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в Восточной Азии. Сравнение частоты 
аллеля А у бурят с русскими и тувинца-
ми статистически значимых различий 
не выявило, но было получено досто-
верное различие частот данного поли-
морфизма между бурятами и якутами 
(p<0,05). Эти результаты указывают 
на межэтнические различия в распро-
страненности данного полиморфизма 
на территории Сибири.   

Заключение
В настоящем исследовании дана 

характеристика распространенности 
и внутриэтнической дифференциации 
полиморфизма G-308A гена TNF у бу-
рят по результатам изучения 16 субпо-
пуляций из 5 районов Республики Бу-
рятия. Данный полиморфизм является 
функционально значимым, так как для 
него показана ассоциация с уровнем 
TNF-α, и участвует в формировании 
подверженности к широкому спектру 
мультифакториальных заболеваний. 
Значительная частота аллеля А у бу-
рят (11,5%) согласуется с данными 
по другим сибирским популяциям и в 
то же время значительно выше, чем в 
более южных районах Восточной Азии 
(Китай, Япония). Таким образом, мож-
но предположить, что  полиморфизм 
этого локуса вносит значимый вклад в 
формирование наследственной пред-
расположенности к различным муль-
тифакториальным заболеваниям у 
бурят.  
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лось от 188,4 до 59,2 на 100 тыс.населения. Гепатит 1b вируса гепатита С выявлен у 67,4 
– 76,4%, генотип 3а у 10,9 – 18,8% больных хроническим моногепатитом С. Среди больных 
хроническим гепатитом С с ВИЧ-инфекцией у 43% выявлен генотип 1b и у 35,7% - гено-
тип 3а. Обнаружено сочетание различных комбинаций генотипов вируса С – 1b+3a, 1b+2a, 
1b+1a, 1a+2a.

 Выводы. Заболеваемость гепатитом С в Якутии ниже российской. Установлено, что в 
Якутии основными генотипами вируса С, вызывающими хронический вирусный гепатит С у 
населения, являются 1b (68,8-76,4%) и значительно меньше 3а (13,4-18,8%)  

Ключевые слова: гепатит С, ОГС, хронический гепатит С, ХГС, генотип 1b, генотип 3а.
The purpose of research. To reveal circulation of hepatitis C virus genotypes in patients with 

hepatitis C in the Yakut population.
Material and methods of research. Blood serum of 126 patients with chronic hepatitis C, from 

them 42 patients with HIV-infection is investigated. Virus genotyping was held with application of 
PCR-test-system, allowing determining VHC genotypes: 1a, 1b, 2, 3а.

Results. In Republic Sakha hepatitis C morbidity did not exceed mean Russia’s level. Virus 
carrying decreased from 188, 4 up to 59, 2 on 100 thousand population. The virus of hepatitis C is 
revealed in 67, 4-76, 4 %, the genotype 3а in 10,9-18,8 %  of patients with chronic monohepatitis 
C. Among patients with chronic hepatitis C with HIV-infection in 43 % - genotype 1b is revealed and 
in 35,7 % - a genotype 3а. The combination of various combinations of genotypes of virus C - 1b + 
3а, 1b + 2а, 1b + 1а, 1а + 2а is revealed.

Conclusions. Hepatitis C morbidity in Yakutia is below Russian one. It is established, that in 
Yakutia the basic genotypes of a virus C, causing a chronic virus hepatitis C in the population, are 
1b (68, 8-76, 4 %) and much less 3а (13, 4-18, 8 %).

Keywords: hepatitis C, AHC, chronic hepatitis C, CHC, genotype 1b, genotype 3а.
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Введение
Несмотря на то, что вирусный ге-

патит С (ВГС) стал доступен для изу-
чения сравнительно недавно, его ис-
следование можно назвать успешным. 
Однако по-прежнему не существует 
вакцины против гепатита С, а его рас-
пространенность бьет все мировые 
рекорды. Характерные особенностии 
инфекции ВГС – циркуляция вируса 
в минимальных концентрациях и не 
имеющая прецедентов гетерогенность 
ВГС, которая является причиной его 
слабой иммуногенности, не приводя-
щей к выработке полноценного протек-
тивного иммунитета. В связи с этим не 
исключается возможность повторного 
инфицирования. 

