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Ивайло Алексиев Иванов е зачислен като докторант на самостоятелна
подготовка в Националната лаборатория по НІV, НЦЗПБ.

Епидемията от НІV е засегнала всички страни по света, включително България.
Поради бързата изменчивост на НІV-1 се генерират разнообразни субтипове и
рекомбинантни форми. В различните страни и географски области циркулират вирусни
варианти със специфични генетични характеристики.

Ивайло Алексиев Иванов се е заел със задачата, да установи генетичната
характеристиката на епидемията от HIV-1 в България. В неговата дисертация са
използвани най-съвременни методи от областта на молекулярната биология и
вирусология. Чрез секвениране на част от вирусния геном и анализ на получените
секвенции с биоинформационни програми за филогенетичен анализ, той успешно
установява генетичната принадлежност на циркулиращите в страната НІV-1 вируси.
Анализирането на част от секвенциите е извършено  с участието на международен екип
от специалисти в областта на НІV инфекцията и биоинформационните програми.
Благодарение на контактите си с международни специалисти в областта и обученията
по филогенетичен анализ, Ивайло Алексиев Иванов усвоява широкия инструментариум
за анализ на секвенциите и доразвива своите проучвания върху НІV-1 епидемията в
България.

Структурата на дисертацията е добре оформена. В обзора ясно е описана
номенклатурата и вирусологичните аспекти на човешкия имунодефицитен вирус.
Логично е отделено специално място за пояснения на принципите на филогенетичния
анализ, който е използван при анализ на получените секвенции от секвенирането на
вирусния геном. Дадена е съвременна информация и за произхода и еволюцията на
НІV, богато илюстрирана с фигури за пояснение. Авторът е представил най-съвременни
данни за циркулиращите рекомбинантни форми на вируса по света с точките на
рекомбинация и географското им разпространение, както и информация за отражението
на вирусната изменчивост върху различните аспекти на епидемията от НІV.

Целите и задачите са формулирани ясно и коректно, и логично кореспондират с
получените резултати от проучването.

Материалите и методите са описани подробно и с добре структурирана
последователност. Изследваните проби са от представителна група носители на НІV
инфекцията от широк възрастов диапазон, различен начин на предаване на вируса и



различни уязвими групи от цялата страна. Представен е и детайлен протокол от
лабораторните процедури за секвенирането с капилярен и гелов секвенатор на части от
вирусния геном. Успешно са секвенирани протеазата и обратната транскриптаза от гена
pol на 207  инфектирани лица,  някои от тях по няколко пъти.  Това само по себе си е
значително постижение от научна гледна точка. За анализа на получените вирусни
секвенции, авторът на дисертацията използва най-съвременни методи за филогенетичен
анализ, като интернет базирани инструменти и специализиран софтуер за
биоинформационни изчисления, някои от които в сътрудничество с техните автори и с
подкрепата на специалисти в тази област от различни страни на света.

Разделът резултати и обсъждане е богато илюстриран с добре интегрирани към
текста фигури, графики и таблици. Сравнени са българските НІV-1 секвенции, със
секвенции от съседни страни и света. От самите резултати се установява, че епидемията
от НІV-1 в България е уникална по отношение на генетичните характеристики и се
различава от епидемиите в съседните страни и Европа. На базата на резултатите от
своето проучване докторантът ни запознава със специфичните генетични
характеристики на историята на НІV-1 вирусите в България и произтичащите от това
последствия за епидемията в страната. Обърнато е внимание на риска от бързо
разпространение на НІV сред уязвимите групи от населението, сред които се
разпространяват определени вирусни варианти.

Изводите и дискусията в дисертацията съответстват на зададените цели и задачи
и на получените резултати и обсъждане.

На кратко, ще отбележа някои от най-значимите постижения достигнати в
настоящата докторантура: Чрез секвениране и филогенетичен анализ е установен
вирусният генотип на представителна група от регистрираните лица с HIV-1 инфекция
между януари 1986 г. и декември 2009 г. За първи път в България е извършен
филогенетичен анализ на НІV-1, чрез построяване на филогенетично дърво със
специализиран софтуер. Установени са разпространените субтипове и циркулиращи
рекомбинантни форми на НІV-1 в България сред различни уязвими групи от страната.
Установена е динамиката на движение и циркулацията на различните генетичните
варианти на НІV-1 в историята на епидемията в България, чрез молекулярно
епидемиологичини проучвания, включително чрез модел на молекулярен часовник.
Установен е миграционният модел на НІV-1 между България и други географски
райони от Източна Европа, Западна Европа, Африка и САЩ.

Получените данни при разработването на настоящата дисертация са от голямо
значение за подпомагане на контрола и мониторинга на НІV-1 епидемията в България в
няколко основни аспекта: Съобразяване с получените резултати при използването на
молекулярно-биологични методи, които са чувствителни по отношение на генетичните
характеристики на НІV-1. Проследяване движението на НІV-1 сред уязвимите групи и в
локални епидемии, за поява на нови вирусни линии, както и за трансмисия на вирусите
между групите. Данните за разпространените НІV-1 субтипове в България имат
отношение към прогресията и терапията на заболяването. В глобален мащаб,
резултатите от това проучване могат да послужат за проследяване динамиката на
вирусите между България и други страни, за разработването на ваксини, както и за
допълване на световната карта за географското разпространение, циркулация и
еволюция на различните генетични форми на НІV-1 по света.

Дисертацията на Ивайло Алексиев Иванов надхвърля рамките на конкретно
вирусологично проучване и се разгръща в обширна молекулярно-епидемиологична
оценка на историята на НІV-1 епидемията в България.



Докторантът използва най-съвременни методи за диагностика и мониторинг на
НІV инфекцията, като PCR, Real-Time PCR и секвениране, както и биоинформационни
методи за анализ на получените вирусни секвенции.

На редица международни симпозиуми Ивайло Алексиев Иванов е представил
резултатите от своите проучвания, участва като водещ автор и съавтор в тридесет и пет
научни публикации, съобщения и доклади в български и в престижни научни списания
и форуми. Общият Импакт фактор от настоящите му публикации е 5. Открити са и 11
цитата в международни списания.

Участвал е в обучения от водещи специалисти по молекулярна биология и
филогенетичен анализ в чужбина и България.

Член е на българското дружество по Вирусология и на Европейската асоциация
по вирусна резистентност.

В заключение, категоричното ми становище е, че дисертационният труд
„Молекулярно-вирусологично характеризиране на епидемията от HIV-1 в България
чрез секвениране и филогенетичен анализ” на Ивайло Алексиев Иванов е изпълнен
отлично и напълно съответства на изискванията за присъждане на научната и
образователна степен „доктор”.
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