 
когда во многих странах, включая Российскую Фе-
дерацию, установлена уголовная ответственность 
за умышленное заражение ВИЧ другого лица, су-
ществует риск интерпретации данных кластерного 
анализа в качестве доказательства передачи инфек-
ции от одного лица к другому. Однако необходимо 
учитывать, что анализ молекулярных кластеров 
позволяет выявлять лишь вероятные эпидемиоло-
гические связи и не даёт возможности достоверно 
установить направление передачи вируса или факт 
прямого инфицирования. В связи с этим использо-
вание результатов таких исследований в качестве 
доказательной базы в уголовных делах является 
методологически некорректным и может привести 

9	 Молекулярный эпидемиологический надзор за ВИЧ-ин-
фекцией: глобальный обзор влияние на права человека. 
2021. URL: https://www.hivjusticeworldwide.org/wp-content/
uploads/2021/11/MHS-Paper-Russian.pdf (дата обращения: 
08.04.2026).

к судебным ошибкам. Допустимым исключением 
может являться их применение в строго ограничен-
ных ситуациях, например при расследовании вну-
трибольничных очагов, где имеется возможность 
сопоставления молекулярных и клинико-эпидемио-
логических данных.

Не менее важным аспектом является риск 
усиления стигматизации и дискриминации ЛЖВ, 
а также отдельных социальных групп. Результа-
ты кластерного анализа могут указывать на бо-
лее высокую интенсивность передачи инфекции в 
определённых популяциях, включая потребителей 
инъекционных наркотиков, мужчин, имеющих секс  
с мужчинами, или лиц, находящихся в социально 
уязвимом положении. Некорректная интерпрета-
ция или публичное распространение таких данных 
могут способствовать усилению негативного от-
ношения к данным группам, их социальной изо-
ляции и снижению обращаемости за медицинской 
помощью. В конечном итоге это может привести  
к противоположному эффекту — снижению выяв-
ляемости ВИЧ-инфекции и ухудшению контроля 
над эпидемическим процессом.

Существенные риски связаны также с обе-
спечением конфиденциальности геномной инфор-
мации о вирусе и сопутствующих данных о ЛЖВ. 
Несмотря на использование деперсонифицирован-
ных данных, анализируемые демографические и 
эпидемиологические характеристики потенциально 
могут привести к косвенной идентификации ЛЖВ. 
В этой связи проведение молекулярно-эпидемио-
логических исследований должно сопровождаться 
строгим соблюдением требований к защите дан-
ных, включая ограничение доступа к информации, 
применение процедур обезличивания и контроль за 
передачей данных между организациями.

Отдельного рассмотрения требует вопрос ин-
формированного согласия. В научном и професси-
ональном сообществе отсутствует единая позиция 
относительно необходимости получения отдельно-
го информированного согласия пациента на исполь-
зование геномной информация о вирусе в рамках 
эпидемиологического надзора. 

С одной стороны, геномные данные могут 
рассматриваться как элемент рутинной лаборатор-
ной диагностики и использоваться в интересах об-
щественного здравоохранения. С другой стороны,  
с учётом потенциальных рисков для прав и инте-
ресов пациента представляется целесообразным 
обеспечивать информирование ЛЖВ о возможных 
направлениях использования получаемых данных, 
включая анализ молекулярных кластеров. Повыше-
ние прозрачности таких исследований способствует 
формированию доверия к системе здравоохранения 
и снижению риска негативной реакции со стороны 
пациентов.

Таким образом, внедрение анализа молеку-
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лярных кластеров ВИЧ-1 в практику эпидеми-
ологического надзора должно осуществляться  
с учётом принципа «не навреди» и ориентироваться 
преимущественно на применение на популяцион-
ном уровне. Использование результатов анализа на 
индивидуальном уровне и применение в судебной 
практике должно быть строго ограничено расследо-
ваниями внутрибольничных очагов.

Заключение
Анализ молекулярных кластеров ВИЧ-1 в на-

стоящее время представляет собой ключевой ин-
струмент геномного эпидемиологического надзора 
за ВИЧ-инфекцией, значимо расширяющий возмож-
ности классического эпидемиологического надзо-
ра. Опыт стран, в которых данный метод внедрён в 
систему эпидемиологического надзора за ВИЧ-ин-
фекцией, продемонстрировал высокую эффектив-
ность для углублённого изучения эпидемического 
процесса, обеспечивая получение объективной ин-
формации о его структуре, интенсивности и терри-
ториальных особенностях. При этом использование 
филодинамических методов, включая определение 
Re, расширяет возможности количественной оцен-
ки эффективности проведённых профилактических 
и противоэпидемических мероприятий, а также вы-
явления особенностей распространения ВИЧ-1.