По различным классификациям оп-
ределяется 6, 11 и более генотипов ВГС 
и более 90 субтипов [9,10]. Установле-
ны существенные различия в распро-
странении генотипов. Так, например, в 
Японии, Тайване и Китае регистрируют 
преимущественно генотип 1b, который 
даже называется «японским». В США 
преобладает генотип 1а – «американс-
кий» [8].  На Африканском континенте 
встречаются все генотипы, но чаще 4-
й и  5а [10].  Доминирующим в России 
генотипом является 1b, фиксируется 
повсеместно от 50-56% в Центральной 
России до 80-83% на Дальнем Востоке 
[1,3,7].  Давно показано, что наиболее 
тяжелое течение, высокий процент 
хронизации с неблагоприятным исхо-
дом в цирроз и гепатокарциному, пло-
хой ответ на противовирусную терапию 
имеют больные с генотипом 1b. 

Это обстоятельство определило 
цель исследования – изучить рас-
пространенность вирусного гепатита С 
и выявить генотипы вируса С  в Яку-
тии. Для реализации этой цели были 
поставлены следующие задачи: а) 
анализ заболеваемости вирусными ге-
патитами С на территории республики; 
б) изучение генотипов вируса гепатита 
С у больных хроническим гепатитом С 
(ХГС).

Материалы и методы
Использованы официальные дан-

ные регистрации вирусных гепатитов в 
РС(Я) и статистические данные отде-
ления вирусных гепатитов ЯГКБ. Гено-
типирование вируса гепатита С прово-
дилось в лаборатории молекулярной 
вирусологии и генной инженерии НИИ 
гриппа РАМН г. Санкт-Петербурга с 
применением ПЦР-тест-систем, поз-
воляющих определять 4 генотипа ВГС: 
1а,1в, 2, 3а. В 2006 г. генотипированы 
16 образцов РНК вируса у больных 
хроническим гепатитом С из Якутии, 

выделенных посредством ПЦР. В 2008 
г. у 112 больных хроническим гепати-
том С, из них у 42 с ВИЧ-инфекцией, 
определены генотипы вируса гепатита 
С в ФГУН Хабаровской НИИ эпидемио-
логии и микробиологии Роспотребнад-
зора.  

Результаты и обсуждения
Показатели заболеваемости остры-

ми, хроническими формами гепатита 
С и носительства вируса гепатита С 
демонстрированы на рис.1. За годы 
наблюдения (1999-2007) заболева-
емость острым гепатитом С (ОГС) в 
Республике Саха (Якутия) не превы-
шала общероссийские показатели. В 
1999г. на территории республики за-
фиксирован максимальный показатель 
заболеваемости ОГС - 4,8 на 100  тыс. 
населения.  С 2000 по 2007 г. в реги-
оне отмечаются лишь незначительные 
колебания показателей – 2,3-1,6-2,4 
на 100 тыс. населения. По России по-
казатели заболеваемости ОГС в 1999, 
2000 и 2001 гг. в 6-7 раз были выше по-
казателей по Якутии. Начиная с 2001г. 
в РФ зафиксировано общее снижение 
заболеваемости ОГС (16,7 на 100 тыс. 
населения), в 2007 г. показатель до-
стиг минимальных значений (3,6 на 
100 тыс.).        

Многолетняя динамика заболевае-
мости хроническим гепатитом С в Яку-
тии характеризуется разной интенсив-
ностью эпидемического процесса. С 
1999 г. заболеваемость ХГС постоянно 
росла от 11,3 на 100 тыс. населения и 
достигла максимального уровня 45,8 в 
2003 г. С 2004 по 2007 г. сохраняется 
высокий уровень заболеваемости ХГС 
от 36,4 до 42,6. Следует также отме-
тить, что если уровень заболеваемос-
ти ХГС в Якутии до 2002 г. не превы-
шал уровня заболеваемости по РФ, то 
начиная с 2003 по 2007 г. общий уро-
вень этого показателя был выше рос-
сийского в 1,2-2 
раза. Такая ситу-
ация свидетель-
ствует о высокой 
склонности к 
хронизации HCV-
инфекции.

