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В пробе №8 разработанным нами методом, в до-
полнение к результатам, полученным с помощью 
коммерческих тестов (табл. 4), определено наличие 
субтипа 1b (табл. 5). Секвенированием по методу 
Сэнгера установлено, что в этой пробе содержатся 
сразу две нуклеотидные последовательности локуса 
5'UTR, соответствующие генотипу 1 (РНК №08-1) и 2 
(РНК №08-2) (рис. 1, 5), а также последовательность 
участка гена NS5b, принадлежащая субтипу 1b (рис. 
2А). Фрагмент гена NS2 соответствует геноварианту 
RF1_2k/1b (см.рис. 4).

Секвенированием образца № 17 установлено, что в 
нем содержатся одновременно два участка 5’UTR об-
ласти, соответствующие генотипам 3 (РНК №17-1) и 2 
(РНК № 17-2) (рис. 1, 6), и последовательность участка 
гена NS5b, принадлежащая субтипу 1b (рис. 2А). Фраг-
мент NS2 соответствует рекомбинанту RF1_2k/1b (рис. 4).

В результате секвенирования участков последова-
тельностей РНК ВГС, выделенной из образца № 42, об-
наружены два фрагмента 5’UTR области, принадлежа-
щие генотипу 1 (РНК №42-1) и генотипу 2 (РНК №42-2) 

(рис. 1, 7). Участок гена NS5b соответствует субтипу 1b 
(см. рис. 2, б), а фрагмент NS2 – геноварианту RF1_2k/1b 
(см. рис. 4).

Исходя из полученных результатов, 50 из 240 иссле-
дованных образцов сыворотки крови содержат рекомби-
нантную форму RF1_2k/1b ВГС (см. рис. 3, 4), структура 
которой соответствует имеющимся литературным дан-
ным [20, 39].

Рис. 3. Результат «BootScan» анализа рекомбинантных РНК по последовательности фрагмента NS2 на примере образца № 20 
выполненный в программе RDP 4.95. Исходные генотипы представлены субтипами 2k (AB031663) и 1b (D902208). Стрелка 
указывает определённое программой место рекомбинации.

Рис. 4. Фрагмент множественного выравнивания нуклеотид-
ных последовательностей локуса NS2 в секвенированных об-
разцах № 01 – 50. В качестве референсных использованы по-
следовательности 2k.AB03166 и 1b.D90208 из базы данных 
NCBI. Место рекомбинации указано стрелкой.

Рис. 5. Фрагмент множественного выравнивания нуклеотид-
ных последовательностей локуса 5’UTR в секвенированных 
РНК № 08-1, 08-2. В качестве референсных использованы 
последовательности 1a.M62321, 1b.090208 и 2k.AB03166 из 
базы данных NCBI.

Рис. 6. Фрагмент множественного выравнивания нуклеотид-
ных последовательностей локуса 5’UTR в секвенированных 
РНК № 17-1, 17-2. В качестве референсных использованы 
последовательности 3a.D17763 и 2k.AB03166 из базы дан-
ных NCBI.
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Сопоставление результатов секвенирования с дан-
ными, полученными методом ОТ-ПЦР-РВ, указывает 
на наличие в образце №8 РНК ВГС субтипа 1a (РНК № 
08-1) и рекомбинанта RF1_2k/1b (РНК № 08-2). Полу-
ченные результаты также свидетельствуют, что в пробе 
№17 содержатся одновременно субтип 3а (РНК № 17-1) 
и RF1_2k/1b ВГС (РНК № 17-2). Совокупность данных, 
полученных по образцу №42 доказывает, что он со-
держит как субтип 1b (РНК № 42-1), так и геновариант 
RF1_2k/1b ВГС (РНК № 42-2).

Заключение. Таким образом, в настоящей работе 
предложен и апробирован метод обнаружения цирку-
лирующей рекомбинантной формы RF1_2k/1b вируса 
гепатита С с использованием ОТ-ПЦР в режиме ре-
ального времени. Апробация метода, проведенная на 
240 образцах сыворотки крови пациентов, инфициро-
ванных ВГС, отнесенных при анализе с помощью двух 
коммерческих наборов реагентов к генотипу 2, показа-
ла, что в 50 (20,8%) из этих проб содержится рекомби-
нант RF1_2k/1b. Разработанный нами метод достаточно 
прост в исполнении и может применяться в лаборато-
риях, оснащенных оборудованием для проведения ОТ-
ПЦР в режиме реального времени, с целью выявления 
РНК геноварианта RF1_2k/1b, а также дифференциро-
вания рекомбинанта от генотипа 2 ВГС, что необходимо 
для проведения адекватной и успешной терапии инфи-
цированных пациентов.
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