Важно отметить, что внедрение анализа моле-
кулярных кластеров в эпидемиологический надзор 
должно осуществляться с учётом методологиче-
ских и этических ограничений, выявленных в на-
стоящем обзоре. Так, эффективность и достовер-
ность результатов кластерного анализа напрямую 
зависят от качества и репрезентативности исходных 
данных, включая плотность секвенирования, пол-
ноту клинико-эпидемиологической информации  
о ЛЖВ, а также от корректности выбора аналитиче-
ских параметров, в первую очередь порога генети-
ческого расстояния. Это определяет необходимость 
строгого методологического подхода к проведению 
исследований, от которых зависит интерпретация 
полученных результатов. Не менее важным яв-
ляется и учёт этических ограничений, связанных  
с необходимостью защиты персональных данных, 
предотвращением стигматизации и недопустимо-
сти использования результатов анализа в ущерб 
пациентам. Приоритетным направлением является 
использование результатов анализа молекулярных 
кластеров ВИЧ-1 на популяционном уровне с це-
лью совершенствования эпидемиологического над-
зора и повышения эффективности мероприятий, 
направленных на снижение заболеваемости.

Кроме того, для широкого внедрения данного 
метода в эпидемиологический надзор за ВИЧ-ин-
фекцией в Российской Федерации требуется нор-
мативно-методическая база, которая в настоящее 
время ограничена описанием применения метода 

при расследовании случаев передачи ВИЧ-1 в ходе 
оказания медицинской помощи.

Перспективы дальнейшего развития метода 
связаны с увеличением доступности технологий 
секвенирования ВИЧ-1, что позволит достичь плот-
ности выборки, необходимой для получения досто-
верных результатов кластерного анализа, с расши-
рением применения NGS, позволяющего повысить 
информативность анализа и развитием платформ 
(баз данных), обеспечивающих централизованное 
хранение геномных данных о ВИЧ-1 и клинико- 
эпидемиологической информации о ЛЖВ и прово-
дить автоматический биоинформатический анализ. 
Перспективным направлением развития метода 
также является проведение кластерного анализа  
в режиме, близком к реальному времени, что воз-
можно только при оперативном секвенировании 
ВИЧ-1 и пополнении баз данных. Раннее выявление 
растущих кластеров даёт возможность своевремен-
но планировать профилактические и противоэпиде-
мические мероприятия, направленные на предот-
вращение новых случаев инфицирования.

С учётом прогнозируемого роста охвата ЛЖВ 
секвенированием и совершенствования биоинфор-
матических инструментов в ближайшее десятиле-
тие следует ожидать качественного перехода ге-
номного эпидемиологического надзора на новый 
уровень [36]. Это создаст предпосылки для более 
точной оценки эпидемической ситуации, а также 
сформирует основу для принятия научно обосно-
ванных управленческих решений и разработки 
адекватных мероприятий, направленных на сниже-
ние заболеваемости ВИЧ-инфекцией и предупре-
ждение формирования эпидемических очагов.

Вместе с тем анализ молекулярных кластеров 
ВИЧ-1 не должен рассматриваться как альтернатива 
существующим методам. Наиболее эффективным 
является его использование в составе комплексного 
подхода совместно с классическими эпидемиологи-
ческими методами.

С П И С О К  И С Т О Ч Н И К О В  |  R E F E R E N C E S

1.	Акимкин В.Г., Семененко Т.А., Хафизов К.Ф. и др. Стра-
тегия геномного эпидемиологического надзора. Пробле-
мы и перспективы. Журнал микробиологии, эпидемиоло-
гии и иммунобиологии. 2024;101(2):163–72. Akimkin V.G., 
Semenenko T.A., Khafizov K.F., et al. Genomic surveillance 
strategy. Problems and perspectives. Journal of Microbiology, 
Epidemiology and Immunobiology. 2024;101(2):163–72. 
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-507 
EDN: https://elibrary.ru/mymnik

2.	Wertheim J.O., Kosakovsky Pond S.L., Forgione L.A., et al. So-
cial and genetic networks of HIV-1 transmission in New York 
City. PLoS Pathog. 2017;13(1):e1006000. 
DOI: https://doi.org/10.1371/journal.ppat.1006000

3.	France A.M., Hallmark C.J., Panneer N., et al. Nationwide im-
plementation of HIV molecular cluster detection by centers for 
disease control and prevention and state and local health de-
partments, United States. Emerg. Infect. Dis. 2025;31(13):80–8. 



