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РЕЗЮМЕ
Введение. Вирус папилломы человека (ВПЧ) ежегодно становится причиной более 600000 случаев заболевания и 350000 смертей от рака 
шейки матки (РШМ). Профилактическая вакцинация против ВПЧ и скрининг являются наиболее действенными методами снижения 
заболеваемости и смертности от РШМ. В условиях высоких показателей охвата иммунизацией существует вероятность изменения 
структуры циркулирующих среди населения типов ВПЧ и увеличения риска снижения эффекта от программ вакцинации. Изучение 
генотипического разнообразия, распространенности коинфекций и взаимодействия генотипов ВПЧ в различных популяциях является 
комплексной задачей для определения онкогенного потенциала патогена, оценки эффективности вакцинопрофилактики.
Цель исследования. Изучение генотипического разнообразия, распространенности высокоонкогенных типов вируса папилломы человека 
и эпидемиологическая оценка вариантов коинфекции у пациентов группы риска по инфекциям, передаваемым половым путем.
Материалы и методы. В 2005–2024 гг. обследовано 9056 пациентов, в том числе 1269 женщин, не имеющих жалоб и клинических проявлений 
заболевания, 751 больной с инфекциями, передаваемым половым путем (ИППП). Проводили обследование на ИППП и определение 12 
генотипов ВПЧ. Методы исследования: ПЦР, клинический, эпидемиологический, методы статистики.
Результаты и обсуждение. Распространенность ВПЧ среди пациентов дерматовенерологического профиля составила 28,4 %. Наиболее 
распространенными типами ВПЧ у больных группы риска по ИППП являются как вакцинные (ВПЧ 16), так и невакцинные (ВПЧ 31, 33, 35, 
45, 56, 58) генотипы вируса, что важно учитывать при разработке программ скрининга и профилактики. Выявлена распространенность 
коинфекций ВПЧ и ИППП в 74,7 % случаев, в том числе 74,9 % при микоуреаплазмозах. Множественная ВПЧ-инфекция обнаружена 
в 15 % случаев, при этом наиболее частые сочетания ВПЧ ВКР включали генотипы 16, 31, 33, 35 и 56. На основе статистического анализа 
предполагается наличие конкурирующего взаимодействия некоторых пар генотипов ВПЧ.
КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: вирус папилломы человека, инфекции, передаваемые половым путем, распространенность, генотипическое 
разнообразие, множественная инфекция.
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SUMMARY
Introduction. Human papillomavirus (HPV) causes over 600,000 cases and 350,000 deaths from cervical cancer (CC) annually. Preventive HPV 
vaccination and screening are the most effective methods for reducing cervical cancer incidence and mortality. With high immunization 
coverage, there is a potential for changes in the pattern of HPV types circulating in the population, increasing the risk of reduced effectiveness of 
vaccination programs. Studying genotypic diversity, the prevalence of coinfections, and the interactions of HPV genotypes in different populations 
is a complex task for determining the oncogenic potential of the pathogen and assessing the effectiveness of vaccination.
Study objective. To study the genotypic diversity and prevalence of highly oncogenic HPV types and to conduct an epidemiological assessment 
of coinfection patterns in patients at risk for sexually transmitted infections (STIs).
Materials and methods. From 2005 to 2024, 9,056 patients were examined, including 1,269 women without complaints or clinical manifestations 
of disease and 751 patients with STIs. They were tested for STIs and identified 12 HPV genotypes. Research methods included PCR, clinical, 
epidemiological, and statistical methods.
Results and discussion. The prevalence of HPV among patients with dermatovenereological profile was 28.4 %. The most common HPV types in 
patients at risk for STIs are both vaccine-relevant (HPV 16) and non-vaccine-relevant (HPV 31, 33, 35, 45, 56, 58) genotypes of the virus, which is 
important to consider when developing screening and prevention programs. The prevalence of HPV and STI coinfections was revealed in 74.7 % of 
cases, including 74.9 % in mycoureaplasmosis. Multiple HPV infection was detected in 15 % of cases, while the most frequent combinations of HPV VCR 
included genotypes 16, 31, 33, 35 and 56. Based on statistical analysis, competitive interactions are suggested between certain pairs of HPV genotypes.
KEYWORDS: human papillomavirus, sexually transmitted infections, prevalence, genotypic diversity, multiple infections.
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Введение
Высокая распространенность злокачественных ново-