 Об уровне но-
сительства ВГС 
судят по часто-
те обнаружения 
анти-ВГС, и эпи-
демический про-
цесс ВГС в реги-
оне в основном 
поддерживается 
за счет хрони-
ческих форм 

заболевания. Показатели вирусоно-
сительства в 1999 г. достигли 188,4 
на 100 тыс. населения, что было в 2 
раза выше среднероссийского (95,5). 
В последующем в Якутии отмечено 
значительное снижение вирусоноси-
тельства - до 59,2 на 100 тыс. в 2007 
г. В РФ имела место обратная тенден-
ция – рост показателей вирусоноси-
тельства до 2001 г. (127,0 на 100 тыс.) 
с последующей тенденцией к незначи-
тельному снижению (106,2 и 105,4 в 
2006 и 2007 гг. соответственно). Важно 
отметить, что суммарный показатель 
заболеваемости гепатитом С в Якутии 
в последние годы стабильно ниже, чем 
среднероссийский. Так, в 2004 и 2005 
гг. суммарный показатель в Якутии со-
ставлял 130,9 и 121,7 на 100 тыс. со-
ответственно, тогда как среднероссий-
ские показатели в эти годы составляли 
173,8 и 157,1.

По данным отделения вирусных 
гепатитов ЯГКБ, удельный вес остро-
го гепатита С в 2008 г. составил всего 
26% (40% - острый гепатит D (ОГD) и 
22% - острый гепатит В (ОГВ)). Причем 
в 2002 г. среди других острых вирус-
ных гепатитов ОГС занимал послед-
нее место и его удельный вес состав-
лял 13,9%, после ОГВ (67,1%) и ОГD 
(16,4%). В дальнейшем наблюдается 
волнообразное повышение заболева-
емости острым гепатитом С в 2 раза 
(13,9% - в 2002г., 26% - в 2008г.), в 
столько же раз снизился удельный вес 
ОГВ - от 67,1 до 22%. 

Подобная обстановка отмечается 
при хронических вирусных гепатитах. 
Удельный вес вируса гепатита С в 
этиологической структуре хроничес-
ких вирусных гепатитов в Республи-
ке Саха (Якутия) незначителен, все-
го 18,2±0,9%, тогда как наибольший 
удельный вес пришелся на вирусный 
гепатит В, чья доля составляла 32,4%, 
и на гепатит D (24,5%).  

Рис.1. Многолетняя динамика показателей заболеваемости остры-
ми и хроническими формами гепатита С и носительства гепатита С 
в показателях на 100 тыс. населения
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По сравнению с 2002 г. в 2008 г. в 
этиологической структуре других хро-
нических вирусных гепатитов удель-
ный вес  ХГС повысился в 1,6 раза, 
ХГD - в полтора раза. При этом за 
рассматриваемый период более чем 
в 2 раза упал удельный вес ХГВ. Ре-
зультаты исследования весьма близки 
к значениям, полученным на многих 
других территориях России и стран 
СНГ [2,4-6].

В РС(Я) была проведена этиологи-
ческая расшифровка на уровне гена-
типа вируса С у разных групп больных 
хроническим гепатитом С. В 2006 г. у 
16 больных моноинфекцией ХГС были 
определены генотипы вируса гепатита 
С. С наибольшей частотой обнаружен 
генотип ВГС 1 b – у 11 больных (68,7%). 
Еще у 3 больных тестирован генотип 
ВГС 3а (18,8%) и у 2 – 2а (12,5%). Ка-
ких-либо особенностей клинического 
течения заболевания у пациентов с 
различными генотипами ВГС обнару-
жено не было. В 2008г. Тереховой М.В 
с коллегами исследованы 112 сыво-
роток крови больных хроническим ге-
патитом С, среди которых 42 больных 
были инфицированы ВИЧ-инфекцией. 
По результатам двух исследований в 
разные годы установлено, что этиоло-
гическими агентами гепатита С у боль-
ных из Якутии были генотипы 1b,  3а, 
2а и разное сочетание этих генотипов. 
Причем генотип 1b значительно пре-
восходил другие генотипы. 