168 169ЖУРНАЛ МИКРОБИОЛОГИИ, ЭПИДЕМИОЛОГИИ И ИММУНОБИОЛОГИИ. 2026; 103(2) 
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-834

ОБЗОРЫ

DOI: https://doi.org/10.3201/eid3113.241143
4.	Leigh Brown A.J., Lycett S.J., Weinert L., et al. Transmission 

network parameters estimated from HIV sequences for a nation-
wide epidemic. J. Infect. Dis. 2011;204(9):1463–9. 
DOI: https://doi.org/10.1093/infdis/jir550

5.	Poon A.F., Gustafson R., Daly P., et al. Near real-time monitor-
ing of HIV transmission hotspots from routine HIV genotyping: 
an implementation case study. Lancet HIV. 2016;3(5):e231–8. 
DOI: https://doi.org/10.1016/s2352-3018(16)00046-1

6.	Hanke K., Rykalina V., Koppe U., et al. Developing a next lev-
el integrated genomic surveillance: Advances in the molecu-
lar epidemiology of HIV in Germany. Int. J. Med. Microbiol. 
2024;314:151606. 
DOI: https://doi.org/10.1016/j.ijmm.2024.151606

7.	Liu Y., Hua L., Wu W., et al. Molecular network analysis for 
detecting HIV transmission clusters: insights and implications. 
Front. Public Health. 2025;13:1429464. 
DOI: https://doi.org/10.3389/fpubh.2025.1429464

8.	Oster A.M., France A.M., Mermin J. Molecular epidemi-
ology and the transformation of HIV prevention. JAMA. 
2018;319(16):1657–8. 
DOI: https://doi.org/10.1001/jama.2018.1513

9.	Bernard E.J., Azad Y., Vandamme A.M., et al. HIV forensics: 
pitfalls and acceptable standards in the use of phylogenetic anal-
ysis as evidence in criminal investigations of HIV transmission. 
HIV Med. 2007;8(6):382–7. 
DOI: https://doi.org/10.1111/j.1468-1293.2007.00486.x

10.	Hassan A.S., Pybus O.G., Sanders E.J., et al. Defining HIV-1  
transmission clusters based on sequence data. AIDS. 
2017;31(9):1211–22. 
DOI: https://doi.org/10.1097/qad.0000000000001470

11.	Kireev D.E., Lopatukhin A.E., Murzakova A.V., et al. Evalu-
ating the accuracy and sensitivity of detecting minority HIV-1 
populations by Illumina next-generation sequencing. J. Virol. 
Methods. 2018;261:40–5. DOI: https://doi.org/10.1016/j.jvi-
romet.2018.08.001

12.	Yebra G., Hodcroft E.B., Ragonnet-Cronin M.L., et al. Using 
nearly full-genome HIV sequence data improves phylogeny re-
construction in a simulated epidemic. Sci. Rep. 2016;6:39489. 
DOI: https://doi.org/10.1038/srep39489

13.	Topcu C., Georgiou V., Rodosthenous J.H., Kostrikis L.G. Com-
parative HIV-1 phylogenies characterized by PR/RT, Pol and 
near-full-length genome sequences. Viruses. 2022;14(10):2286. 
DOI: https://doi.org/10.3390/v14102286

14.	Novitsky V., Moyo S., Lei Q., et al. Impact of sampling density 
on the extent of HIV clustering. AIDS Res. Hum. Retroviruses. 
2014;30(12):1226–35. https://doi.org/10.1089/aid.2014.0173

15.	Liu M., Han X., Zhao B., et al. Dynamics of HIV-1 molecular 
networks reveal effective control of large transmission clusters 
in an area affected by an epidemic of multiple HIV subtypes. 
Front. Microbiol. 2020;11:604993. 
DOI: https://doi.org/10.3389/fmicb.2020.604993

16.	Oster A.M., France A.M., Panneer N., et al. Identifying clus-
ters of recent and rapid HIV transmission through analysis of 
molecular surveillance data. J. Acquir. Immune Defic. Syndr. 
2018;79(5):543–50. 
DOI: https://doi.org/10.1097/qai.0000000000001856

17.	Oster A.M., Panneer N., Lyss S.B., et al. Increasing capacity 
to detect clusters of rapid HIV transmission in varied popula-
tions-United States. Viruses. 2021;13(4):577. 
DOI: https://doi.org/10.3390/v13040577

18.	Perez S.M., Panneer N., France A.M., et al. Clusters of rapid 
HIV transmission among gay, bisexual, and other men who 
have sex with men – United States, 2018–2021. MMWR Morb. 
Mortal. Wkly Rep. 2022;71(38):1201–6. 
DOI: https://doi.org/10.15585/mmwr.mm7138a1

19.	Horecki M., Serwin K., Cielniak I., et al. Identifying the un-
known: Application of molecular epidemiology tools to identify 
clustering and HIV transmission routes in Poland. Infect. Genet. 