образований (ЗНО) является значительным бременем для 
общества в странах с любым уровнем экономического раз-
вития. Причинами увеличения распространенности рака 
являются рост и старение населения, усиление влияния 
поведенческих факторов риска, изменение репродуктивных 
моделей, обусловленных урбанизацией и экономическим 
развитием. Одним из значимых факторов риска, связанных 
с основными причинами смерти от ЗНО являются инфекции, 
играющие значительную роль в возникновении рака печени, 
желудка и рака шейки матки (РШМ) [1]. Значительную часть 
случаев ЗНО и смертей от них можно было бы предотвратить 
путем широкого применения эффективных профилакти-
ческих мер, таких как борьба против табака, вакцинация 
и использование тестов на раннюю диагностику [2]. Вирус 
папилломы человека (ВПЧ) ежегодно становится причи-
ной более 600000 случаев заболевания и 350000 смертей 
от РШМ [1]. Для формирования РШМ недостаточно только 
инфицирование ВПЧ. Важнейшими кофакторами канцеро-
генеза при ВПЧ являются поведенческие, средовые факторы 
риска и другие инфекции, передаваемые половым путем 
(ИППП). Коинфекции ВПЧ и других, не связанных с ВПЧ 
ИППП, способствуют длительной персистенции вирусов, 
потенцируют диспластические и неопластические пораже-
ния шейки матки [3–5]. Бессимптомные недиагностируемые 
коинфекции ИППП и ВПЧ представляет собой резервуар 
новых генотипов ВПЧ с потенциальным онкогенным рис-
ком, а также являются фактором риска инфицирования 
другими ИППП [6, 7]. Клиническая и вирусологическая 
роль множественных инфекций ВПЧ до сих пор неясна 
и остается спорной. Недостаточно изученными являют-
ся вопросы взаимодействия неонкогенных ВПЧ и ВПЧ 
высокого канцерогенного риска (ВКР), распространения 
ВПЧ ВКР среди больных аногенитальными бородавками 
[7, 8]. Доля РШМ, ассоциированного с ВПЧ 16 и 18 типов 
составляет по данным многих авторов, около 70 % во всем 
мире. Относительная значимость других типов ВПЧ ВКР 
имеет различия в зависимости от географического реги-
она [9–12]. В некоторых исследованиях сообщается, что 
множественные ВПЧ инфекции связаны с более высоким 
риском РШМ, оппонирующие исследователи предполага-
ют, что присутствие нескольких генотипов одновременно 
не влияет на течение инфекции и утверждают, что наличие 
множественных инфекций ВПЧ связано только с ранними 
стадиями поражений шейки матки, подчеркивая при этом 
отсутствие синергического действия различных типов ВПЧ 
в канцерогенезе [13–15].

Профилактическая вакцинация против ВПЧ является 
наиболее действенным методом снижения заболеваемости 
и смертности от заболеваний, связанных с ВПЧ, а впослед-
ствии, возможно, устранения РШМ и ВПЧ-ассоциированных 
заболеваний. Следует учесть, что вакцина может предот-
вратить только инфекцию и поражения, связанные с це-
левыми типами вакцины, а существующие вакцины на-
целены не на все типы ВПЧ ВКР. В странах с высоким 
охватом программами вакцинации против ВПЧ (Швеция, 
Норвегия, Финляндия, Великобритания) в последние годы 

