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Обращение к участникам 
V Международной научно-практической конференции 

по вопросам противодействия инфекционным заболеваниям 

Риски в сфере обеспечения биологической 
безопасности постоянно эволюционируют, при-
рода их усложняется, а темпы этих изменений не
уклонно возрастают. Наиболее острыми из них яв-
ляются инфекционные болезни, представляющие 
потенциальную угрозу для любой страны мира и 
способные за короткий промежуток времени об-
условить возникновение чрезвычайной ситуации  
санитарно-эпидемиологического характера меж-
дународного значения. В результате интенсивного 
развития международного транспортного сообще-
ния инфекционные болезни сегодня распространя-
ются по планете намного быстрее, чем когда-либо 
прежде. Только за последние 15  лет в мире заре-
гистрировано более 40  вспышек инфекционных 
болезней, получивших эпидемическое распространение. Из них в трех случаях 
этиология возбудителя заболевания ранее не была известна человечеству: грипп, 
вызванный вирусом гриппа А(H7N9), ближневосточный респираторный синдром 
(возбудитель – MERS-CoV), COVID-19 (SARS-CoV-2). Пандемия COVID-19 ста-
ла напоминанием о том, что инфекционные заболевания могут возникать или 
возрождаться вновь, вызывая катастрофические последствия. 

Эффективность борьбы с биологическими угрозами в современном гло-
бальном мире во многом базируется на принципах построения единого эпи-
демиологического пространства, что предусматривает тесное сотрудничество 
как на двусторонней основе, так и на площадках международных объединений. 
Очевидно, что для противостояния биологическим вызовам важно выстраивать 
общемировую систему мер реагирования, прежде всего за счет наращивания на-
ционального и регионального потенциала в области обеспечения готовности и 
реагирования на чрезвычайные ситуации санитарно-эпидемиологического ха-
рактера.
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Руководитель Федеральной службы 
по надзору в сфере защиты прав потребителей 
и благополучия человека, 
Главный государственный санитарный врач
Российской Федерации			    	                  Анна Юрьевна Попова

Россия, имея эффективно функционирующую национальную систему про-
тиводействия биологическим угрозам, последовательно наращивает усилия по 
реализации программ содействия странам-партнерам, направленных не только 
на усиление национального потенциала реагирования на чрезвычайные ситуа-
ции санитарно-эпидемиологического характера, но и на формирование сувере-
нитета в области биологической безопасности. В последние годы значительно 
возросла интенсивность международного научно-практического сотрудничества 
учреждений Роспотребнадзора со странами СНГ, Юго-Восточной Азии, Южной 
Америки, продолжен курс на расширение географии и спектра направлений по 
взаимодействию со странами Африки.

Международная научно-практическая конференция предоставляет возмож-
ность ученым из разных стран поделиться результатами своих исследований, 
принять участие в научных дискуссиях и поиске ответов на ключевые вопросы, 
которые ставят перед нами современные вызовы санитарно-эпидемиологическо-
му благополучию. 

Уверена, что наша совместная работа послужит дальнейшему развитию 
международного сотрудничества, укреплению научного и практического взаи-
модействия, объединению наших усилий в области обеспечения биологической 
безопасности, а также дальнейшему развитию научных и практических связей 
по всему спектру проблем в области борьбы с инфекционными болезнями. 

Желаю всем участникам конференции плодотворной работы, творческих 
успехов, новых научных достижений.
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УДК 614(470)
Попова А.Ю.1, Смоленский В.Ю.1, Щербакова С.А.2, Иванова А.В.2, Кутырев В.В.2

ВКЛАД РОССИИ В ГЛОБАЛЬНЫЕ УСИЛИЯ ПО РЕАГИРОВАНИЮ  
НА БИОЛОГИЧЕСКИЕ УГРОЗЫ

1Федеральная служба по надзору в сфере защиты прав потребителей и благополучия человека, 
Москва, Российская Федерация; 2ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный 

институт «Микроб» Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

Эпидемии и пандемии XXI века обнажили серьезные вызовы и проблемы в сфере глобаль-
ного здравоохранения, и в первую очередь – в вопросах противодействия распространению ин-
фекционных заболеваний. В  условиях взаимосвязанного мира государствам сложно обеспечить 
биологическую безопасность своего населения, действуя исключительно на национальном уровне. 
Выработка действенных механизмов международного сотрудничества по вопросам предупрежде-
ния и реагирования на глобальные биологические угрозы является одной из приоритетных задач. 
Роспотребнадзор по решению Правительства Российской Федерации реализует совместные про-
граммы и проекты со странами – партнерами России в ближнем и дальнем зарубежье, направ-
ленные на развитие научного-технического потенциала по борьбе с инфекционными болезнями. 
Благодаря поддержке Российской Федерации в различных регионах мира формируются новые воз-
можности по управлению биологическими рисками, создаются условия для обретения странами-
партнерами суверенитета в сфере обеспечения санитарно-эпидемиологического благополучия 
своего населения, укрепляется коллективный региональный и глобальный потенциал по преду-
преждению и борьбе с эпидемиями. 

Popova A.Yu.1, Smolensky V.Yu.1, Shcherbakova S.A.2, Ivanova A.V.2, Kutyrev V.V.2

RUSSIA’S CONTRIBUTION TO GLOBAL EFFORTS TO RESPONSE  
TO BIOLOGICAL THREATS

1Federal Service for Surveillance on Consumers Rights Protection and Human Wellbeing, Moscow, 
Russian Federation; 2Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor,  

Saratov, Russian Federation

Epidemics and pandemics of the 21st century have exposed serious challenges and problems in the 
field of global healthcare, and first of all - in matters of counteracting the spread of infectious diseases. In the 
context of the interconnected world, no state acting alone can ensure the biological security of its population. 
Development of effective mechanisms for international cooperation on prevention and countering global 
biological threats is one of priority tasks. Rospotrebnadzor, upon the decision of the Government of the 
Russian Federation, implements joint projects and initiatives with Russia’s partner countries in the near 
and far abroad, aimed at enhancing scientific and technological capabilities for combating infectious 
diseases. Owing to the support of the Russian Federation, new capacities for managing biological risks 
are being built up in various regions of the world, conditions for partner countries to gain sovereignty in the 
sphere of ensuring the sanitary-epidemiological well-being of their populations are created, and collective 
regional and global potential for preventing and combating epidemics is strengthened.

Номенклатура современных угроз биологической безопасности чрезвычайно 
широка. Наиболее острыми из них являются инфекционные болезни, представляю
щие риск для любой страны мира в контексте трансграничного распространения, 
способные в считанные дни перерасти из локальной проблемы в чрезвычайную си-
туацию санитарно-эпидемиологического характера (далее – ЧС) международного 
значения. Выработка действенных механизмов международного сотрудничества по 
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вопросам предупреждения и реагирования на глобальные биологические угрозы яв-
ляется одной из приоритетных задач. В ответ на современные вызовы необходимо 
совершенствовать систему противодействия инфекционным болезням за счет нара-
щивания национального, регионального и глобального потенциала в области обеспе-
чения готовности к биологическим ЧС и реагирования на них.

В Концепции государственной политики Российской Федерации (РФ) в сфере  
содействия международному развитию1 укрепление национальных систем здраво
охранения, ориентированных в том числе на борьбу с распространением инфек
ционных болезней, является одним из приоритетных направлений, соответствующих 
национальным интересам России. При финансовой поддержке Правительства Рос-
сийской Федерации Роспотребнадзор реализует совместные проекты, направленные 
на оказание научно-методического и материально-технического содействия стра-
нам – партнерам России во внедрении и реализации Международных медико-сани-
тарных правил (ММСП (2005  г.), укрепление сети по реагированию на ЧС сани-
тарно-эпидемиологического характера с использованием мобильных противоэпиде-
мических лабораторий, обеспечение эпидемиологического благополучия по чуме и 
другим особо опасным инфекционным болезням, борьбу с ВИЧ/СПИД и паренте-
ральными гепатитами, предотвращение распространения устойчивости к противо-
микробным препаратам, и ряд других актуальных проектов.

Стратегия противодействия современным угрозам биологического характе-
ра, реализуемая Россией на международной арене, ориентирована прежде всего на 
укрепление методологического, технологического, кадрового потенциала, усиление 
национальных возможностей по эпидемиологическому надзору и ответным мерам 
на ЧС в области санитарно-эпидемиологического благополучия населения самих 
стран-партнеров. За период с 2015 по 2024 г. Роспотребнадзором поставлено более 
3000 единиц лабораторного оборудования, свыше 10 млн тест-систем российского 
производства и сотни тысяч доз вакцин. Передано 35 мобильных лабораторий раз-
личных форматов в 14 стран мира. Подготовку по вопросам эпидемиологии, биоло-
гической безопасности, реагирования на ЧС, современным методам лабораторной 
диагностики прошли более 3,5 тыс. специалистов профильных учреждений зарубеж-
ных стран. Только за 2022–2024 гг. обучено более 900 иностранных специалистов. 
Осуществлены сотни совместных экспедиций на территориях зарубежных стран, 
благодаря чему налажен мониторинг за возбудителями инфекционных болезней, от-
крыты новые патогены, разработаны и апробированы десятки диагностических пре-
паратов, накоплен уникальный материал для дальнейших совместных исследований. 

На сегодняшний день на пространстве СНГ фактически сформирована единая 
система мониторинга и оперативного реагирования на ЧС санитарно-эпидемио
логического характера, объединяющая более 15  профильных учреждений 9  стран 
СНГ. Российские подходы к обеспечению санитарно-эпидемиологического благо-
получия населения, опираясь на развитую теоретическую и практическую базы, 
применимы не только в регионе СНГ, но и успешно перенимаются как в экономи-
чески развитых, так и развивающихся странах. На сегодняшний день в дальнем за-
рубежье функционируют полностью оснащенные всем необходимым современным 

1 Указ Президента Российской Федерации от 20 апреля 2014 г. № 259 «Об утверждении Концепции государ-
ственной политики Российской Федерации в сфере содействия международному развитию».
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лабораторным оборудованием и расходными материалами совместные научно-
практические центры в Гвинейской Республике, Бурунди, Венесуэле и Вьетнаме. 
Функционирование таких центров позволяет своевременно получать информацию 
о выявлении инфекционных болезней (в том числе вызванных новыми, ранее неиз
вестными патогенами) с потенциалом глобального распространения, обеспечивать 
своевременную разработку диагностических и профилактических средств. Только 
в  рамках российско-гвинейского сотрудничества разработано более 20  новых тест-
систем, в том числе препараты для диагностики лихорадки Эбола, Ласса, денге и др. 

Усилия, предпринимаемые Российской Федерацией по укреплению систем 
реагирования на ЧС биологического характера в странах-партнерах, опыт, накоп
ленный в данной области, получили международное признание, результатом чего 
стало учреждение на базе Российского противочумного института «Микроб» 
Роспотребнадзора 12 ноября 2021 г. сотрудничающего центра ВОЗ по развитию сил 
быстрого реагирования GOARN (Глобальной сети по предупреждению и реаги
рованию на вспышки инфекций), основной задачей которого является интеграция 
накопленного теоретического, практического и научного опыта реагирования 
на биологические угрозы в страны – члены ВОЗ, в  том числе за счет укрепления 
кадрового потенциала быстрого реагирования и подготовки специалистов. Одним 
из эффективных инструментов этой работы являются международные учения, по-
зволяющие отработать навыки практического взаимодействия специалистов разных 
стран, обменяться опытом по стратегии и тактике команд быстрого реагирования 
и использованию мобильных противоэпидемических лабораторий. В 2019–2024 гг. 
проведено 19  международных учений команд быстрого реагирования различного 
формата с общим охватом более 1000 участников из стран – партнеров России, фор-
мирующих реестр специалистов, которые могут быть задействованы в мероприя-
тиях при ликвидации ЧС санитарно-эпидемиологического характера как на нацио-
нальном, так и на региональном и международном уровнях.