В якутской популяции с наибольшей 
частотой встречаются генотипы 1b и 3a 
у больных хроническим гепатитом С. В 
68,7-76,4% образцов этиологическим 
фактором выступал генотип 1b вируса 
С, реже генотип 3а (10,9-18,8%). Гено-
типы 1а, 2а среди больных ХГС якут-
ской популяции не были определены, 
однако у них в отличие от больных из 
других регионов России, зафиксиро-
вано наличие этих генотипов в разных 
комбинациях с другими генотипами. 
Важно отметить, что генотипы 3а, 2а и 
2b, которые обнаруживаются в Якутии 
самостоятельно или в комбинации с 
другими генотипами, относят к редко 
выявляемым генотипам вируса С – 3а 
встречается от 5,6 до 18,9% случаев, 
2а и 2b –  от 4,7 до 0,5% случаев [3]. 
Отечественными и зарубежными авто-
рами подтверждено, что имеется взаи-
мосвязь между путем передачи виру-
са гепатита С и его генотипом. Итак, 
генотипы 3а (в Якутии встречаются в 
13,4-18,8%) и 1а значительно чаще оп-
ределяются у лиц, принимающих нар-
котики внутривенно, тогда как генотип 
1b (в РС(Я) до 76,4%) чаще выявляет-
ся у больных хроническим гепатитом 

С, заразившихся 
в результате ме-
дицинских парен-
теральных  мани-
пуляций [11-13]. 
Комбинация  ге-
нотипа 1b с дру-
гими генотипами 
у пациентов хро-
ническим гепати-
том С в Якутии 
(1b+3a, 1b+2a, 
1b+1a, 1a+2a) 
свидетельствует 
о разнообразии 
этиологической 
структуры забо-
леваемости, о 
степени тяжести 
клинического те-
чения болезни и 
о резистентности 
противовирусной 
терапии (рис.2).

Среди хрони-
ческих гепатитов 
С ВИЧ-инфици-
рованные паци-
енты составили 
42 (37,5%) чел. 
У них выявлены 
те же генотипы, 
что и у больных 
хроническим ге-
патитом С без 
ВИЧ-инфекции. Если в группе больных 
моноинфекцией гепатита С сущест-
венно преобладал генотип 1b – 76,4% 
против 13,4% генотипа 3а, то у боль-
ных хроническим гепатитом С с ВИЧ-
инфекцией  генетический спектр виру-
са С резко отличался – 43% случаев 
- генотип 1b и 35,7 – генотип 3а, т.е. 
значительно чаще и почти в равном 
количестве  встречались данные гено-
типы при микст HCV- и ВИЧ-инфекции 
(рис.3).

Превалирование генотипа 1b мож-
но объяснить тем, что вирус гепатита 
С генотипа 1 b имеет более высокую 
вирусную нагрузку по сравнению с 
другими генотипами, в связи с чем 
труднее поддается противовирусной 
терапии. Поэтому, как правило, паци-
ентки с выявленным во время бере-
менности хроническим гепатитом С, 
обусловленным  генотипом 1 b , имеют 
относительно высокий уровень вируса 
в крови, вследствие чего возрастает 
риск перинатального инфицирования 
детей.

В настоящее время для лечения 
гепатита С в медицинской практике 
просто необходимы данные о геноти-
пах вируса гепатита С. Практические  

врачи активно используют современ-
ные методы определения генотипов 
вируса С и генотипирование является 
высокоинформативным как для тера-
певтического прогноза, так и для про-
ведения эпидемиологических иссле-
дований.

Из-за разницы в объемах выборки 
двух исследований мы не проводили 
статистический анализ распределе-
ния. Эти данные  требуют дальнейшей 
проверки на большей группе обсле-
дуемых больных из Республики Саха 
(Якутия). Кроме того, для подробного 
молекулярно-эпидемиологического 
анализа полученных результатов не-
обходимо учитывать пути передачи и 
способы заражения  вирусом гепатита 
С, а также возрастные особенности па-
циентов.  

Выводы
В результате исследований важно 

отметить: а) суммарный показатель 
заболеваемости гепатитом С в Респуб-
лике Саха (Якутия) в последние годы 
стабильно ниже, чем среднероссийс-
кий, но сохраняется высокий уровень 
источников инфекции (хронических 
форм – 42,6 и вирусоносительства 

Рис.2.  Структура генотипов вируса гепатита С, циркулирующих на 
территории Республики Саха (Якутия) и в Российской Федерации