возобновилась тенденция к росту заболеваемости РШМ 
в период после вакцинации, особенно среди женщин стар-
шего возраста 25–40 лет [16–18]. Возможно, указанные 
негативные тенденции связаны с феноменом замещения 
экологических ниш ВПЧ из невакцинных типов вируса. 
Эти изменения наблюдались как у вакцинированных, так 
и у невакцинированных женщин в одной и той же исследу-
емой популяции. В свете этих наблюдений не совсем ясно, 
каковы будут последствия смены типа ВПЧ, связанного 
с вакцинацией, особенно у невакцинированных женщин 
старшего возраста [19]. Исследованиями последних лет 
обсуждается риск замены в популяции вакцинных типов 
ВПЧ невакцинными, увеличением частоты инфицирования 
невакцинными типами из-за элиминации вакцинных типов 
ВПЧ с риском последующего снижения эффекта от программ 
иммунизации [20, 21]. Эти опасения могут быть вполне 
обоснованы, учитывая данные более ранних исследований 
замены типа патогена, например, после вакцинации против 
пневмококковой инфекции [22]. Ожидается, что в ближай-
шие годы охват вакцинацией против ВПЧ в РФ значительно 
увеличится благодаря внедрению национальных программ, 
поэтому крайне важно изучить возможность замены типов 
ВПЧ для комплексной оценки влияния иммунизации против 
ВПЧ на бремя РШМ и, таким образом, обеспечить научную 
основу для разработки стратегий профилактики и контроля 
РШМ. Наилучшим способом оценки эффекта замены типа 
ВПЧ является сравнение уровня инфицирования невакцин-
ными типами вируса у вакцинированного и невакциниро-
ванного населения или сравнение результатов генотипиро-
вания у пациентов в период до и после вакцинации путем 
долгосрочного наблюдения. Это трудновыполнимая задача, 
так как вакцинация против ВПЧ на национальном уровне 
внедряется долго, охват иммунизацией против ВПЧ в РФ 
остается невысоким, поэтому провести прямые наблюдения 
замены типа ВПЧ после вакцинации не представляется воз-
можным. Изучая конкурентное взаимодействие различных 
генотипов ВПЧ можно оценить потенциал замены, связанной 
с вакцинацией, что уже было показано в нескольких исследо-
ваниях, например преимущество ВПЧ 33 типа перед другими 
высокоонкогенными типами ВПЧ среди невакцинированного 
населения [23, 24]. В недавних исследованиях авторы пред-
положили возможность конкуренции между некоторыми 
типами ВПЧ среди невакцинированной популяции [25, 26]. 
Изучение распространенности и генотипического разнообра-
зия ВПЧ в различных популяциях является комплексной 
задачей не только для оценки онкогенного потенциала ВПЧ, 
но и для оценки эффекта и рисков программ по вакцинации. 
Исследование характера множественной инфекции ВПЧ 
имеет важное значение для оценки конкуренции между ти-
пами ВПЧ во время естественной инфекции до проведения 
вакцинопрофилактики [27].

Цель исследования
Изучение генотипического разнообразия, распростра-

ненности высокоонкогенных типов вируса папилломы 
человека и эпидемиологическая оценка вариантов коин-
фекции у пациентов группы риска по инфекциям, пере-
даваемым половым путем.
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Материалы и методы
Контингент обследуемых. Из числа лиц, обратившихся 

в СПб ГБУЗ «КВД № 8» в 2005–2024 гг. за медицинской по-
мощью по поводу ИППП, по поводу заболевания полового 
партнера или с профилактической целью обследовано 9056 
пациентов (4950 мужчин и 5375 женщин) в возрасте 14–69 лет. 
Группу сравнения составили пациенты, не имеющие жалоб 
и клинических проявлений заболевания, обратившиеся для 
прохождения ежегодного обязательного медицинского ос-
видетельствования в связи с профессиональной деятельно-
стью, из них обследовано 1269 женщин в возрасте 26–65 лет. 
Из числа больных с бактериальными, паразитарными и ви-
русными ИППП обследован 751 пациент (236 мужчин и 515 
женщин) с определением 12 генотипов ВПЧ. Выявление 
ИППП (Ureaplasma urealyticum, Ureaplasma parvum, Myco-
plasma hominis, Mycoplasma genitalium, Chlamydia trachomatis, 
Trichomonas vaginalis, Herpesvirus II type, Cytomegalovirus), 
качественное определение ВПЧ (генотипы 16, 18, 31, 33, 35, 
39, 45, 51, 52 и генотипы 55, 56, 58, 59, 68, 73, 83) прово-
дили с использованием реагентов для ПЦР «GenPak® DNA 
PCR test» (ООО «НПФ «Генлаб», Москва), определение 
12 генотипов ВПЧ (16, 18, 31, 33, 35, 39, 42, 45, 51, 52, 56, 
58 типы) проводили с использованием реагентов для ПЦР 
«Мультиген» (ООО «НПФ «Генлаб», Москва) в условиях 
клинико-диагностической лаборатории СПб ГБУЗ «КВД № 8». 
Выявляли наличие ВПЧ в соскобе из цервикального канала 
и/или уретры, полученного с использованием одноразового 
урогениального зонда или цитощетки. В исследовании вклю-
чались только невакцинированные против ВПЧ пациенты.