В настоящее время, в условиях нового уровня развития партнерства России 
со странами Африки и дипломатического присутствия на континенте, увеличения 
туристического потока, роста вариантов прямого авиасообщения с рядом государств 
Африканского региона, в  том числе выполняющих роль крупных транспортных 
международных хабов, многократно возрастает роль укрепления российско-
африканского взаимодействия в сфере обеспечения санитарно-эпидемиологического 
благополучия. В 2023 г. на II Саммите Россия – Африка Президент России В.В. Путин 
объявил о старте «масштабной программы помощи странам Африки по борьбе с ин-
фекциями до 2026 года общей стоимостью 1,2 млрд рублей». Участие в программе 
принимают 15  африканских государств. Россия последовательно поддерживает 
африканских партнеров, оказывая материально-техническую, научно-методическую 
и практическую помощь государствам континента в борьбе со вспышками опасных 
инфекционных болезней: ликвидация эпидемии болезни, вызванной вирусом 
Эбола (Гвинея, 2014 г.); расшифровка и ликвидация вспышки кишечных инфекций 
в Республике Конго (июль  –  август, 2023  г.); оказание материально-технической 
и методической помощи в борьбе со вспышкой оспы обезьян в Бурунди, Уганде 
и Руанде (сентябрь, 2024  г.). В рамках новой программы страны Африки получат 
не менее 10  мобильных лабораторий, обучение пройдут более 300  африканских 
специалистов. Мобильные противоэпидемические лаборатории и лабораторное 
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оборудование в рамках новой программы уже поставлены в Республику Бурунди 
(с 2024 г.), Республику Уганда (с 2024 г.), Республику Конго (с 2023 г.). До конца 
2024 г. мобильные лаборатории будут поставлены в Эфиопию и на Мадагаскар. 

Особое внимание в межгосударственном сотрудничестве уделяется вопросам 
подготовки кадров. В  2024  г. организациями Роспотребнадзора обучено более 
70 специалистов из африканских стран по вопросам мониторинга за возбудителями 
инфекционных болезней, современным технологиям эпидемиологического над
зора, методам лабораторной диагностики опасных инфекционных болезней и обес
печению биологической безопасности. Для отработки навыков совместного опера
тивного реагирования на биологические угрозы африканские партнеры являются 
постоянными участниками международных учений команд быстрого реагирования 
на ЧС с использованием мобильных лабораторий, и с каждым годом число стран-
участников расширяется. 

В 2024 г. с 1 по 4 октября в Нижнем Новгороде проведены III Международные 
тренировочные учения мобильных лабораторий быстрого реагирования. В  учениях 
приняли участие 150  сотрудников санитарно-эпидемиологических служб, медицин-
ских организаций, научных учреждений из 26 стран СНГ, Африки, Азии, Европы и 
Южной Америки. Впервые в учениях мобильных лабораторий участвовали специали-
сты из Мадагаскара, Намибии, Нигера, Сенегала, Буркина-Фасо, Египта и Эфиопии. 

В продолжение программы взаимодействия со странами Африки в 2024 г. про-
ведены совместные учения по реагированию на инфекционные угрозы на базе со-
вместного Российско-Бурундийского научного центра (16–19 ноября 2024 г.). С 10 по 
15 июня 2024 г. в г. Кампала, Республика Уганда, при поддержке Правительства Рос-
сийской Федерации проведены курсы повышения квалификации по организации ра-
бот в мобильных лабораториях в чрезвычайных ситуациях. В период с 25 по 29 ноя
бря 2024 г. аналогичные курсы проведены в столице Эфиопии – г. Аддис-Абеба. 

В рамках последовательного укрепления российско-венесуэльского сотрудни-
чества в области борьбы с инфекциями впервые в ноябре 2024 г. проведены первые 
совместные учения команд быстрого реагирования на ЧС санитарно-эпидемиологи-
ческого характера.

На сегодняшний день в рамках выполнения совместных проектов со странами-
партнерами как в ближнем, так и в дальнем зарубежье достигнуты существенные 
успехи в укреплении национального потенциала стран – партнеров России в сфере 
оперативного реагирования на возникающие угрозы в области биологической 
безопасности и обеспечения санитарно-эпидемиологического благополучия. 

При поддержке Российской Федерации в различных регионах мира формируются 
новые возможности по управлению биологическими рисками, создаются условия 
для обретения странами-партнерами суверенитета в сфере обеспечения санитарно-
эпидемиологического благополучия своего населения, укрепляется коллективный 
региональный и глобальный потенциал по предупреждению и борьбе с эпидемиями. 

Совместная работа по противодействию угрозам санитарно-эпидемиоло
гического характера, основанная на передаче Россией знаний, навыков и технологий 
борьбы с эпидемиями, направленная на укрепление собственных возможностей 
стран-партнеров по обеспечению санитарно-эпидемиологического благополучия, 
служит формированию и развитию коллективного потенциала по предупреждению, 
выявлению и реагированию на угрозы глобальной биологической безопасности.
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УДК 616-036.22:616.9
 Акимкин В.Г., Михеева И.В.

УНИФИКАЦИЯ И СОВЕРШЕНСТВОВАНИЕ СИСТЕМЫ  
ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОГО НАДЗОРА ЗА ИНФЕКЦИОННЫМИ БОЛЕЗНЯМИ  

НА МОДЕЛИ ВАКЦИНОУПРАВЛЯЕМЫХ ИНФЕКЦИЙ
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

В отношении вакциноуправляемых инфекций разработана теоретическая база и накоплен 
практический опыт унификации и технологического перевооружения системы эпидемиологического 
надзора, что создает предпосылки для распространения аналогичных подходов на организацию 
и совершенствование эпиднадзора за другими инфекционными и неинфекционными болезнями.

Akimkin V.G., Mikheeva I.V.
UNIFICATION AND IMPROVEMENT OF THE SYSTEM OF EPIDEMIOLOGICAL 

SURVEILLANCE OVER INFECTIOUS DISEASES ON THE MODEL  
OF VACCINE-PREVENTABLE INFECTIONS

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

In regard to vaccine-preventable infections, a theoretical basis has been developed and practical 
experience has been accumulated in the unification and technological re-equipment of the epidemiological 
surveillance system, which creates the preconditions for the spread of similar approaches to the 
organization and improvement of surveillance of other infectious and non-infectious diseases.

Выполнение новых задач противоэпидемической практики невозможно без со-
вершенствования эпидемиологического надзора, необходимость которого обуслов-
лена ростом числа нозологий, подлежащих надзору, расширением информационной 
базы эпиднадзора, внедрением информационных технологий эпидемиологической 
диагностики, усложнением организационной структуры и правовых аспектов си-
стемы эпиднадзора, ресурсными ограничениями, а также ужесточением требований 
к качеству информации.

Одним из современных направлений и базовых принципов совершенствования 
эпиднадзора является унификация, которая тесно связана с принципом стандартно-
сти и синдромным подходом в эпиднадзоре и заключается в применении единых 
форм, методов, алгоритмов, а также унифицированных инструментов (ЕИАС, про-
граммного обеспечения) при разных нозологиях и эффективном использовании 
ограниченных ресурсов. Унификация возможна еще и потому, что основную инфор-
мацию в системе эпиднадзора за любой нозологической формой как инфекционной, 
так и неинфекционной патологии поставляет единое первичное ключевое звено – 
медицинская организация, а результатом анализа эпидемиологической информации 
могут быть унифицированные управленческие решения по применению мер контро-
ля эпидемического процесса или массовой заболеваемости населения.

Вакцинопрофилактика признана самым эффективным и экономически целесо-
образным методом управления эпидемическим процессом. Наличие современных 
безопасных и высокоиммуногенных вакцин, более чем вековой опыт организации 
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прививок позволяют ставить перед здравоохранением цели не только по стабилиза-
ции заболеваемости вакциноуправляемыми инфекциями на спорадическом уровне, 
но и по эрадикации и элиминации некоторых из них. Вакциноуправляемые инфек-
ции составляют более 45 % нозологий с известным этиологическим агентом, за кото-
рыми осуществляется федеральное статистическое наблюдение по форме № 2. Это 
создает возможность распространить опыт организации надзора за инфекциями, 
в отношении которых осуществляются программы вакцинации, на другие инфекци-
онные (а также неинфекционные) болезни.

Теоретической основой совершенствования эпидемиологического надзора 
может служить социально-экологическая концепция эпидемического процесса, со
зданная академиком Б.Л. Черкасским. Практическая значимость концепции состоит 
в том, что она способствует рационализации системы эпидемиологического надзора, 
упорядочивая сбор и анализ информации.

В соответствии с социально-экологической концепцией, эпидемиологическая 
информация дифференцируется в зависимости от уровня структуры эпидемическо-
го процесса. К современным технологиям, применяемым в унифицированном эпи-
демиологическом надзоре на разных уровнях структуры эпидемического процесса, 
можно отнести экспресс-методы молекулярной диагностики, включая ПЦР (в  том 
числе на группу возбудителей), серологический скрининг, ГИС-технологии, мате-
матическое моделирование, геномное секвенирование, базы персонифицированных 
медицинских данных, программные продукты для эпиданализа и т.п.

На субклеточном уровне организации эпидемического процесса проводится 
молекулярно-генетический мониторинг, в рамках которого изучаются молекулярно-
генетическая характеристика циркулирующих штаммов возбудителя и их изменчи-
вости, а также генетические детерминанты иммунологического статуса населения.

В рамках реализации постановления Правительства Российской Федерации 
от 02.12.2021 № 2178 решаются вопросы передачи в федеральную государственную 
информационную систему сведений санитарно-эпидемиологического характера, 
данных расшифровки генома возбудителей инфекционных и паразитарных забо-
леваний, для чего необходимо функционирование и развитие модуля молекулярно-
генетического мониторинга в подсистеме эпидемиологического надзора. 

Молекулярно-генетический мониторинг – это динамическое наблюдение за ге-
нетическим разнообразием и изменчивостью возбудителей инфекционных болезней.

В задачи молекулярно-генетического мониторинга входят оценка генетическо-
го разнообразия возбудителя на территории страны, оценка распространенности 
определенных генотипов возбудителя, оценка соответствия применяемого вакцин-
ного штамма (или антигенного состава вакцины) антигенной структуре доминиру-
ющего циркулирующего штамма возбудителя, оценка стабильности генетической 
структуры вакцинного штамма (отсутствие мутаций, потенциально влияющих на 
антигенные, иммуногенные и реактогенные свойства вакцинного штамма, вероят-
ность реверсии), оценка изменчивости возбудителя под влиянием факторов внешней 
среды, в том числе многолетней вакцинопрофилактики. 

В соответствии с постановлением Правительства РФ от 23.03.2021 №  448 
во  ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора разработана и введена в дей-
ствие Российская платформа агрегации информации о геномах вирусов (Virus 
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Genome Aggregator of Russia – VGARus). База данных VGARus содержит инфор-
мацию о нуклеотидных последовательностях вирусов SARS-CoV-2 и их мутациях, 
распространенных в тех или иных регионах России, и может быть использована для 
хранения, систематизации и выборки данных для выявления мутаций и определения 
штаммов вирусов – возбудителей других инфекционных болезней. Удалось создать 
ресурс, уникальный по охвату территории страны и полноте сопроводительной ин-
формации, включающей сведения, необходимые для эпидемиологического анали-
за. Алгоритм работы с данными VGARus позволяет осуществлять оперативный и 
ретроспективный анализ распространения генетических вариантов возбудителей 
с учетом новейших сведений об их генетическом разнообразии.

Молекулярно-генетические исследования позволили значительно повысить 
качество оперативного эпидемиологического надзора, поскольку дали возможность 
выявления и доказательства эпидемиологической связи между случаями инфекци-
онной болезни (особенно на стадии элиминации); точного определения границ эпи-
демического очага; выявления и доказательства факта завоза возбудителя инфекции 
на конкретную территорию, ранее свободную от данной инфекции (на стадии эра-
дикации); доказательства причинно-следственной связи между развитием заболева-
ния в поствакцинальном периоде и введением живой вакцины; разработать прогноз 
характера проявлений эпидемического процесса с учетом изменений генетических 
свойств возбудителя инфекции.