Evol. 2025;131:105699. 
DOI: https://doi.org/10.1016/j.meegid.2024.105699

20.	Ragonnet-Cronin M., Hué S., Hodcroft E.B., et al. Non-dis-
closed men who have sex with men in UK HIV transmission 
networks: phylogenetic analysis of surveillance data. Lancet 
HIV. 2018;5(6):e309–16. 
DOI: https://doi.org/10.1016/s2352-3018(18)30062-6

21.	Yan H., He W., Huang L., et al. The central role of nondisclosed 
men who have sex with men in HIV-1 transmission networks in 
Guangzhou, China. Open Forum Infect. Dis. 2020;7(5):ofaa154. 
DOI: https://doi.org/10.1093/ofid/ofaa154

22.	Zhuoma L., Zhang Y., Yan T., et al. Non-disclosed men who 
have sex with men within local MSM HIV-1 genetic trans-
mission networks in Guangyuan, China. Front. Public Health. 
2022;10:956217. 
DOI: https://doi.org/10.3389/fpubh.2022.956217

23.	Hué S., Brown A.E., Ragonnet-Cronin M., et al. Phylogenetic 
analyses reveal HIV-1 infections between men misclassified as 
heterosexual transmissions. AIDS. 2014;28(13):1967–75. 
DOI: https://doi.org/10.1097/qad.0000000000000383

24.	Díez-Fuertes F., Cabello M., Thomson M.M. Bayesian phy-
logeographic analyses clarify the origin of the HIV-1 subtype 
A variant circulating in former Soviet Union countries. Infect. 
Genet. Evol. 2015;33:197–205. 
DOI: https://doi.org/10.1016/j.meegid.2015.05.003

25.	Serwin K., Chaillon A., Scheibe K., et al. Circulation of hu-
man immunodeficiency virus 1 A6 variant in the Eastern bor-
der of the European Union-dynamics of the virus transmissions 
between Poland and Ukraine. Clin. Infect. Dis. 2023;76(10): 
1716–24. DOI: https://doi.org/10.1093/cid/ciad058

26.	Bobkova M. Current status of HIV-1 diversity and drug resistance 
monitoring in the former USSR. AIDS Rev. 2013;15(4):204–12.

27.	Peters P.J., Pontones P., Hoover K.W., et al. HIV infection linked 
to injection use of oxymorphone in Indiana. N. Engl. J. Med. 2016; 
375(3):229–39. DOI: https://doi.org/10.1056/nejmoa1515195

28.	Alpren C., Dawson E.L., John B., et al. Opioid use fueling HIV 
transmission in an urban setting: an outbreak of HIV infection 
among people who inject drugs – Massachusetts, 2015–2018. 
Am. J. Public Health. 2020;110(1):37–44. 
DOI: https://doi.org/10.2105/ajph.2019.305366

29.	Bavinton B.R., Jin F., Prestage G., et al. The Opposites Attract 
Study of viral load, HIV treatment and HIV transmission in se-
rodiscordant homosexual male couples: design and methods. 
BMC Public Health. 2014;14:917. 
DOI: https://doi.org/10.1186/1471-2458-14-917

30.	Rodger A.J., Cambiano V., Bruun T., et al. Risk of HIV trans-
mission through condomless sex in serodifferent gay couples 
with the HIV-positive partner taking suppressive antiretroviral 
therapy (PARTNER): final results of a multicentre, prospective, 
observational study. Lancet. 2019;393(10189):2428–38. 
DOI: https://doi.org/10.1016/s0140-6736(19)30418-0

31.	Chen Y.H., Farnham P.G., Hicks K.A., Sansom S.L. Estimating 
the HIV effective reproduction number in the United States and 
evaluating HIV elimination strategies. J. Public Health Manag. 
Pract. 2022;28(2):152–61. 
DOI: https://doi.org/10.1097/phh.0000000000001397

32.	Scherrer A.U., Traytel A., Braun D.L., et al. Cohort profile up-
date: The Swiss HIV Cohort Study (SHCS). Int. J. Epidemiol. 
2022;51(1):33–4j. DOI: https://doi.org/10.1093/ije/dyab141

