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Вирус гепатита В (HBV) представляет собой глобальную проблему общественного
здравоохранения. Несмотря на то, что эффективная и безопасная рекомбинантная вак-
цина доступна уже более 30 лет [1], по данным ВОЗ количество людей, инфицированных
вирусом гепатита В, и количество смертей от него продолжает расти с каждым годом [2].

При этом лишь 27 миллионов человек (∼10 % от всех инфицированных) знают о
своем статусе [3], и по меньшей мере около 600 тысяч человек во всем мире ежегодно
умирают от таких заболеваний как хронический гепатит B (CHB), цирроз печени (LC) и
гепатоцеллюлярная карцинома (HCC), ассоциированных с вирусом гепатита В. Известно,
что многие вирусные факторы, такие как вирусная нагрузка, генотип и специфические
вирусные мутации, влияют на прогрессирование заболевания [4].

Наличие замен, позволяющих некоторым вариантам вируса ускользать от вакцинации
(штаммы ускользающие от вакцинации), а также мутаций, вызывающих устойчивость
к лекарственным препаратам, является одним из ключевых факторов дальнейшего рас-
пространения данных мутантных форм. В настоящее время данные риски продолжают
оставаться недостаточно исследованными [5].

В настоящем исследовании были проанализированы генетические последовательности
вируса гепатита В, ранее полученные от добровольцев всероссийского серологического ис-
следования, в котором принимали участие условно здоровые люди. Генетический материал
вируса был выделен от 25 серопозитивных пациентов, проживающих на территории раз-
личных субъектов Российской Федерации: Москва, Санкт-Петербург, Новосибирск, Рес-
публика Дагестан и Республика Крым. Для определения генотипов HBV и лекарственной
устойчивости использовали программы HBVdb и HBVseq [6][7].

В результате проведенного исследования было установлено, что проанализированные
геномы относятся к двум основным генотипам, распространенным на территории Россий-
ской Федерации: генотипу D (23/25, 92 %) и генотипу A (2/25, 8 %). Среди данных гено-
типов только у одной последовательности была выявлена лекарственная устойчивость к
препаратам Ламивудин, Энтекавир и Тенофовир; при этом Escape мутации позволяющие
ускользать от вакцинации были выявлены в 9 случаях из 25 (36 %).
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