Полученные результаты анализировали с использовани-
ем методов ретроспективного эпидемиологического анализа, 
клинического и статистического методов. Для обработки 

данных, их визуализации использовали «Microsoft® Office® 
Excel 2007». Использовали непараметрический анализ 
на основе рангов, проводили расчет доверительных ин-
тервалов (ДИ) методом Уилсона. Для анализа ассоциаций 
между двумя бинарными переменными использовали ста-
тистические инструменты расчета отношения шансов (OR), 
для учета множественных сравнений применяли поправку 
на вероятность ложного обнаружения Бенджамини-Хохберга. 
Для оценки достоверности различий показателей исполь-
зовали расчет критерия хи-квадрат (χ2) Пирсона и точного 
критерия Фишера с критическим значением достоверности 
для уровня значимости не более p<0,05. Положительный 
результат только по одному генотипу ВПЧ (среди всех 
целевых для набора) определялся как единичная инфекция 
ВПЧ, а по более чем одному генотипу – как множественная 
инфекция.

Полученные результаты
При обследовании пациентов, обратившихся для об-

следования по поводу ИППП (n=9056) выявлено 28,4 % 
(95 % ДИ 27,45–29,31) ВПЧ-позитивных, из них 26,8 % 
(95 % ДИ 25,55–28,02) мужчин и 30,3 % (95 % ДИ 28,89–
31,7) женщин, p<0,05. При анализе частоты выявления 
ВПЧ в различных возрастных группах больных выяснено, 
что максимальная распространенность ВПЧ наблюда-
лась у мужчин в возрастной группе 20–29 лет (36,4 % 
(95 % ДИ 34,33–38,47)), различия в распространенности 
у мужчин и женщин в вышеуказанной возрастной группе 
статистически незначимы (p>0,05). У женщин наиболь-
шая распространенность ВПЧ обнаружена в возрастной 
группе 40–49 лет (45,6 % (95 % ДИ 39,98–51,29)), различия 
в возрастной категории 40–49 лет у мужчин и женщин 

достоверны (p<0,05). В группе сравнения 
(n=1269) выявлено 56 ВПЧ-позитивных 
пациенток (4,4 % (95 % ДИ 3,28–5,54)) 
(табл. 1).

У пациентов из группы больных 
(n=751) были обнаружены следующие 
ИППП: другие уточненные заболевания, 
передающиеся половым путем, обуслов-
ленные Ureaplasma urealyticum, Ureaplas-
ma parvum, Mycoplasma hominis и Myco-
plasma genitalium (A63.8, микоураплазмозы, 
n=350), у 115 мужчин и 235 женщин, аноге-
нитальная герпетическая вирусная инфек-
ция (A60, n=29) у 17 мужчин и 12 женщин, 
цитомегаловирусная болезнь неуточненная 
(B 25.9, n=14) у 4 мужчин и 10 женщин, 
урогенитальный трихомониаз (А59.0, n=29) 
у 11 мужчин и 18 женщин, хламидийная 
инфекция нижних отделов мочеполово-
го тракта (A56.1, n=61) у 19 мужчин и 42 
женщин, аногенитальные (венерические) 
бородавки (A63.0, n=232) у 71 мужчины 
и 161 женщины. Проводили обследование 
с определением 12 генотипов ВПЧ. Все-
го обследовали 236 мужчин (31,4 % (95 % 
ДИ 28,1–34,74)) и 515 женщин (68,6 % 
(95 % ДИ 65,26–71,9)). Из числа обследо-

Таблица 1
Половозрастная характеристика ВПЧ-позитивных пациентов
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ванных пациентов у 606 (80,7 % (95 % 
ДИ 77,87–83,52)) выявлены ВПЧ ВКР, 
в том числе у 192 мужчин (81,4 % (95 % 
ДИ 76,39–86,32)) и 414 женщин (80,4 % 
(95 % ДИ 76,96–83,82)). У 145 больных 
(19,3 (95 % ДИ 16,48–22,13)), в том чис-
ле у 44 мужчин (18,6 % (95 % ДИ 13,68–
23,61)) и 101 женщины (19,6 % (95 % 
ДИ 16,18–23,04)) ВПЧ ВКР не были вы-
явлены, присутствовали только ИППП 
и/или клинические проявления ВПЧ 
инфекции, обусловленной 6, 11 типами 
вируса (аногенитальные (венериче-
ские) бородавки). У 217 человек (28,9 % 
(95 % ДИ 25,65–32,14)), в том числе 
у 67 мужчин (28,4 % (95 % ДИ 22,64–34,14)) и 150 женщин 
(29,1 % (95 % ДИ 25,2–33,05)) отсутствовали клинические 
проявления ИППП, были обнаружены ВПЧ ВКР одного или 
нескольких генотипов одновременно. Сочетанная инфекция 
ИППП и ВПЧ ВКР обнаружена у 389 человек (51,8 % (95 % 
ДИ 48,22–55,37)), в том числе у 125 мужчин (53 % (95 % ДИ 
46,6–59,33)) и 264 женщин (51,3 % (95 % ДИ 46,95–55,58)).