В настоящее время ведущей технологией в осуществлении иммунологическо-
го мониторинга в системе эпидемиологического надзора считают серомониторинг.  
Однако перспективы мониторинга восприимчивости населения к инфекциям 
(а также к неинфекционной патологии) связаны с проведением генетических ис-
следований по определению существующих полиморфизмов (мутаций) генов лю-
дей, что позволяет оценить степень генетической предрасположенности к разви-
тию заболевания. 

Таким образом, в отношении вакциноуправляемых инфекций разработана 
теоретическая база и накоплен практический опыт унификации и технологического 
перевооружения системы эпидемиологического надзора, что создает предпосылки 
для распространения аналогичных подходов на организацию и совершенствование 
эпиднадзора за другими инфекционными и неинфекционными болезнями. 
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УДК 616-002.5
 Альварес Фигероа М.В., Литау И.С., Биктимирова К.Г.

КОМПЛЕКСНЫЙ ПОДХОД К ВИДОВОЙ ДИФФЕРЕНЦИАЦИИ ВОЗБУДИТЕЛЕЙ 
ТУБЕРКУЛЕЗА В КЛИНИЧЕСКОЙ И ВЕТЕРИНАРНОЙ МЕДИЦИНЕ

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора,  
Москва, Российская Федерация

В работе отражена актуальная ситуация по дифференциации возбудителей туберкулеза 
(ТБ) с помощью методов молекулярной диагностики в клинической и ветеринарной медицине. 
Показаны аспекты, используемые при конструировании и разработке наборов реагентов и тест-
систем с позиции эпидемиологической целесообразности, технологического дизайна и адаптации 
к актуальному оснащению практических лабораторий. Итогом работы явился инновационный ком-
плексный подход на основе ПЦР-диагностикумов для дифференциации возбудителей ТБ у людей 
и животных, не имеющий аналогов в мире. Он позволяет усовершенствовать диагностику и пред-
принимать более действенные меры по определению очагов и источников ТБ.

Alvarez Figueroa M.V., Litau I., Biktimirova K.G.
INTEGRATED APPROACH TO TUBERCULOSIS AGENT SPECIES DIFFERENTIATION  

IN CLINICAL AND VETERINARY MEDICINE
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

This study represents an overview of the current situation on tuberculosis (TB) pathogen 
differentiation based on MDx methods applied in clinical and veterinary medicine. Various aspects of kits 
design and development for MDx are reviewed in terms of their epidemiological relevance, compatibility 
with existing equipment in practical labs and adaptive technologies. The result of this work is an innovative 
integrated PCR based approach for human and animal TB mycobacteria differentiation that has no 
analogues in the world. It allows improving MDx and taking up more effective measures to identify epidemic 
foci and sources of TB infection.

Несмотря на огромные усилия служб здравоохранения заболеваемость тубер-
кулезом (ТБ) продолжает оставаться значимой проблемой. В 2022 г. в мире она со-
ставила 133, а в России – 31,11 на 100 тыс. населения (WHO Global Reports, 2024; 
Форма № 2 Росстата).

Одной из причин трудностей в эрадикации ТБ является зооантропонозный ха-
рактер заболевания, вследствие чего резервуаром источников возбудителя инфекции 
для человека могут являться сельскохозяйственные (крупный и мелкий рогатый 
скот, лошади, верблюды, свиньи); домашние (собаки, кошки) и дикие животные – 
объекты охоты, с возможной межвидовой циркуляцией микобактерий ТБ. Согласно 
информации, публикуемой Всемирной организацией по охране здоровья животных 
(OIE, World Organization for Animal Health), во многих странах мира сохраняется не-
благоприятная эпизоотическая обстановка по ТБ, включая ряд стран, благополучных 
по заболеваемости людей. До настоящего времени глобальное бремя зоонозного ТБ 
недооценивается из-за неспособности стандартных лабораторных процедур диффе-
ренцировать такие случаи у людей от общих случаев ТБ (Руководство по ветерина-
рии MSD, 2023).
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Этиологическим агентом ТБ у животных могут быть 11 видов, входящих в со-
став группы Mycobacterium tuberculosis complex, тогда как у  больных ТБ людей 
до настоящего момента было изолировано 7 из них (M.  tuberculosis sensu stricto, 
M. bovis, M. caprae, M. africanum, M. microti, M. canettii, M. pinnipedii). Кроме того, 
ветеринарная медицина считает, что ТБ у животных дополнительно вызывается еще 
и 3 (M. avium subsp. avium, M. avium subsp. silvaticum, M. avium subsp. hominissuis) из 
4 видов, входящих в группу Mycobacterium avium complex, которые у людей вызыва-
ют другое заболевание – микобактериоз.

В клинической медицине дополнительно необходимо проводить дифференци-
альную диагностику с поствакцинальными осложнениями противотуберкулезной 
вакцины БЦЖ, основой которой является препарат живого аттенуированного штам-
ма, происходящего от M. bovis.

Проведение видовой дифференциации необходимо прежде всего для выявле-
ния источника ТБ, санации очагов и предотвращения распространения инфекции 
путем проведения профилактических, диагностических и ограничительных меро-
приятий. У сельскохозяйственных животных проводят строгий контроль пастериза-
ции молока для предотвращения заражения молоком инфицированных животных, 
а  также соблюдение санитарных мер при работе с сырым мясом. В  случае иден-
тификации вакцинного штамма M. bovis BCG проводят дополнительные проверки 
качества вакцинного препарата, исключают технические ошибки при транспорти-
ровке, хранении и проведении процедуры вакцинации, а также обследуют ребенка 
для установления причин развития поствакцинального осложнения. В клинической 
медицине проводят коррекцию схемы терапии, исключая один из противотуберку-
лезных препаратов – пиразинамид, входящий в стандартную схему лечения заболе-
вания, учитывая природную устойчивость к нему М. bovis / M. bovis BCG.

Целью нашей работы являлось создание комплексного подхода на основе мо-
лекулярно-биологических методов для выявления и дифференциации возбудителей 
ТБ у людей и животных с учетом современных тенденций функционирования лабо-
раторий.

Нами решались следующие задачи: 1) провести анализ нормативной докумен-
тации, используемой в клинической и ветеринарной медицине, 2) оценить доступ-
ные в практических лабораториях наборы реагентов и тест-системы; 3) разработать 
наборы реагентов и тест-системы для молекулярной диагностики ТБ у людей и жи-
вотных, учитывая современные технологические возможности лабораторий; 4) оце-
нить характеристики разработанных диагностикумов.

Результаты. На основе данных литературы и нормативных документов, приме-
няемых в России, определены требования, предъявляемые при диагностике ТБ и вы-
явлен различный подход при использовании молекулярно-биологических методов. 
Так, в клинической медицине метод ПЦР нашел широкое применение и использует-
ся в первой линии лабораторных диагностических мероприятий, поскольку обладает 
высокой чувствительностью, специфичностью, быстротой получения результатов и 
способен определять различные характеристики возбудителя ТБ. Он применяется 
для обнаружения ДНК МТВс и выявления мутаций, ассоциированных с устойчиво-
стью возбудителя ТБ к противотуберкулезным препаратам. В то же время в ветери-
нарии он продолжает применяться только в качестве дополнительного, уточняющего 
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теста при обязательном подтверждении бактериологическими исследованиями. Та-
кая ситуация обусловлена отсутствием надежных и современных тест-систем.

Вместе с тем оценка допущенных в установленном законодательством порядке 
и используемых в практических медицинских и ветеринарных лабораториях диагно-
стикумов обнаружила ряд недостатков. Они либо не обладают достаточной чувстви-
тельностью и специфичностью, либо не адаптированы ко всем необходимым видам 
биоматериала, не охватывают весь спектр возбудителей ТБ, не обладают удобными 
техническими характеристиками, а некоторые из них технологически устарели, так 
как представлены в формате электрофоретической детекции продуктов амплифика-
ции. Важно и то, что они не позволяют проводить дифференциацию эпидемиологи-
чески или клинически важных видов (штаммов).

Выбор идентифицируемых групп/видов микобактерий ТБ основывался нами 
прежде всего на этиологических особенностях заболевания. Так, в клинической 
медицине целесообразно на первом этапе исследования выявлять ДНК МТВс, а да-
лее проводить дифференциацию до наиболее эпидемиологически значимых видов: 
M. tuberculosis, M. bovis и вакцинного штамма M. bovis BCG. В то же время в вете-
ринарной медицине на первом этапе исследования необходимо дифференцировать 
ТБ, вызванный МТВс и M. avium complex (исключая sbsp. paratuberculosis), а далее 
дифференцировать МТВс до видов M. bovis, М. caprae и M. tuberculosis.

Нами разработаны мультиплексные наборы реагентов и тест-системы в форма-
те ПЦР-РВ для диагностики ТБ у человека и животных, адаптированные для иссле-
дования широкого спектра видов биоматериала. Предел обнаружения (LoD, limit of 
detection) составил от 1·102 до 1·103 микробных тел/мл, в зависимости от копийно-
сти используемой мишени; аналитическая специфичность – 100 %.

Учитывая различную пропускную способность и оснащенность практических 
лабораторий, нами предусмотрены разные варианты комплектации диагностикумов: 
предусмотрено альтернативное использование комплектов для экстракции на авто-
матизированных платформах или в ручном режиме, адаптация под различные тер-
моциклеры роторного или планшетного типов, выпуск вариантов как с жидкими, 
так и с лиофилизированными смесями, расфасованными как в индивидуальные, так 
и в  стрипованные пробирки, универсальные программы амплификации, ручной и 
автоматизированный расчет результатов экспериментов. Интерпретация результатов 
исследований возможна с помощью собственного программного обеспечения прибора 
или специального автоматизированного.

Разработан комплексный подход на основе диагностикумов для дифференциа-
ции возбудителей ТБ у людей и животных, не имеющий аналогов в мире. Он позво-
ляет усовершенствовать диагностику и предпринимать более действенные меры по 
определению очагов и источников ТБ, что будет способствовать более эффективно-
му контролю с дальнейшей эрадикацией этого заболевания.



17

Сборник материалов V Международной научно-практической конференции по вопросам 
противодействия инфекционным заболеваниям (12–13 декабря 2024 г., Санкт-Петербург)

УДК 595.771(470.63)
 Артюшина Ю.С., Ермолова Н.В., Лазаренко Е.В.

СОВРЕМЕННОЕ РАСПРОСТРАНЕНИЕ КРОВОСОСУЩИХ КОМАРОВ  
AEDES (STEGOMYIA) АLBOPICTUS (SKUSE, 1895)  

В СТАВРОПОЛЬСКОМ КРАЕ РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ
ФКУЗ «Ставропольский научно-исследовательский противочумный институт» 

Роспотребнадзора, Ставрополь, Российская Федерация

Выявлено расширение ареала кровососущего комара Aedes (Stegomyia) аlbopictus (Skuse, 
1895) (переносчика возбудителя лихорадок Зика, денге, чикунгунья, желтой) на территории Южного 
и Северо-Кавказского федеральных округов. С 2021 г. комары этого вида регистрируются в двух 
районах Ставропольского края (Кочубеевском и Новоалександровском), граничащих с Краснодар-
ским краем. Отмечено ежегодное продвижение A. albopictus по территории Ставропольского края 
в восточном направлении. В 2024 г. расширение ареала произошло на 25 километров в сравне-
нии с предыдущим годом. Экспериментально установлено наличие размножающейся популяции 
A. albopictus в Ставропольском крае (субъекте Северо-Кавказского федерального округа). Монито-
ринг дальнейшего распространения кровососущего комара A. albopictus – переносчика возбудителя 
опасных тропических лихорадок, изучение его экологии необходимо для предотвращения возмож-
ных случаев передачи инфекции по территории Российской Федерации.