Рис.3.  Генотипы вируса гепатита С у больных хроническим гепати-
том С и хроническим гепатитом С с ВИЧ-инфекцией в Республике 
Саха (Якутия)
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– 59,2 на 100 тыс.населения), что не 
снимает актуальность проблемы; б) 
наибольший удельный вес в этиоло-
гической структуре острых и хрони-
ческих вирусных гепатитов, по данным 
отделения вирусных гепатитов ЯГКБ, 
приходится на гепатит С и D, чьи доли 
составили 26 и 41,2% соответственно; 
в) установлено, что в Якутии, также как 
и по всей России, основными генотипа-
ми вируса С, вызывающими хроничес-
кий гепатит у населения, являются 1b 
(68,8-76,4%) и, значительно, меньше 
3а (13,4-18,8%), но именно с генотипом 
1b связаны наиболее тяжелое течение 
болезни, высокий процент хронизации 
с неблагоприятным исходом в цирроз 
и гепатокарциному, плохой ответ на 
противовирусную терапию; г) в группе 
больных с ВИЧ-инфекцией существен-
но чаще выявлялись генотипы 1b и 3а.
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Бронхиальная астма (БА) по-пре-
жнему остается одной из актуальных 

проблем пульмонологии в настоящее 
время. Постоянный прирост заболе-
ваемости БА во всем мире делает ак-
туальными исследования по изучению 
факторов, способствующих формиро-
ванию этого заболевания. Молекуляр-
но-генетические исследования четко 
показали вовлечение генетических 
факторов в патогенез БА [1,2,3]. Про-
ведены сотни исследований, позволив-
шие установить ассоциацию полимор-
физма различных генов с БА [4,5,6,7]. 

В последнее время из генов-канди-
датов БА внимание исследователей 
привлечено к гену хемокинового ре-
цептора CCR5. 

Белок CCR5 является членом се-
мейства G-белок-сцепленных рецеп-
торов с 7 трансмембранными доме-

нами [8]. Ген CCR5 локализован на 
3-й хромосоме в регионе p21.3. CCR5 
представляет собой трансмембранный 
белок с молекулярной массой 40600 
Да, состоящий из 352 аминокислотных 
остатков. ССR5 представлен преиму-
щественно на поверхности активи-
рованных моноцитов (макрофагов), 
дендритных клеток и Т-лимфоцитов 
памяти (CD 26High, CD 45RA-, CD 45RO+, 
CD 69-, CD 95+) [9]. 

В норме рецептор CCR5 связывает 
хемокиновые лиганды MIP-1a, MIP-
1b, моноцит хемотаксических белков 
(МСР) 2, 4, RANTES и  посредством 
этого участвует в активации иммуно-
компетентных клеток и их миграции в 
очаг воспаления [10].

В гене CCR5 в настоящее время 

И.И.Черкашина, С.Ю.Никулина, Н.И.Логвиненко, В.Н.Максимов, 
М.И.Воевода, Е.Д.Либердорвская
Особенности полиморфизма гена 
хемокинового рецептора ССR5  у больных 
бронхиальной астмой и их родственниковУДК: 616.248-056.7

Проведено семейное обследование 70 пробандов, у которых диагностирована бронхиальная астма (БА) и 162 их родственника I, II, 
III степени родства (основная группа). В контрольную группу были включены  здоровые люди (n=263). В работе использован общепри-
нятый комплекс обследования лиц, страдающих БА, молекулярно-генетические методы исследования, а также методы статистической 
обработки данных. Представлены результаты исследования полиморфизма гена хемокинового рецептора ССR5 в кодирующей области 
у больных БА и их родственников в сравнении с группой контроля. Установлено, что полиморфизм гена хемокинового рецептора CCR5 в 
кодирующей области ассоциирован с БА и является важной компонентой наследственной предрасположенности БА.

Ключевые слова: бронхиальная астма, генетические предикторы, метод Вайнберга, собственные исследования.

Family inspection of 70 probands with diagnosis bronchial asthma (BА) and 162 their relatives of I, II, III degrees of relationship (the basic group) 
is held. Healthy people have been included in control group (n=263). In work the standard complex of inspection of the persons with BA, molecular-
genetic methods of research, and also methods of STATistical data processing are used. Results of research of hemokine receptor ССR5 gene 
polymorpHism in coding area in BA patients and their relatives in comparison with control group are presented. It is established, that polymorpHism 
of a hemokine receptor CCR5 gene in coding area is associated with BA and is important component of hereditary predisposition to BA.

Keywords: bronchial asthma, genetic predictors, Vainberg’s method, own investigations.
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