В исследуемой группе наиболее распространенными ге-
нотипами ВПЧ оказались 16 и 31 типы, которые обнаружили 
у 150 (24,8 % (95 % ДИ 21,32–28,19) и 141 (23,3 % (95 % ДИ 
19,9–26, 63) больных соответственно. ВПЧ 16 и 31 типов встре-
чались с сопоставимой частотой и в 1,9 раз чаще, чем ВПЧ 33, 
35 и 56 типов (p<0,05), а также почти в 5 раз чаще, чем ВПЧ 
18, 39, 45, 51, 55 и 58 типов (p<0,05). ВПЧ 33 типа выявлялся 
чаще у женщин (52 случая, 12,6 % (95 % ДИ 9,37–15,75)), чем 
у мужчин – 16 случаев (8,3 % (95 % ДИ 4,42–12,24)), ВПЧ 
45 и 39 типов определялись чаще у мужчин – 16 случаев 
(8,3 % (95 % ДИ 4,42–12,24)) и 15 случаев (7,8 % (95 % ДИ 
4,02–11,61)) соответственно, чем у женщин – 21 случай (5,1 % 
(95 % ДИ 2,96–7,19) и 16 случаев (3,9 % (95 % ДИ 2,01–5,72)) 
соответственно. ВПЧ 58 типа выявлялся чаще у женщин – 
30 случаев (7,3 % (95 % ДИ 4,75–9,74)), реже у мужчин – 13 
случаев (6,8 % (95 % ДИ 3,22–10,32)), но достоверных раз-
личий в распространенности генотипов у мужчин и женщин 
не обнаружено, (p=0,88) (рис. 1).

У ВПЧ-позитивных больных исследуемой группы 
(n=606) анализировали случаи коинфекции генотипов ВПЧ 
и ИППП из всего изучаемого репертуара инфекций. ВПЧ 
18 типа сочетался с ИППП наиболее часто, в 27 случаях 
(93,1 % (95 % ДИ 78,04–98,09), причем у мужчин – во всех 
9 случаях выявления этого генотипа ВПЧ (100 % (95 % ДИ 
70,08–100)), у женщин – на третьей ранговой позиции – в 20 
случаях (90 % (95 % ДИ 69,9–97,21), p>0,05). На втором ран-
говом месте по частоте коинфекции с ИППП выявлен ВПЧ 
35 типа, сочетающийся с ИППП у 77 больных (87,5 % (95 % 
ДИ 78,99–92,87)), одинаково часто у мужчин (87,5 % (95 % 
ДИ 69–95,66)) и у женщин (87,5 % (95 % ДИ 77,23–93,53)) 
(p>0,05). Несколько реже, с частотой 78–84 % обнаружено со-
четание с ИППП ВПЧ 45, 33, 31 и 16 типов (83,8 % (95 % ДИ 
68,86–92,35), 82,4 % (95 % ДИ 71,64–89,61), 78,0 % (95 % ДИ 
70,49–84,06) и 78 % (95 % ДИ 70,72–83,88) соответственно), 
без достоверных различий у мужчин и женщин (p=0,7). С ча-
стотой 74–78 % ассоциации ВПЧ и ИППП обнаружены при 
выявлении ВПЧ 39 и 51 типов (77,4 % (95 % ДИ 60,19–88,61) 
и 74,1 % (95 % ДИ 55,32–86,83) соответственно), различий 
между мужчинами и женщинами не выявлено (p>0,05). 
Менее часто, в 55–68 %, и, соответственно, 9–11 ранговые 
места, заняли сочетания с ИППП ВПЧ 56, 52 и 58 типов 
(67,6 % (95 % ДИ 56,06–77,34), 63,6 % (95 % ДИ 42,95–80,27) 
и 55,8 % (95 % ДИ 41,11–69,57) соответственно), различия 

Рисунок 1. Распространенность 12 генотипов ВПЧ у больных ИППП

Рисунок 2. Распространенность коинфекций генотипов ВПЧ и ИППП
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у мужчин и женщин незначимы (p=0,7). ВПЧ 42 типа вы-
являлся одновременно с ИППП реже всех других генотипов 
ВПЧ, определяемых в данном исследовании, в 2 случаях 
(40 % (95 % ДИ 11,76–76,93)) (рис. 2).