Artyushina Yu.S., Ermolova N.V., Lazarenko E.V.
PRESENT-DAY DISTRIBUTION OF BLOOD-SUCKING MOSQUITOES  

AEDES (STEGOMYIA) ALBOPICTUS (SKUSE, 1895)  
IN THE STAVROPOL TERRITORY OF THE RUSSIAN FEDERATION

Stavropol Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Stavropol, Russian Federation

The expansion of the range of the blood-sucking mosquito Aedes (Stegomyia) albopictus (Skuse, 
1895) (vector of Zika, Dengue, Chikungunya, yellow fevers) in the territory of the Southern and North 
Caucasian Federal Districts has been revealed. Since 2021, mosquitoes of this species have been 
registered in two districts of the Stavropol Territory bordering the Krasnodar Territory (Kochubeevsky 
and Novoaleksandrovsky). The annual advance of A. albopictus in the Stavropol Territory in the eastern 
direction is noted. In 2024, the range has expanded by 25 kilometers compared to the previous year. The 
presence of a breeding population of A. albopictus has been experimentally established in the Stavropol 
Territory (a constituent entity of the North Caucasus Federal District). Monitoring of the further spread of 
the blood–sucking mosquito A. albopictus, a vector of dangerous tropical fevers, and studying its ecology 
is necessary to prevent possible cases of transmission of infection through the territory of the Russian 
Federation.

В настоящее время распространение кровососущих комаров адвентивного вида 
Aedes (Stegomyia) аlbopictus (Skuse, 1895) (переносчика лихорадок Зика, денге, чи-
кунгунья, желтой) вызывает настороженность во многих странах Европы. В Россий-
ской Федерации комары этого вида обнаружены на Черноморском побережье Крас-
нодарского края (г. Сочи) и на территории Республики Абхазия (г. Гудаута, Сухум) 
в начале 2000-х гг. До 2015 г. в России ареал A. albopictus ограничивался террито-
рией Большого Сочи и Туапсинского района. Сейчас ареал этого вида охватывает 
практически весь Краснодарский край и Республику Адыгея, что свидетельствует 
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о высокой адаптивности комара к местным климатическим условиям и отсутствии 
естественных барьеров, ограничивающих его распространение. Изучение дальней-
шего распространения этого опасного переносчика возбудителя тропических лихо-
радок по Югу Российской Федерации имеет большое значение для предотвращения 
возможного распространения инфекции. Начиная с 2021 г. нами проводятся иссле-
дования по выявлению мест выплода комара на территории Ставропольского края.

Сбор имаго в природных биотопах на территории Ставропольского края прово-
дился в трех районах, граничащих с Краснодарским краем: Кочубеевском (с. Завет-
ное и Балахоновское), Новоалександровском (г. Новоалександровск) и Красногвар-
дейском (с. Красногвардейское). Отлов имаго производился в стандартном времен-
ном интервале 20 мин. В целях определения наличия размножающейся популяции 
A. albopictus на территории Ставропольского края проведены исследования, вклю-
чающие установку ловушек на преимагинальные стадии кровососущих комаров. 
Эти ловушки представляли собой пластиковые емкости объемом около 1,5  л, на-
полненные водой с добавлением небольшого количества органического вещества – 
гниющих листьев, веточек. Такой подход имитирует естественные места выплода 
комаров – небольшие водоемы, емкости с водой, где скапливаются органические ве-
щества, служащие питательной средой для личинок. Через несколько недель эти ем-
кости собирали, затягивали сверху марлей и ставили на выплод имаго в инсектарии 
лаборатории медицинской паразитологии. 

В 2021 г. на территории Ставропольского края, а именно в селе Заветном Кочубеев-
ского района, нами был зафиксирован первый случай обнаружения комара A. albopictus. 

В 2022 г. с помощью ловушки на преимагинальные стадии A. albopictus был 
выявлен в г. Новоалександровске Новоалександровского района. Из собранных яиц, 
личинок и куколок в лабораторных условиях (инсектарий) вывелось 67  взрослых 
особей A. albopictus, что подтвердило успешное размножение вида в этой местно-
сти. Летом 2023 г. положительные результаты были получены в тех же населенных 
пунктах Кочубеевского и Новоалександровского районов, что свидетельствует о ста-
бильном присутствии и размножении этого вида комара в указанных районах Став-
ропольского края.

В сентябре 2024 г. в г. Новоалександровске Новоалександровского района има-
го A. albopictus был собран в количестве 5 самок. Более того, впервые зафиксирован 
факт обнаружения этого вида в селе Балахоновском Кочубеевского района, располо-
женном на расстоянии 25 км восточнее ранее известной крайней точки распростра-
нения (с. Заветное). Была отловлена одна самка. Дальнейшие исследования, прово-
димые в условиях инсектария с использованием ловушек, установленных в с. Бала-
хоновском, привели к выплоду 32 комаров A. albopictus (25 самок и 7 самцов). Это 
говорит о скорости расширения ареала A. albopictus.

Таким образом, результаты наших наблюдений указывают на наличие размножаю-
щейся популяции кровососущих комаров A. albopictus в Ставропольском крае и активное 
их продвижение в восточном направлении от черноморского побережья. В дальнейшем 
необходимо расширить мониторинг, включив в него больше населенных пунктов Став-
ропольского края, и прилегающих регионов (Краснодарский край, Ростовская область) 
для оценки реальных масштабов распространения комара этого вида на юге Российской 
Федерации и предотвращения возможных эпидемических осложнений.
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УДК 578.828.11:616-07
 Бабошко Д.А., Елфимов К.А., Гашникова Н.М.

ФОРМИРОВАНИЕ СВОБОДНОГО ОТ ЭНЗООТИЧЕСКОГО ЛЕЙКОЗА  
КРУПНОГО РОГАТОГО СКОТА СТАДА НА ОСНОВЕ ПЦР-ДИАГНОСТИКИ ТЕЛЯТ

ФБУН «Государственный научный центр вирусологии и биотехнологии «Вектор» 
Роспотребнадзора, р.п. Кольцово, Российская Федерация

Исследование направлено на формирование стада крупного рогатого скота, свободного 
от вируса лейкоза крупного рогатого скота (ВЛКРС), на примере хозяйства ООО «Раздольное». 
По мере рождения телят до достижения ими 2-месячного возраста проводили ПЦР-диагностику на 
наличие ВЛКРС, отбраковывали инфицированных телят, здоровых помещали на карантин на 3 ме-
сяца, после чего повторяли ПЦР-диагностику и формировали здоровое стадо. В ходе работы собра-
но и проанализировано 434 образца крови телят. Благодаря внедрению ПЦР-диагностики телят на 
инфицирование ВЛКРС в хозяйстве был тщательно разработан и начал внедряться комплекс меро-
приятий, направленных на формирование здорового стада: повышение квалификации сотрудников 
предприятия, своевременная и качественная диагностика животных, изоляция, биркование и пере-
мещение телят с отрицательными результатами тестов в базу здоровых животных. Из 434 образ-
цов положительными на ВЛКРС оказались 44 теленка. Для 44 образцов проведена амплификация 
фрагмента гена env ВЛКРС с последующим его секвенированием. Результаты секвенирования 
позволили отнести 30 образцов вируса к генотипу 4, 14 образцов – к генотипу 7. 

Baboshko D.A., Elfimov K.A., Gashnikova N.M.
FORMATION OF A HERD FREE FROM ENZOOTIC LEUKEMIA  

OF CATTLE BASED ON PCR DIAGNOSTICS OF CALVES
State Scvientific Center of Virology and Biotechnology “Vector” of the Rospotrebnadzor,  

Kol’tsovo, Russian Federation

The study was conducted to put together a herd of cattle free from ELC virus, using the example of the 
farm LLC “Razdol’noe”. As the calves were born, until they reached 2 months of age, PCR diagnostics were 
performed for the presence of ELC virus, infected calves were considered non-eligible, healthy ones were 
quarantined for 3 months, after which PCR diagnostics were repeated and the healthy herd was formed. In the 
course of the work, 434 blood samples of calves were collected and analyzed. Thanks to the introduction of 
PCR diagnostics of calves for ELC infection, a set of measures aimed at forming a healthy herd was carefully 
developed and began to be implemented on the farm: advanced training of the enterprise employees, timely 
and high-quality diagnostics of animals, isolation, tagging and placing calves with negative test results into the 
healthy animal group. Of the 434 samples, 44 calves were positive for ELC. For 44 samples, amplification of 
the ELC env gene fragment was carried out with subsequent sequencing. The sequencing results allowed 
us to classify 30 virus samples as genotype 4, and 14 samples as genotype 7.

Лейкоз крупного рогатого скота (КРС) – это хроническое инфекционное забо-
левание вирусной природы, вызванное РНК-содержащим вирусом лейкоза крупного 
рогатого скота (ВЛКРС). Среди болезней сельскохозяйственных животных лейкоз 
КРС занимает первое место по частоте и тяжести заболевания, нанося прямые эко-
номические потери скотоводческой области. Ущерб, наносимый вирусным лейко-
зом, достигает серьезных масштабов из-за снижения продолжительности жизни жи-
вотных, необходимости их убоя на поздних стадиях заболевания, снижения надоев, 
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затрат на выбраковку племенных животных как из селекционных работ, так и из 
продажи молодняка.

Успех мероприятий по оздоровлению неблагополучных хозяйств от инфекции, 
индуцированной ВЛКРС, во многом определяется чувствительностью, специфично-
стью, точностью, а также практичностью методов. В связи с этим развитие новых 
подходов к диагностике, а также исследование генетических особенностей и спосо-
бов передачи на сегодняшний день является крайне актуальной проблемой.

В ООО «Раздольное» поголовье крупного рогатого скота насчитывает 5800 го-
лов, из них 2000 молодняка (телят возрастом до 1 года) и 3800 голов других возрастов. 

В 2022 г. впервые в хозяйстве выполнено исследование 200 образцов КРС на 
наличие ДНК вируса лейкоза с применением методов ПЦР. Выполненные исследо-
вания показали, что пораженность скота в хозяйстве составила 71,5 %. Сравнение 
разных методов диагностики ВЛКРС, проводимых в «Раздольном», зарегистриро-
вало существенные различия в выявляемости маркеров заболевания лейкозом у жи-
вотных с максимальным показателем эффективности для метода с использованием 
ПЦР. Дополнительно проведенный филогенетический анализ расшифрованных по-
следовательностей ВЛКРС, выделенных от животных, показал наличие генетически 
близких кластеров вирусов, что указывает на распространение лейкоза коров внутри 
отделений хозяйства.

Формирование здорового стада было начато на основе результатов тестирова-
ния молодняка (до 3  месяцев) методом ПЦР в реальном времени. Схема включа-
ла в себя тестирование телят на инфекцию ВЛКРС в первые три месяца жизни и 
разделение на «–» и «+» ВЛКРС молодняка. После чего следовало повторное те-
стирование на ВЛКРС в возрасте до 6 месяцев и окончательная постановка статуса  
«ВЛКРС +» или «ВЛКРС –».

Для отделения, где содержатся животные от 0 до 3  месяцев, разработан но-
вый регламент ухода за телятами, включающий реализацию плана-графика забора 
проб крови телят на ПЦР-диагностику ВЛКРС, выпаивание новорожденных телят 
молозивом от здоровых, безлейкозных первотелок, обязательное биркование здоро-
вых телят зеленой биркой после получения результатов ПЦР, перемещение телят 
в отдельную базу безлейкозных животных и в телятник безлейкозных телок, осу-
ществление двойного контроля в безлейкозном телятнике за соблюдением графиков 
чистки, дезинфекции помещений и рабочего инструмента, содержание телят в ин-
дивидуальных клетках до повторного обследования и перемещения на следующую 
базу, повторный забор крови телят отделения от 3 до 6 месяцев для ПЦР-диагности-
ки лейкоза, перевод телят в следующее отделение для здоровых животных после 
получения результатов повторной ПЦР-диагностики согласно разработанной схеме. 