33.	Lebedev A., Kireev D., Kirichenko A., et al. The molecular epide-
miology of HIV-1 in Russia, 1987–2023: subtypes, transmission 
networks and phylogenetic story. Pathogens. 2025;14(8):738. 
DOI: https://doi.org/10.3390/pathogens14080738

34.	Monod M., Brizzi A., Galiwango R.M., et al. Longitudinal 
population-level HIV epidemiologic and genomic surveillance 
highlights growing gender disparity of HIV transmission in 
Uganda. Nat. Microbiol. 2024;9(1):35–54. 
DOI: https://doi.org/10.1038/s41564-023-01530-8

35.	Wymant C., Hall M., Ratmann O., et al. PHYLOSCANNER: 



170 МСJOURNAL OF MICROBIOLOGY, EPIDEMIOLOGY AND IMMUNOBIOLOGY. 2026; 103(2) 
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-834

REVIEWS

Inferring transmission from within- and between-host pathogen 
genetic diversity. Mol. Biol. Evol. 2018;35(3):719–33. 
DOI: https://doi.org/10.1093/molbev/msx304

36.	Киреев Д.Е., Кириченко А.А., Акимкин В.Г. Геномный 
эпидемиологический надзор за ВИЧ-инфекцией в Рос
сийской Федерации. ВИЧ-инфекция и иммуносупрессии. 
2024;16(4):17–27. Kireev D.E., Kirichenko A.A., Akim-

kin V.G. Genomic surveillance of HIV infection in the Russian 
Federation. HIV Infection and Immunosuppressive Disorders. 
2024;16(4):17–27. 
DOI: https://doi.org/10.22328/2077-9828-2024-16-4-17-27 
EDN: https://elibrary.ru/dscnie

Информация об авторах
Акимкин Василий Геннадьевич — д-р мед. наук, профессор, ака-
демик РАН, директор ЦНИИ Эпидемиологии, Москва, Россия, 
crie@pcr.ru, https://orcid.org/0000-0003-4228-9044
Кириченко Алина Алексеевна  — канд. мед. наук, с. н. с. лаб. ди-
агностики и молекулярной эпидемиологии ВИЧ-инфекции ЦНИИ 
Эпидемиологии, Москва, Россия, kirichenko@cmd.su, 
https://orcid.org/0000-0002-7116-0138
Киреев Дмитрий Евгеньевич — д-р мед. наук, зав. лаб. диагно-
стики и молекулярной эпидемиологии ВИЧ-инфекции ЦНИИ Эпи-
демиологии, Москва, Россия, dmitkireev@yandex.ru, 
https://orcid.org/0000-0002-7896-2379
Участие авторов: Акимкин В.Г. — разработка концепции 
статьи, редактирование статьи; Кириченко А.А. — разработка 
концепции статьи, написание  и редактирование статьи; Кире-
ев Д.Е. — разработка концепции статьи, написание и редактиро-
вание статьи.Все авторы внесли существенный вклад в проведе-
ние поисково-аналитической работы и подготовку статьи, прочли 
и одобрили финальную версию до публикации.

Статья поступила в редакцию 24.02.2026;  
принята к публикации 21.04.2026; 

опубликована 30.04.2026

Information about the authors
Vasily G. Akimkin — Dr. Sci. (Med.), Professor, Full Member of RAS, 
Director, Central Research Institute for Epidemiology, Moscow,  
Russia, crie@pcr.ru, https://orcid.org/0000-0003-4228-9044
Alina A. Kirichenko  — Cand. Sci. (Med.), senior researcher, HIV 
diagnostic and molecular epidemiology laboratory, Central Research 
Institute for Epidemiology, Moscow, Russia, kirichenko@cmd.su, 
https://orcid.org/0000-0002-7116-0138
Dmitry E. Kireev — Dr. Sci. (Med.), Head, HIV diagnostic and mole
cular epidemiology laboratory, Central Research Institute for Epide-
miology, Moscow, Russia, dmitkireev@yandex.ru, 
https://orcid.org/0000-0002-7896-2379
Authors’ contribution: Akimkin V.G. — development of the article 
concept, editing of the article; Kirichenko A.A. — development of 
the article concept, writing and editing of the article; Kireev D.E. — 
development of the article concept, writing and editing of the article. 
All authors made a substantial contribution to the conception of the 
work, acquisition, analysis, interpretation of data for the work, drafting 
and revising the work, final approval of the version to be published.

The article was submitted 24.02.2026;  
accepted for publication 21.04.2026; 

published 30.04.2026