Изучали распространенность ВПЧ ВКР у лиц с обна-
руженными ИППП. Сочетания ВПЧ и ИППП выявлены 
у 389 человек (51,8 % (95 % ДИ 48,22–55,35)), в том числе 
у 125 мужчин (53,0 % (95 % ДИ 46,6–59,24)) и 264 женщин 
(51,3 % (95 % ДИ 46,95–55,55)). У больных с аногенитальным 
герпесом коинфекции с ВПЧ обнаружены в 28 из 29 случаев, 
распространенность сочетанной инфекции составила 96,6 % 
(95 % ДИ 82,82–99,39) и достоверно отличалась от показателя 
при микоуреаплазмозах (262 случая, 74,9 % (95 % ДИ 70,06–
79,12), p=0,012) и аногенитальных бородавках (87 случаев, 
37,5 % (95 % ДИ 31,52–43,89), p<0,001). Частота выявления 
коинфекций ВПЧ ВКР с аногенитальными бородавками была 
достоверно ниже показателей при хламидийной инфекции 
нижних отделов мочеполового тракта (47 случаев, 77,05 % 
(95 % ДИ 65,09–85,81), p<0,001), урогенитальном трихомо-
ниазе (24 случая, 82,76 % (95 % ДИ 69,01–96,51), p<0,001), 
цитомегаловирусной инфекции (11 случаев (78,6 % (95 % 
ДИ 52,41–92,43), p<0,001), микоуреаплпзмозах (p<0,001). 
Распространенность коинфекций ВПЧ с аногенитальными 
бородавками оказалась в 2,2 раза ниже, чем распространен-
ность коинфекций ВПЧ со всеми другими ИППП (p<0,001).

Анализировали случаи множественной ВПЧ инфек-
ции (инфекционный индекс, ИИ). У 518 больных (85,5 % 
(95 % ДИ 82,45–88,06)), в том числе у 162 мужчин (84,4 % 
(95 % ДИ 79,24–89,51)) и 356 женщин (85,99 % (95 % ДИ 
82,65–89,33)) выявлены ВПЧ только одного типа. Множе-
ственная ВПЧ инфекция выявлена у 88 пациентов (14,5 % 

(95 % ДИ 11,72–17,33)), в том числе у 30 мужчин (15,6 % 
(95 % ДИ 10,49–20,76)) и 58 женщин (14,0 % (95 % ДИ 
10,67–17,35)). ИИ 2 обнаружен у 70 пациентов (11,6 % (95 % 
ДИ 9,01–14,1)), в том числе у 22 мужчин (11,5 % (95 % ДИ 
6,95–15,96)) и 48 женщин (11,6 % (95 % ДИ 8,51–14,68)), 
ИИ 3 выявлен у 18 пациентов (3,0 % (95 % ДИ 1,62–4,32)), 
в том числе у 8 мужчин (4,2 % (95 % ДИ 1,34–6,99)) и 10 
женщин (2,4 % (95 % ДИ 0,94–3,89)). Более трех генотипов 
ВПЧ не выявлено ни у одного больного. Различия в рас-
пространенности множественной ВПЧ инфекции у мужчин 
и женщин достоверно не различались (p=0,5).

Анализировали случаи множественной инфекции у боль-
ных с коинфекцией ИППП и ВПЧ (n=389). У 328 больных 
(63,3 % (95 % ДИ 59,17–67,47) от числа больных с одним 
выявленным типом ВПЧ (n=518)), в том числе у 109 муж-
чин (67,3 % (95 % ДИ 60,06–74,51)) и у 219 женщин (61,5 % 
(95 % ДИ 56,46–66,57)), выявлена коинфекция ВПЧ од-
ного генотипа и ИППП. Множественная ВПЧ инфекция 
в сочетании с ИППП обнаружена у 61 пациента (69,3 % 
(95 % ДИ 59,68–78,95) от числа больных с множественной 
ВПЧ инфекцией (n=88)), в том числе у 16 мужчин (53,33 % 
(95 % ДИ 35,48–71,19)) и 45 женщин (77,59 % (95 % ДИ 
66,85–88,32)). ИИ 2 в сочетании с ИППП обнаружен у 47 
пациентов (67,1 % (95 % ДИ 56,14–78,15)), в том числе у 11 
мужчин (50,0 % (95 % ДИ 29,11–70,89)) и 36 женщин (75,0 % 
(95 % ДИ 62,75–87,25)). ИИ 3 в сочетании с ИППП выяв-
лен у 14 пациентов (77,8 % (95 % ДИ 58,57–96,98) от числа 
больных с тремя генотипами ВПЧ одновременно (n=18)), 
в том числе у 5 мужчин (62,5 % (95 % ДИ 28,95–96,05)) и 9 
женщин (90,0 % (95 % ДИ 71,41–100)). Более 3 генотипов 
ВПЧ в сочетании с ИППП не обнаружено ни у одного боль-

ного. Различия в распространенности 
сочетаний ИППП и множественной 
ВПЧ инфекции у мужчин и женщин 
незначимы (p>0,05).