В соответствии с планом в период с марта по август 2023 г. собрано 434 об-
разца крови от телят в возрасте 2–3 месяцев. Группы для исследования формиро-
вались поэтапно, по мере рождения телят и достижения ими 2-месячного возраста. 
Для скрининга животных на наличие ВЛКРС использовался набор для детекции 
ДНК вируса лейкоза КРС в реальном времени. Из 434 образцов положительными 
на наличие ВЛКРС оказались 44 теленка. Для подтверждения ВЛКРС-инфекции для 
выявленных в скрининге и части отрицательных по лейкозу животных выполняли 
дополнительный анализ ПЦР с лабораторным набором праймеров на детекцию ДНК 
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ВЛКРС. ПЦР-анализ с лабораторным набором праймеров показал 100 % совпаде-
ние как с  контрольными положительными на ВЛКРС образцами, так и с отрица-
тельными, что говорит о чувствительности и специфичности использованной си-
стемы тестирования. Для 44 выявленных ВЛКРС-инфицированных телят проведена 
наработка фрагментов ДНК ВЛКРС (участок области гена env) и их секвенирование. 
Расшифровка и генотипирование полученных последовательностей ВЛКРС выяви-
ли аналогичное соотношение генотипов вируса описанному нами ранее для пого-
ловья взрослых ВЛКРС-инфицированных животных в данном хозяйстве: из 44 вы-
деленных у телят вариантов ВЛКРС 30 образцов вируса относилось к генотипу  4,  
14 образцов – к генотипу 7.

Дальнейший молекулярно-эпидемический анализ позволит понять пути заноса 
и распространения ВЛКРС, что необходимо при разработке эффективных мероприя-
тий по оздоровлению крупного рогатого скота не только для крупных сельскохозяй-
ственных предприятий, но и частных подворий России.

Реализация первого этапа по формированию здорового от ВЛКРС стада жи-
вотных в ООО «Раздольное» выполняется при тесном взаимодействии коллекти-
вов научного центра и сельскохозяйственного предприятия.

Работа выполнена в рамках реализации Государственного задания 4-21 ФБУН 
ГНЦ ВБ «Вектор» Роспотребнадзора.
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 Балахонов С.В.1, Куликалова Е.С.1, Рогалева А.В.1, Лященко С.М.1, Мищенко А.И.2, 

Иташев А.А.2, Сарикова С.Л.3, Калыбаева Н.Б.4

АНАЛИЗ ЭФФЕКТИВНОСТИ САНИТАРНО-ПРОСВЕТИТЕЛЬСКИХ МЕРОПРИЯТИЙ 
СРЕДИ НАСЕЛЕНИЯ КОШ-АГАЧСКОГО РАЙОНА РЕСПУБЛИКИ АЛТАЙ  

В УСЛОВИЯХ ПРЕБЫВАНИЯ НА ТЕРРИТОРИИ ПРИРОДНОГО ОЧАГА ЧУМЫ
1ФКУЗ «Иркутский научно-исследовательский противочумный институт Сибири и 

Дальнего Востока» Роспотребнадзора, Иркутск, Российская Федерация; 2ФКУЗ «Алтайская 
противочумная станция» Роспотребнадзора, Горно-Алтайск, Российская Федерация; 

3Управление Роспотребнадзора по Республике Алтай, Горно-Алтайск, Российская Федерация; 
4БУЗ РА «Кош-Агачская районная больница», с. Кош-Агач, Российская Федерация

В работе представлены результаты опроса с целью оценки эффективности проводимых са-
нитарно-просветительских мероприятий и осведомленности о факторах риска проживания на тер-
ритории природного очага чумы. В  рамках исследования 2024  г. анкеты распространили среди 
132 чабанов, находящихся на стоянках в летний период. Ответы внесены в базу данных на плат-
форме программного продукта Microsoft Excel. Анализ результатов анкетирования проведен об-
щепринятыми методами вариационной статистики с помощью расчета экстенсивного показателя 
и доверительных интервалов. Результаты анкетирования продемонстрировали значимость одного 
из важных направлений профилактики чумы – актуально дальнейшее планирование и проведение 
разъяснительной и санитарно-просветительской работы о факторах риска при проживании и веде-
нии деятельности на территории природного очага чумы силами учреждений Роспотребнадзора 
и медицинских служб Республики Алтай.

Balakhanov S.V.1, Kulikalova E.S.1, Rogaleva A.V.1, Lyashchenko S.M.1, Mishchenko A.I.2, 
Itashev A.A.2, Sarikova S.L.3, Kalybaeva N.B.4

ANALYSIS OF THE EFFECTIVENESS OF SANITARY AND EDUCATIONAL ACTIVITIES 
AMONG THE POPULATION OF THE KOSH-AGACH DISTRICT OF THE ALTAI REPUBLIC 

STAYING IN THE TERRITORY OF THE NATURAL PLAGUE FOCUS
1Irkutsk Research Anti-Plague Institute of Siberia and the Far East of the Rospotrebnadzor, Irkutsk, 
Russian Federation; 2Altai Plague Control Station of the Rospotrebnadzor, Gorno-Altaysk, Russian 

Federation; 3Rospotrebnadzor Administration in the Altai Republic, Gorno-Altaysk, Russian Federation; 
4Kosh-Agach Community Hospital, Kosh-Agach, Russian Federation

The paper presents the results of a survey to assess the effectiveness of public health education 
campaign and awareness about the risk factors among those residing in the natural plague focus. As part 
of the 2024 study, questionnaires were distributed among 132 shepherds camping in the summer. The 
responses were entered into a database on the Microsoft Excel software platform. The analysis of the 
survey results was carried out using generally accepted methods of variation statistics by calculating the 
extensive indicator and confidence intervals. The survey results demonstrated the significance of one of 
the important areas of plague prevention – further planning and implementation of explanatory and public 
health education work on the risk factors for those living and doing business in the natural plague focus by 
the institutions of the Rospotrebnadzor and the medical services of the Altai Republic.

Трансграничный Сайлюгемский очаг чумы находится на северо-восточной 
окраине Центрально-Азиатской зоны природной очаговости этой инфекции и распо-
лагается на территории двух государств – России и Монголии. Российская его часть 
занимает Юго-восточную область Горного Алтая и административно находится на 
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территории Кош-Агачского района Республики Алтай. В настоящее время Горный 
Алтай является одной из привлекательных зон международного экологического ту-
ризма. Интенсивная эпизоотическая активность на путях транспортных магистралей 
с высокой долей трансграничных перевозок, расположение населенных пунктов и 
стоянок чабанов на территории активного природного очага чумы создают условия 
для тесного контакта населения и туристов с носителями и переносчиками инфек-
ции, неся потенциальную угрозу заражения чумой людей на данной территории 
и антропогенного ее распространения с выносом в другие субъекты РФ и страны. 
В этих условиях важным разделом превентивных мероприятий, наряду с иммуно-
профилактикой чумы, является разъяснительная и санитарно-просветительская ра-
бота по информированию о факторах риска при проживании и ведении хозяйствен-
ной и другой деятельности на территории активного природного очага чумы. Дан-
ная работа проводится согласно «Комплексному плану мероприятий учреждений 
Роспотребнадзора по оздоровлению Горно-Алтайского высокогорного природного 
очага чумы в Кош-Агачском районе Республики Алтай» в 2014–2016 гг., утвержден-
ному главой администрации муниципального образования «Кош-Агачский район», 
а с 2017 г. – ежегодно утверждаемому Руководителем Роспотребнадзора. Примене-
ние медицинских исследовательских анкет для опросов является важным инстру-
ментом, используемым для сбора информации об индивидуальных особенностях 
при когортных исследованиях.

Цель опроса – оценка эффективности проводимых санитарно-просветитель-
ских мероприятий и осведомленности о факторах риска проживания на территории 
природного очага чумы. 

Материалы и методы. Анкеты, использованные ранее при опросе населения, 
были оптимизированы и включали вопросы, связанные с характеристикой скринин-
говых групп, санитарным состоянием территории проживания, уровнем гигиениче-
ских знаний, наличием транспортных средств и частотой обращения за медицинской 
помощью. В отдельный блок были вынесены вопросы о сельскохозяйственных рабо-
тах, проводимых на территории, охотопромысле и основных клинических проявле-
ниях чумы. В рамках исследования 2024 г. анкеты распространили среди 132 чаба-
нов, находящихся на стоянках в летний период. Ответы на вопросы анкеты внесены 
в базу данных на платформе программного продукта Microsoft Excel. Анализ резуль-
татов анкетирования проведен общепринятыми методами вариационной статистики 
с помощью расчета экстенсивного показателя и доверительных интервалов (ДИ). 

Результаты. Высокая эпизоотическая активность по чуме в Кош-Агачском рай-
оне, эпидемические осложнения по этой инфекции в 2014, 2015, 2016 гг., связанные 
с охотой и разделкой сурков, обосновывают высокую значимость информирования 
населения о факторах риска заболевания чумой. 

За 2024 г. на курируемой Алтайской противочумной станцией территории при-
родного очага чумы прочитано 17  лекций, проконсультировано по профилактике 
чумы 730 медицинских и 57 ветеринарных работников, а также 816 медработников 
присутствовали на семинарах по клиническим проявлениям и профилактике чумы. 
В  общей сложности всеми видами санитарно-гигиенического обучения по чуме 
было охвачено 18 966 жителей региона. 

Скрининговая группа по половозрастным характеристикам состояла из мужчин 
и женщин примерно в равном количестве (мужчины – 51,10 % (ДИ 45,95–56,25 %), 
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женщины – 45,90 % (ДИ 40,75–51,05 %). Проживают на территории природного оча-
га чумы в населенных пунктах и на стоянках лица в возрасте 30–49 лет – 37,12 % 
(ДИ 28,71–45,53 %), 50 лет – 64 года – 27,27 % (ДИ 19,63–34,92 %), старше 65 лет – 
3,03 % (ДИ 0,00–6,75 %), наименьшая группа состоит из лиц 18–29 лет – 1,52 % 
(ДИ 0,00–3,67 %). Преобладающей национальностью среди опрошенных являются 
алтайцы – 58,33 % (ДИ 54,04–62,62 %), казахи – 30,30 % (ДИ 22,46–38,14 %) и те-
ленгиты – 1,52 % (ДИ 0,00–3,6 %). Почти в половине случаев (43,18 %; ДИ 34,73–
51,63 %) на стоянке проживают два человека, но встречаются семьи и с большим 
количеством человек. У 81,06 % опрошенных (ДИ 74,38–87,74 %) нет детей либо 
они не проживают на стоянках.

В рамках проводимого в 2024 г. исследования установлено, что об основных 
факторах риска проживания на территории природного очага чумы, которыми явля-
ются основные носители чумы – сурки, осведомлены 98,48 % (ДИ 96,40–100,00 %); 
правильно указывают блох в качестве переносчиков 91,67 % (ДИ 86,95–96,39 %). 
При этом большинство опрошенных (75,76 %; ДИ 68,45–83,07 %) правильно отве-
тили на вопрос «кто из домашних животных может болеть чумой?». Почти все рес
понденты (98,48  %) сообщили о готовности информирования медработников при 
подозрении на заболевание чумой. Участники опроса знают о введенном запрете 
охоты на сурков 96,97 % (ДИ 94,05–99,89 %) и отмечают важность вакцинации про-
тив чумы 90,98 % (ДИ 92,62–99,47 %). 

Несмотря на то, что большинство (65,91 %) опрошенных (ДИ 61,78–70,04 %) 
проживают на расстоянии от 11 до 50 км до ближайших медицинских или противо-
чумных учреждений, 68,94 % (ДИ 64,91–72,97 %) респондентов обращаются за ме-
дицинской помощью один и более раз в месяц. Отсутствие средств связи у 16,67 % 
(ДИ 10,32–23,02 %) проживающих на данной территории может затруднять своевре-
менное обращение за медицинской помощью при появлении сигнальных признаков 
чумы. Номер скорой медицинской помощи знают 56,06 % (ДИ 47,59–64,53 %), также 
25,76 % (18,29–33,23 %) указали личный сотовый номер медицинского работника. 
Отмечены значительные расстояния до медицинских учреждений, но при этом более 
половины опрошенных заявили, что имеют транспортные средства в виде автомоби-
ля, еще 15,15 % пользуются мотоциклом (ДИ 9,04–21,27 %), отсутствие транспорт-
ного средства отметили 5,30 % (ДИ 1,48–3,19 %).

Таким образом, результаты анкетирования показали, что население проинфор-
мировано о факторах риска заражения – основных носителях и переносчиках возбу-
дителя инфекции – на территории активного природного очага чумы. Большинство 
проживающих здесь оснащено средствами связи и имеют транспортную доступ-
ность для обращения за оказанием медицинской помощи при появлении первых сиг-
нальных признаков болезни. Результаты анкетирования продемонстрировали значи-
мость одного из важных направлений профилактики чумы – актуально дальнейшее 
планирование и проведение разъяснительной и санитарно-просветительской работы 
о факторах риска при проживании и ведении деятельности на территории природно-
го очага чумы силами учреждений Роспотребнадзора и медицинских служб Респуб
лики Алтай. 
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УДК 616/928/8(517/3)
Батцэцэг Дж.1, Ганболд Д.2, Отгонсурэн Д.1, Амгаланбаяр Б.1

ОБ ИЗУЧЕНИИ ЛИХОРАДКИ КУ В МОНГОЛИИ
1Национальный центр изучения зоонозных заболеваний, Министерство здравоохранения Монголии, 

Улан-Батор, Монголия; 2Центр здравоохранения, район Сухэ-Батор, Улан-Батор, Монголия

Возбудитель лихорадки Ку широко распространен в Монголии. Положительные пробы об-
наружены в разных объектах в Архангайском, Булганском, Восточногобийском (Дорнгоби), Гоби-
Алтайском, Дорнодском, Завханском, Кобдосском, Селенгинском, Среднегобийском (Дундгоби), 
Сухэ-Баторском, Убсанурском, Увурхангайском, Хэнтийском, Хубсугульском, Центральном (Тув), 
Южногобийском (Умнугоби) аймаках и непосредственно в столице страны – г. Улан-Баторе. Наи-
большая инфицированность объектов исследования отмечена в Увурхангайском, Хэнтийском, 
Архангайском, Убсанурском аймаках и в г.  Улан-Баторе. Отмечается значительная доля микст-
инфицированных проб с параллельным обнаружением возбудителей бруцеллеза и лептоспиро-
за. Источниками инфекции в природе являются иксодовые клещи Dermacentor nuttalli, D. silvarum, 
D. daghestanicus, Hyalomma asiaticum, имеется случай обнаружения этого патогена в Ixodes persul-
catus (Селенгинский аймак). Носителями в природе являются грызуны и рогатый скот. 

Battsetseg J.1, Ganbold D.2, Otgonsuren D.1, Amgalanbayar B.1

ON RESEARCH OF Q FEVER IN MONGOLIA
1National Center for Zoonotic Diseases, Ministry of Health of Mongolia, Ulaanbaatar, Mongolia; 

2Healthcare Center, Sukhbaatar District, Ulaanbaatar, Mongolia

The Q fever pathogen is widespread in Mongolia. Positive samples were found in various sites 
in the Arkhangai, Bulgan, Gobi-Altai, Zavkhan, Kobdos, Selenginsk, Middle Gobi, Sukhbaatar, Ubsanur, 
Uburkhangai, Khentii, Khovsgol, Central, South Gobi aimags and immediately in the capital of the country – 
Ulaanbaatar. The highest infection rate of the study sites was noted in the Uburkhangai, Khentii, Arkhangai, 
Ubsanur aimags and in Ulaanbaatar. A significant proportion of mixed-infected sites with parallel detection 
of brucellosis and leptospirosis pathogens was noted. The sources of infection in nature are Ixodidae ticks 
Dermacentor nuttalli, D. silvarum, D. daghestanicus, Hyalomma asiaticum; there is a case of detection of 
this pathogen in Ixodes persulcatus ticks (Selenginsky aimag). The carriers in nature are rodents and cattle.

Возбудитель лихорадки Ку широко распространен в Монголии. Положительные 
пробы обнаружены в разных объектах в Архангайском, Булганском, Гоби-Алтайском, 
Завханском, Кобдосском, Селенгинском, Среднегобийском, Сухэ-Баторском, Убса-
нурском, Убурхангайском, Хэнтийском, Хубсугульском, Центральном, Южногобий-
ском аймаках и в столице страны – г. Улан-Баторе. Изучение патогена в стране мож-
но разделить на несколько этапов. 

В 1980-х гг. исследовали 92  сыворотки крови подозрительных на бруцеллез 
больных из аймаков Архангай, Дорногоби, Дундгоби, Сэлэнге, Ховд, Хубсугул, 
Хэнтий, Умнугоби, Тув, Завхан, Увурхангай, Увс, Гоби-Алтай, Сухэ-Батор, Булган 
и г. Улан-Батора. Серологически установлено, что 52 % образцов дали положитель-
ные пробы на лихорадку Ку. Из них 17,3 % получено при использовании реакции 
Rose-Bengal, 34,7 % в реакции Райта – Гейдельсона. 

В 1979–1988 гг. исследования лихорадки Ку проводились Отделом особо опас-
ных инфекционных заболеваний (ныне Национальный центр по зоонозным заболе-
ваниям) и Институтом ветеринарии со стороны Монголии и Институтом инфекци-
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онных заболеваний им. Н.Ф. Гамалеи со стороны СССР. Выявлены положительные 
результаты в 5 % из 509 сывороток крови людей, зарегистрированных на мясоком-
бинате и в диспансере Центра инфекционных заболеваний. В этот же период иссле-
довано более 300 грызунов из аймаков Умнугоби, Дундгоби, Хубсугул, Дорногоби, 
Дорнод и Хэнтий, среди них выявлено 19,6 % положительных на лихорадку Ку. 

В 2007 г. исследовано 877  сывороток крови людей на выявление лихорадки 
Ку методом ИФА, собранных из Хубсугула (379  образцов из 5  сомонов), Хэнтия 
(256 образцов из 6 сомонов), Умнугоби (242 образца из 6 сомонов). Выявлено 23,5 % 
положительных в аймаке Хубсугул (сомоны Бурентогтох, Хатгал, Шайн-Идэр, Галт), 
23,8 % положительных в аймаке Хэнтий (сомоны Ундурхаан, Умнудэлгэр, Биндер, 
Батширэт, Жаргалтхаан, Дэлгэрхаан) и 30,9 % положительных в аймаке Умнугоби 
(сомоны Цогтцэций, Даланзадгад, Булган, Хурмэн, Баяндалай). Выявлено 48 % поло-
жительных микст-инфицированных объектов лихорадкой Ку и бруцеллезом в Хуб-
сугуле, 24 % – в Хэнтийском, 28 % – в Умнугобском аймаках. Наиболее высокие 
показатели зараженных Ку-лихорадкой людей отмечались среди ветеринаров, лиц, 
работающих на убое скота или контактировавших с продуктами животноводства. 

В течение 2011–2024 гг. исследовано 598 сывороток крови людей методом ПЦР 
и у 9,36 % обнаружена ДНК возбудителя лихорадки Ку. 83,9 % всех положительных 
результатов были получены от сывороток крови, собранной в Умнугобийском аймаке.

В Монголии переносчиками Ку-лихорадки являются иксодовые клещи видов 
Dermacentor nuttalli, D. silvarum, D. daghestanicus, Hyalomma asiaticum. Переносчи-
ки лихорадки Ку распространены почти во всех географических и природных зо-
нах. Положительные результаты на лихорадку Ку были получены от диких грызунов 
в 3,6 % случаев, от клещей D. silvarum, D. nuttalli, H. asiaticum, D. daghestaincus – 
в  19,6  % случаев и в 5,1  % случаев – от домашнего скота. Клещи были собраны 
в аймаках Сэлэнгэ, Архангай, Дархан, Тув, Дундгоби, Хубсугул, Умнугоби, Дорно-
гоби, Дорнод, Сухэ-Батор. Выявлен возбудитель лихорадки Ку у клеща D. silvarum, 
снятого с крупного рогатого скота, собранного в сомоне Мунгунморть Тув, клеща 
D. nuttalli – с овец в аймаке Дархан. 

Инфицированность скота составила (4,2±0,39)  % в лесостепной зоне, 
(3,9±0,69) % в степной зоне и (1,3±0,65) % в гобийской зоне. Сельскохозяйственные 
животные заражались воздушно-капельным путем, с кормом, водой. Клинические 
проявления выражались в абортах, снижении надоев, мастите. Выявлена ДНК клеща 
лихорадки Ку у клеща Ixodes persulcatus, собранного в аймаке Сэлэнгэ; клещей D. nut-
talli, собранных в аймаках Хэнтэй, Архангай, Увурхангай, Ховд, Хубсугул, Баянхонгор, 
Тув, Умнугоби и районах города Улан-Батора. ДНК возбудителя лихорадки Ку от кле-
ща H. asiaticum в большей степени обнаруживалась у клещей, собранных в аймаках 
Умнугоби, Дорногоби, Дундгоби. Особенно высокая доля клещей с ДНК лихорадки Ку 
(68,78–100 %) зарегистрирована у H. asiaticum, собранных в южных сомонах аймака 
Умнугоби. Также обнаружено микст-инфицирование лихорадкой Ку и клещевым рик-
кетсиозом 26,4–58,8 % в клещах H. asiaticum, 0,9–12,6 % – в клещах D. nuttalli. 

Для населения страны, в которой широко развито кочевое, пастбищное жи-
вотноводство, основным источником инфицирования возбудителем лихорадки Ку 
является зараженный скот. Необходимо проведение соответствующих профилакти-
ческих мероприятий для обеспечения эпидемиологического благополучия по этой 
инфекции в Монголии. 
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УДК 616.98:578.828HIV
 Беляева В.В., Соколова Е.В., Суворова З.К., Козырина Н.В., Хохлова О.Н.

РЕЗУЛЬТАТЫ ОЦЕНКИ ИНДИКАТОРОВ РИСКОВ,  
ПРЕПЯТСТВУЮЩИХ СНИЖЕНИЮ ПЕРЕДАЧИ ВИЧ

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

Цель исследования – оценить наиболее актуальные риски нарушения приверженности дис-
пансерному наблюдению и лечению ВИЧ-инфекции в шести странах региона ВЕЗЦА и трех регионах 
РФ и разработать рекомендации по их снижению. Представлены результаты опроса 2022–2023 гг. 
1149 пациентов, инфицированных ВИЧ, в шести странах региона ВЕЦЗЦА (Азербайджанская Ре-
спублика, Республика Армения, Республика Беларусь, Кыргызская Республика, Республика Тад-
жикистан, Республика Узбекистан) и трех регионах РФ (Ленинградская и Новосибирская области, 
Республика Татарстан). Оценка рисков нарушения режима приема антиретровирусной терапии 
(АРТ) проводилась методом прямого анкетного опроса. Учитывались пропуски приема АРТ за ме-
сяц. Результаты оценивали методами дескриптивной статистики, корреляционного и кластерного 
анализа (SPSS 27). Для каждого региона – участника исследования был сформирован профиль ри-
сков нарушения приверженности. По итогам исследования описан индикатор прогноза привержен-
ности – самооценка здоровья. Индикатором, значение которого коррелировало с пропуском приема 
АРТ, была забывчивость при приеме АРТ. По итогам исследования разработаны рекомендации и 
алгоритм консультирования по вопросам лечения ВИЧ-инфекции (будут размещены на сайте www.
hivrussia.info в разделе «Международные исследования»).