Анализировали частоту вовлечен-
ности генотипов ВПЧ в коинфекции. 
Общая доля значимых коинфекций 
типов ВПЧ составила 16,7 %. ВПЧ 16 
и 31 типа образовывали по 5 статис-
тически значимых парных ассоциаций 
с другими типами ВПЧ, что составило 
45,5 % от всех коинфекций, достоверно 
чаще, чем ассоциации, образованные 
ВПЧ других типов (p=0,01). Большин-
ство других типов ВПЧ, таких как ВПЧ 
33, 35, 56, 45, 58 типов, образовывали 
значимые пары в 18,2 % случаев, что 
статистически не отличалось от средне-
го значения (p>0,05). ВПЧ 52 и 39 типа 
образовывали по 1 паре (9,1 % от воз-
можных сочетаний), что являлось ниже 
общего показателя, но также не явля-
лось статистически значимым откло-
нением от среднего (p>0,05). ВПЧ 18, 
42 и 51 типов не образовали ни одной 
статистически значимой коинфекции 
с другими типами ВПЧ (рис. 3).Рисунок 3. Генотипический пейзаж у больных с множественной ВПЧ инфекцией.

e-mail: medalfavit@mail.ru



Медицинский алфавит № 29 / 2025. Эпидемиология, гигиена, инфекционные болезни (2) 67

Проводили анализ ассоциаций типов ВПЧ у больных 
с ИИ более 1 для выявления потенциальной конкуренции 
между ними. Частоту обнаруженных сочетаний пар типов 
ВПЧ сравнивали с ожидаемыми значениями, предсказан-
ными статистической моделью. В случае, если частота 
одновременного обнаружения пары типов ВПЧ превыша-
ла расчетные показатели, такая ассоциация считалась по-
ложительной, если частота одновременного обнаружения 
пары типов ВПЧ оказывалась ниже расчетной случайной 
величины, такая ассоциация признавалась отрицательной. 
Для статистической оценки случайности ассоциаций пар 
уникальных генотипов ВПЧ были рассчитаны отношения 
шансов (OR) и их 95 % доверительные интервалы. В со-
ответствие с дизайном исследования проанализировано 
66 сочетаний пар генотипов ВПЧ, из них выявлено 13 
положительных и 53 отрицательных ассоциаций, из ко-
торых 33 классифицировались как сильные, 7 – ассоци-
ации умеренной силы, 11 – слабые. После применения 
поправки для учета множественных сравнений выявлено 
11 статистически значимых ассоциаций, 1 положительная 
и 10 отрицательных. Наиболее частые сочетания ВПЧ 
ВКР включали генотипы 16, 31, 33, 35 и 56. Положитель-
ная ассоциация, свидетельствующая о частоте сочетания, 
превышающей случайную величину, была выявлена для 
пары ВПЧ 39 и 45 типов – 8 случаев (OR 7,36 (95 % ДИ 
3,1–17,49), p=0,00184). Десять пар ассоциаций генотипов 
ВПЧ были классифицированы как сильные отрицатель-
ные, с частотой сочетания, встречающейся значительно 
реже расчетных значений, предсказанных статистичес-
кой моделью: HPV 16 и 31 типов – 10 случаев (OR 0,22 
(95 % ДИ 0,11–0,41), p=0,00001), ВПЧ 16 и 35 типов – 9 
случаев (OR 0,36 (95 % ДИ 0,18–0,74), p=0,019), ВПЧ 
16 и 45 типов – 2 случая (OR 0,23 (95 % ДИ 0,06–0,83), 
p=0,045), ВПЧ 16 и 52 типов – 0 
случаев (OR 0,07 (95 % ДИ 0–1,18), 
p=0,045), ВПЧ 16 и 58 типов – 0 
случаев (OR 0,04 (95 % ДИ 0–0,58), 
p=0,0005), ВПЧ 31 и 33 типов – 4 
случая (OR 0,23 (95 % ДИ 0,09–0,61), 
p=0,0044), ВПЧ 31 и 35 типов – 5 
случаев (OR 0,21 (95 % ДИ 0,09–0,51), 
p=0,0007), ВПЧ 31 и 56 типов – 3 
случая (OR 0,17 (95 % ДИ 0,06–0,5), 
p=0,0007), ВПЧ 31 и 58 типов – 1 
случай (OR 0,12 (95 % ДИ 0,02–0,63), 
p=0,0045), ВПЧ 33 и 56 типов – 1 
случай (OR 0,16 (95 % ДИ 0,03–0,83), 
p=0,044) (рис. 4).

Заключение
Высокая распространенность ВПЧ 

ВКР наблюдалась у мужчин и женщин 
в возрастной группе 20–29 лет (36,5 %, 
различия показателя у мужчин и жен-
щин незначимы, p>0,05), что являет-
ся важным фактором передачи ВПЧ 
в популяции. У женщин в возрастной 
группе 40–49 лет распространенность 

ВПЧ ВКР составила 45,6 % и была достоверно выше 
по сравнению с данными у мужчин (21,3 %, p<0,05), что 
может свидетельствовать о возрастающих рисках развития 
ВПЧ-ассоциированных заболеваний у женщин старших 
возрастных групп.

Наиболее распространенными генотипами ВПЧ у боль-
ных группы риска по ИППП являлись как вакцинные 
(ВПЧ 16), так и невакцинные (ВПЧ 31, 35, 56, 33, 58, 45) 
генотипы, что важно учитывать при разработке программ 
скрининга и профилактики.

Распространенность коинфекций ВПЧ и ИППП 
на уровне 74,5 %, в том числе 74,9 % при микоуреаплаз-
мозах, не подлежащих обязательной регистрации, ука-
зывает на необходимость клинической настороженности 
и углубленного обследования пациентов группы риска, 
включающего как бактериальные патогены (Ureaplasma 
spp., Mycoplasma spp.) так и ВПЧ ВКР даже при отсутствии 
клинических симптомов заболевания.

Распространенность ВПЧ ВКР среди больных с аногени-
тальными бородавками оказалась в 2,2 раза ниже, чем при 
других ИППП (37,5 %, p<0,001), что согласуется с данными 
немногочисленных исследований, опубликованных ранее. 
Тем не менее, распространенность ВПЧ ВКР у больных 
с аногенитальными бородавками выше общей распростра-
ненности ВПЧ ВКР в популяции и этот факт должен учи-
тываться в клинической практике.

При анализе случаев множественной ВПЧ инфек-
ции выяснено, что наиболее частой формой присутствия 
ВПЧ инфекции у больного является моногенотип (85,5 %), 
доля больных с ИИ более 1 составляет 14,5 %, что сопо-
ставимо с данными исследований, проведенных в Китае 
(25,2 %) и США (19,0 %) [26,28]. При этом у больных 
с множественной инфекцией наиболее частые сочетания 

Рисунок 4. Значимые ассоциации пар генотипов ВПЧ
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ВПЧ ВКР включали генотипы 16, 31, 33, 35 и 56. В на-
шем исследовании выявлено 10 статистически значимых 
отрицательных парных ассоциаций генотипов ВПЧ, что 
указывает на вероятность конкурирующего взаимодействия 
между ними. Конкуренция между двумя парами геноти-
пов, ВПЧ 16 и 52 типов, ВПЧ 31 и 58 типов уже выявля-
лась в недавних исследованиях в Китае. Предполагаемые 
в нашем исследовании потенциальные конкурирующие 
взаимодействия пар ВПЧ 16 и 31, ВПЧ 16 и 35, ВПЧ 16 
и 45, ВПЧ 16 и 58, ВПЧ 31 и 33, ВПЧ 31 и 35, ВПЧ 31 и 56 
в литературе подробно не описаны и требуют дальнейшего 
внимания, так как не исключается возможность замены 
типов ВПЧ между вышеуказанными парами в период 
после реализации программ по вакцинации. Получен-
ная информация дополняет существующую базу знаний 
по естественной конкуренции между типами ВПЧ у невак-
цинированных с позиций выявления новых потенциальных 
конкурирующих пар типов вируса и с позиций оценки 
ситуации в группе высокого риска распространения ВПЧ. 
С учетом перспектив профилактических мероприятий в от-
ношении ВПЧ ВКР в РФ, основанных на использовании 
четырехвалентных вакцин, анализ изученных ассоциаций 
вакцинных и невакцинных типов ВПЧ может представлять 
научную основу для совершенствования стратегии про-
филактики ВПЧ-ассоциированных заболеваний.
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