Belyaeva V.V., Sokolova E.V., Suvorova Z.K., Kozyrina N.V., Khokhlova O.N.
RESULTS OF RISK INDICATOR ASSESSMENT HINDERING  

HIV TRANSMISSION REDUCTION
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Objective of the study was to assess the most pressing risks affecting adherence to HIV treatment 
and monitoring in six countries of the Eurasian Economic Union (EEU) and three regions of the Russian 
Federation, and to develop recommendations for reducing these risks. The results of the survey conducted 
in 2022–2023 involving 1,149 HIV-infected patients across six countries (Azerbaijan, Armenia, Belarus, 
Kyrgyzstan, Tajikistan, Uzbekistan) and three regions of Russia (Leningrad Oblast, Novosibirsk Oblast, 
Republic of Tatarstan) are presented. Risk assessment for non-adherence to antiretroviral therapy (ART) 
was conducted using direct questionnaire surveys, focusing on missed ART doses over the past month. 
Results were analyzed using descriptive statistics, correlation, and cluster analysis (SPSS 27). A risk profile 
for adherence has been developed for each participating region. The study has identified a predictor of 
adherence – self-assessment of health. Forgetfulness regarding ART was found to correlate with missed 
doses. Recommendations and a consultation algorithm for HIV treatment issues have been developed based 
on the study findings (to be posted on www.hivrussia.info in the “International Research” section).

Современная концепция противодействия ВИЧ-инфекции, известная как стра-
тегия «лечение как профилактика», основана на возможности прекращения цирку-
ляции ВИЧ за счет предоставления всем инфицированным пациентам антиретро-
вирусной терапии. Существенным препятствием для реализации этой стратегии 
является недостаточная приверженность людей, живущих с ВИЧ, и знающих свой 



28

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

ВИЧ-статус, медицинскому наблюдению и лечению заболевания. На современном 
этапе «приверженность» представляет собой конструкт, т.е. понятие, создаваемое по 
поводу наблюдаемых событий и заполняющее пробелы в структуре знания. Развитие 
этой парадигмы способствует не только констатации результата, оценке ситуации по 
принципу «привержен – не привержен», но и переходу к активному формированию 
желательного поведения в отношении соблюдения рекомендаций специалистов.

Одной из важнейших технологий формирования приверженности является 
управление рисками ее нарушения.

Цель работы: оценить наиболее актуальные риски нарушения приверженности 
диспансерному наблюдению и лечению ВИЧ-инфекции в  шести странах региона 
ВЕЗЦА и трех регионах РФ и разработать рекомендации по их снижению.

Материалы и методы. В 2022–2023 гг. в Азербайджанской Республике (груп-
па 1), Республике Армения (гр. 2), Республике Беларусь (гр. 3), Кыргызской Респуб
лике (гр. 4), республиках Таджикистан (гр. 5) и Узбекистан (гр. 6) в исследование 
было включено 680 пациентов, живущих с ВИЧ. В Ленинградской (гр. 7) и Новоси-
бирской (гр. 8) областях, Республике Татарстан (гр. 9) в исследовании участвовали 
469 пациентов.

Исследование проводилось методом прямого опроса в письменной форме с по-
мощью заранее подготовленных бланков анкет оценки: 

–  когнитивного дефицита (вопросы-индикаторы, визуально-аналоговые шка-
лы – VAS);

– депрессии (тест А. Бека); 
– скрининга зависимости от алкоголя (опросник CAGE); 
– самооценки стигмы, здоровья, готовности/возможности заботиться о здоро-

вье, посещать врача и принимать лечение (VAS);
– качества консультирования по вопросам лечения ВИЧ-инфекции.
Анкеты самостоятельно заполнялись респондентами. 
Анкеты включали вопрос-индикатор пропусков приема антиретровирусной те-

рапии (АРТ) за месяц.
Результаты оценивали методами дескриптивной статистики, корреляционного 

и кластерного анализа с помощью программ SPSS 27.
Результаты. Для каждого региона – участника исследования был сформирован 

профиль рисков нарушения приверженности: 
– для Азербайджанской Республики, республик Армения, Таджикистан и Та-

тарстан ведущим риском оказалась стигма (соответственно 56,7; 30; 74; 21,2  % 
опрошенных оценили ее на 8 и более баллов по 10-балльной VAS);

– для Республики Беларусь – положительный результат скрининга злоупотре-
бления алкоголем (32,6 %);

– для Кыргызской Республики – забывчивость при приеме АРТ (39,4 %);
–  для Республики Узбекистан – низкая готовность заботы о своем здоровье 

(36,7 % респондентов оценили ее на 5 и менее баллов VAS);
– для Ленинградской области – низкая возможность самостоятельно заботиться 

о здоровье (26,7 % респондентов оценили ее на 5 и менее баллов VAS);
– для Новосибирской области – забывчивость при приеме АРТ (35,9 %).
Результаты исследования позволили выделить фактор прогноза приверженно-

сти диспансерному наблюдению и лечения ВИЧ-инфекции – самооценку здоровья:
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– чем выше пациент оценивает состояние своего здоровья, тем выше его воз-
можности и готовность заботиться о здоровье, посещать врача и принимать терапию; 

– и наоборот, пациенты с низкой самооценкой здоровья не готовы ни заботиться 
о своем здоровье, ни посещать врача и принимать АРТ. 

Полученные данные свидетельствуют о том, что фактором, статистически зна-
чимо коррелирующим с количеством пропусков АРТ за месяц, во всех регионах-
участниках был утвердительный ответ на вопрос о забывчивости при приеме АРТ. 

Кластерный анализ результатов исследования позволил выделить в каждом ре-
гионе кластер респондентов с наибольшими значениями индикаторов рисков нару-
шения приверженности, оценить их социо-демографические характеристики. Доля 
кластера с наиболее уязвимыми значениями индикаторов риска составила в груп-
пах 1–9: 16,7; 16,5; 4,1; 14,7; 6,6; 19,6; 8,9; 17,5 и 11,9 % соответственно.

Статистически значимые гендерные различия получены по итогам скрининга 
алкогольной зависимости (U-критерий Манна  – Уитни). Мужчины чаще отвечали 
утвердительно на вопросы анкеты CAGE.

Оценка качества консультирования по вопросам лечения ВИЧ-инфекции пока-
зала, что консультирование в полном объеме было проведено в 77,1; 89,1; 29,5; 24,4; 
27,3; 54,5; 27,3; 19,6; 47,5 % в группах 1–9 соответственно. Доля обсуждения с па-
циентами индивидуальных рисков нарушения приверженности составила 28; 94,5; 
26,8; 17,7; 43,3; 68,2; 43,3; 53,2; 39 % в группах 1–9 соответственно.

Возможность реализации современных парадигм противодействия эпидемии 
ВИЧ-инфекции зависит от эффективности формирования приверженности диспан-
серному наблюдению и лечению этого заболевания. При этом принципиальное зна-
чение имеет владение специалистами технологиями, позволяющими формировать 
поведение пациентов в отношении соблюдения врачебных рекомендаций. 

Проведенное исследование позволило 
–  уточнить значение базовых индикаторов, лежащих в основе эффективного 

управления рисками нарушения приверженности; 
– предложить проводить самооценку здоровья в качестве индикатора прогноза 

приверженности, доступного в реальной клинической практике1;
– привлечь внимание к забывчивости как индикатору, коррелирующему с про-

пусками приема АРТ за месяц во всех регионах исследования.
По итогам работы были: 
– уточнены и согласованы рекомендации «Формирование приверженности ле-

чению как метод профилактики ВИЧ-инфекции»; 
– разработан, согласован и апробирован алгоритм «Структура консультирова-

ния по вопросам лечения ВИЧ-инфекции»; 
– разработан и апробирован видеокурс «Диагностика и коррекция факторов ри-

ска нарушения приверженности диспансерному наблюдению и лечению на модели 
ВИЧ-инфекции».

Итоговые документы исследования будут размещены на сайте www.hivrussia.
info в разделе «Международные исследования».

1 Обнаружение самооценки здоровья на 5 и менее баллов требует активного выявления соматических, психо-
логических, социальных проблем, так как ситуация может оказать существенное влияние на приверженность 
наблюдению и лечению.
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УДК 614.4:616.9(470.63)
Бердникова Т.В., Таран Т.В., Борздова И.Ю.

ОПЫТ ВЗАИМОДЕЙСТВИЯ ФКУЗ СТАВРОПОЛЬСКИЙ ПРОТИВОЧУМНЫЙ 
ИНСТИТУТ РОСПОТРЕБНАДЗОРА ПО ПРОТИВОДЕЙСТВИЮ  

ИНФЕКЦИОННЫМ ЗАБОЛЕВАНИЯМ С ПРОФИЛЬНЫМИ УЧРЕЖДЕНИЯМИ 
ЗАРУБЕЖНЫХ ГОСУДАРСТВ

ФКУЗ «Ставропольский научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ставрополь, Российская Федерация

В профильных учреждениях зарубежных государств есть необходимость в подготовке бак-
териологов, эпидемиологов, зоологов. Международное сотрудничество способствует выработке 
единого подхода к повышению эффективности профилактики и борьбы с инфекционными заболе-
ваниями. Подготовка специалистов профильных учреждений зарубежных государств по вопросам 
организации и проведения эпидемиологического надзора за чумой и другими природно-очаговыми 
инфекциями значительно повышает уровень противоэпидемической готовности к актуальным ин-
фекционным заболеваниям.

Berdnikova T.V., Taran T.V., Borzdova I.Yu.
EXPERIENCE OF COLLABORATION OF THE STAVROPOL ANTI-PLAGUE INSTITUTE 

OF THE ROSPOTREBNADZOR WITH SPECIALIZED INSTITUTIONS OF FOREIGN 
COUNTRIES IN COMBATING INFECTIOUS DISEASES

 Stavropol Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Stavropol, Russian Federation

There is a need to train bacteriologists, epidemiologists, and zoologists of specialized institutions 
in foreign countries. International cooperation contributes to the development of a unified approach to 
improving the effectiveness of prevention and control of infectious diseases. Training of personnel on 
the organization and conduct of epidemiological surveillance of plague and other natural-focal infections 
significantly increases the level of anti-epidemic preparedness for relevant infectious diseases.

Важнейшей составляющей укрепления потенциала реагирования на биологи-
ческие угрозы как на национальном, так и на межгосударственном уровне является 
формирование на пространстве СНГ единой системы мониторинга и реагирования 
на чрезвычайные ситуации (ЧС) санитарно-эпидемиологического характера. При 
поддержке Правительства Российской Федерации с 2015  г. реализуются программы, 
направленные на оказание содействия странам-партнерам в вопросах внедрения и 
реализации Международных медико-санитарных правил (2005  г.). Основными на-
правлениями взаимодействия являются укрепление материально-технической базы 
профильных учреждений и кадрового ресурса, научное сотрудничество. 

В зарубежных странах существует острая необходимость в подготовке про-
фессиональных бактериологов, эпидемиологов, зоологов. Ставропольский противо-
чумный институт в настоящее время – один из ведущих в стране многопрофильных 
научно-исследовательских центров в области реализации, обеспечения, надзора са-
нитарно-эпидемиологического благополучия населения по особо опасным инфек-
циям и защиты от биологических угроз. Более 70 лет в стенах института ведется 
эффективная специальная подготовка высококвалифицированных и высокопро-
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фессиональных специалистов в области обеспечения биологической безопасности, 
успешно и оперативно решаются задачи по охране санитарно-эпидемиологическо-
го благополучия населения нашей страны. Кроме того, с 1970 г. институт регуляр-
но успешно реализует и оказывает консультативно-методическую и практическую 
помощь учреждениям санитарно-эпидемиологической службы и здравоохранения 
Южной Осетии, Абхазии, Армении, Киргизии, Узбекистана и других стран. В со-
ответствии с этим одним из важных компонентов взаимодействия и сотрудничества 
является современная профессиональная подготовка кадров.

В 2023 г. во исполнение распоряжения Правительства РФ от 18.11.2022 № 3518-р  
и с целью развития профессиональной подготовки специалистов Национального 
центра по контролю и профилактике заболеваний Министерства здравоохранения 
Республики Армения (2 чел.), Республиканского центра карантинных и особо опас-
ных инфекций Министерства здравоохранения Киргизской Республики (2  чел.) и 
Республиканского центра по борьбе с карантинными заболеваниями Министерства 
здравоохранения и социальной защиты населения Республики Таджикистан (3 чел.) 
на базе ФКУЗ Ставропольский противочумный институт Роспотребнадзора были 
реализованы циклы повышения квалификации по дополнительной программе повы-
шения квалификации по направлению «Зоологические методы работы в природных 
очагах особо опасных инфекционных болезней».

В октябре 2024 г. с целью выполнения распоряжения Правительства Россий-
ской Федерации от 18.04.2023 № 973-р, с целью повышения уровня противоэпиде-
мической готовности профильных учреждений зарубежных стран на 2024 г., совер-
шенствования теоретических знаний в области эпидемиологии, лабораторной диа-
гностики и профилактики чумы и других природно-очаговых инфекций в г. Ереване 
на базе ГНКО «Национальный центр по контролю и профилактике заболеваний» 
Министерства здравоохранения Республики Армения были проведены выездные 
курсы повышения квалификации по программе «Современные методы эпидеми-
ологического надзора, микробиологии, профилактики чумы и других природно-
очаговых инфекций» для специалистов учреждений Министерства здравоохранения 
Республики Армения и подведомственных профильных учреждений (35 чел.).

Во время занятий определены основные вопросы организации и проведения 
современной лабораторной диагностики чумы, бруцеллеза, лептоспироза, КУ-
лихорадки, кампилобактериоза, клещевого риккетсиоза, желтой лихорадки и других 
природно-очаговых инфекций, оценка обеспечения качества и эффективности иссле-
дований на всех этапах лабораторного анализа. Внимание слушателей акцентирова-
но на возможных эпидемиологических рисках по Крымской геморрагической лихо-
радке, иксодовому клещевому боррелиозу, туляремии и лихорадке Западного Нила. 
Оказана консультативно-методическая помощь специалистам Референс-центра по 
организации мероприятий по обеспечению безопасности работ с возбудителями 
особо опасных инфекций. Особое внимание уделено болезням, представляющим 
внешние риски, и региональным природно-очаговым инфекциям, клинические про-
явления которых обсуждались с позиций синдромного подхода. При проведении за-
нятий отдельное внимание заслуживают практические рекомендации специалистов, 
имеющих опыт работы по обеспечению санитарно-эпидемиологического благополу-
чия населения на территории РФ и за рубежом.
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Актуальность подготовки компетентных кадров по обеспечению эпидемио-
логического благополучия в зарубежных государствах не вызывает сомнения. Все 
отмеченные выше мероприятия направлены на реализацию обеспечения, надзора 
и контроля санитарно-эпидемиологического благополучия населения зарубежных 
стран. Эпидемиологическая обстановка по особо опасным инфекциям бактериально-
го происхождения продолжает оставаться напряженной и обусловливает значимость 
проведения занятий, а  также в равной мере подготовки кадров по этим направле-
ниям. Межгосударственное сотрудничество и межгосударственное взаимодействие 
по снижению рисков возникновения эпидемиологических осложнений, надзору и 
контролю за чумой и другими актуальными опасными, новыми и возвращающимися 
инфекционными болезнями, в том числе в вопросах подготовки кадров, ведет к вы-
работке единой стратегии борьбы и профилактики опасных и особо опасных инфек-
ционных болезней.
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УДК 616-005.5: 616-07
 Биктимирова К.Г., Альварес Фигероа М.В.

РАЗРАБОТКА НОВОЙ МУЛЬТИПЛЕКСНОЙ ПЦР-МЕТОДИКИ  
ДЛЯ ДИФФЕРЕНЦИАЦИИ ВОЗБУДИТЕЛЕЙ ТУБЕРКУЛЕЗА У ЖИВОТНЫХ

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация 

Среди разнообразия видов микобактерий наиболее частыми эпизоотическими агентами яв-
ляются Mycobacterium bovis и M. caprae, а в некоторых случаях и M. tuberculosis. На данный момент 
на рынке отсутствует мультиплексная тест-система для проведения ПЦР-РВ, позволяющая в одной 
пробирке дифференцировать упомянутые виды. Принимая во внимание, что современные мето-
ды, используемые для диагностики туберкулеза у животных, длительны, трудоемки и менее чув-
ствительны, ПЦР-метод выступает более перспективным, поскольку обеспечивает эффективную 
и быструю диагностику как в культуре, так и непосредственно в биоматериале. Высокая чувстви-
тельность и специфичность, адаптация для работы со станцией автоматического выделения ДНК и 
автоматизированная интерпретация результатов с помощью программного обеспечения являются 
ключевыми характеристиками разработанной методики. Она является уникальной мультиплексной 
методикой, способной дифференцировать ДНК M. caprae.

Biktimirova K.G., Alvarez Figueroa M.V.
NOVEL MULTIPLEX PCR KIT DEVELOPMENT FOR DIFFERENTIATION  

OF TUBERCULOSIS PATHOGENS IN ANIMALS
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Among various mycobacteria species, the most common epizootic causative agents are 
Mycobacterium bovis and M. caprae, as well as M. tuberculosis in some cases. As of now, there is no 
multiplex PCR-RT kit available to distinguish between the mentioned species. Considering the fact that 
current applied diagnostic techniques are time-consuming, laborious and less sensitive, PCR kit is more 
promising as it provides effective and rapid results in both cell culture and biomaterial. High sensitivity 
and specificity, compatibility with automatic nucleic acid extraction station, and automatic interpretation of 
the results via software are the key characteristics of the developed kit. This is a unique multiplex method 
capable of distinguishing M. caprae DNA.

Туберкулез (ТБ) – зоонозное заболевание, к которому восприимчивы более 
55 видов млекопитающих и человек. Люди могут использовать в пищу зараженное 
сырое молоко или изготовленные из него молочные продукты, мясо больных живот-
ных или заразиться воздушно-капельным путем. Зоонозный ТБ оказывает большое 
влияние на здравоохранение и экономику, особенно в районах, где животноводство 
является основным источником средств к существованию, однако в большинстве 
стран статистических данных нет.

Возбудителями ТБ являются представители группы Mycobacterium tuberculosis 
complex (MTBc). Наибольшее эпизоотическое значение имеет Mycobacterium bovis, 
которая чаще вызывает ТБ у крупного рогатого скота и Mycobacterium caprae – у мел-
кого рогатого скота. Mycobacterium tuberculosis чаще встречается у человека, но ею 
могут заражаться и животные. Известны случаи ее выявления у кошек, собак, хорь-
ков и попугаев, а среди животных, содержащихся в зоопарках, наблюдались случаи 
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среди слонов и приматов. Видовая дифференциация необходима для обнаружения и 
ликвидации очага инфекции в целях предотвращения ее дальнейшего распростра-
нения.

Симптомы ТБ у животных, вызванного разными видами MTBc, клинически и 
морфологически схожи. Используемые в настоящее время культуральный метод и 
метод биопроб являются длительными, трудоемкими и требующими дополнитель-
ных тестов для дифференциации, а бактериоскопия не обладает необходимыми ди-
агностическими чувствительностью (DSe) и специфичностью (DSp). С  помощью 
этих тестов нет возможности дифференцировать M.  caprae. Поэтому достоверная 
доля случаев, вызванных M. bovis и M. caprae, неизвестна.

Метод ПЦР может обеспечить эффективную и быструю диагностику, посколь-
ку обладает высокой аналитической чувствительностью и специфичностью, он 
способен идентифицировать и дифференцировать микобактерии до вида не только 
в культуре, но и непосредственно в образцах биоматериала. До настоящего време-
ни не создана мультиплексная тест-система для проведения ПЦР-РВ, позволяющая 
одновременно дифференцировать эпизоотически значимые микобактерии M. bovis, 
M. caprae и M. tuberculosis.

Цель – разработка мультиплексной методики для дифференциации M.  bovis, 
M. caprae и M. tuberculosis в формате ПЦР-РВ в одной пробирке.

Материалы и методы. Аналитическая специфичность методики оцени-
валась с использованием 105  штаммов, среди них представители группы MTBc – 
M. tuberculosis (H37Ra, H37Rv, ATCC 27294, Campbell, Academia) и M. bovis (AN5, 
8-93), нетуберкулезные микобактерии и другие гетерологичные микроорганизмы из 
коллекций ФГБУ ВГНКИ, ГИСК им. Л.А. Тарасевича (ФГБУ «НЦЭСМП») и ATCC, 
за исключением штамма M. caprae, которая не представлена в государственных кол-
лекциях на территории РФ. Штаммы микроорганизмов использованы в концентра-
ции не менее чем 1·107 м.т./мл. Для проверки разработанной методики на отсутствие 
кросс-реакций с ДНК животных исследовался биологический материал коровы, 
козы, овцы, свиньи, лошади, кошки, собаки, марала, а также ДНК человека в концен-
трации не менее 105 копий/мл.

Для тестирования новой методики с помощью метода направленного мута
генеза создан стандартный образец предприятия (СОП) на основе искусственно 
синтезированного фрагмента ДНК, соответствующего рефрентным последователь-
ностям M. caprae из базы данных GenBank. Кроме того, подготовлены СОПы из кло-
нированных в плазмиду pGEM-T фрагментов ДНК M. bovis и M. tuberculosis.

Верификация аналитических характеристик разработанной методики проводи-
лась с помощью комплекта реагентов «РИБО-преп» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии 
Роспотребнадзора) при использовании ручной экстракции ДНК, а также с использова-
нием «АмплиСенс® МАГНО-сорб-М» (того же производителя) посредством ручного 
и автоматического выделения, проводимого на станции Auto-Pure 96 (Allsheng, Китай).

В процессе разработки методики проводилась оценка LOD на искусственно- 
инфицированных СОПами M. bovis, M. caprae и M. tuberculosis образцах тканевого 
материала, смывов с объектов окружающей среды, фекалий и молока, с конечной 
концентрацией от 1·102 до 1·104 копий/мл с использованием 10-кратных разведений, 
экстрагированных в 10 повторах каждой концентрации.
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Повторяемость и воспроизводимость разработанной методики оценивались 
в четырех независимых экспериментах. Каждый эксперимент включал в себя 12 пов
торов положительных модельных образцов с использованием СОПов в конечной 
концентрации 1·104 копий/мл и 12 повторов отрицательных образцов.

Совместно с новой методикой разработано программное обеспечение (ПО) для 
облегчения и ускорения интерпретации результатов.

Валидация разработанной методики проводилась при сравнении с тест-систе-
мами «МТБ-ДИФ» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора) для выявле-
ния ДНК и дифференциации человеческого (M.  tuberculosis) и бычьего (M.  bovis) 
или вакцинного штамма (M. bovis BCG) и «ПЦР-ТУБ-ДИФ-ФАКТОР» (ООО «ВЕТ 
ФАКТОР») для выявления ДНК M. bovis и М. tuberculosis.

Результаты. Разработанная методика обнаруживает и правильно дифференци-
рует M. bovis, M. caprae и M. tuberculosis. При тестировании образцов ДНК других 
микроорганизмов, животных и человека неспецифических реакций не выявлено, та-
ким образом, получено значение аналитической специфичности 100 %.

Для всех видов биологического материала и используемых комплектов реаген-
тов для экстракции ДНК LOD составил 1·103 копий/мл.

Для категорий повторяемости, внутрисерийной (межлабораторной) и межсе-
рийной воспроизводимости получено 100 % соответствие.

При проведении валидации путем определения DSe и DSp использовались 
86  образцов биологического материала, из них 19 – искусственно инфицирован-
ных штаммом М. tuberculosis H37Ra, 29 – искусственно инфицированные штаммом 
M. bovis AN5 и 38 образцов – без их добавления. DSe и DSp разработанной методики 
для M. bovis составили 100 % (ДИ, 95 %: 88,06–100) и 100 % (ДИ, 95 %: 93,73–100), 
для M. tuberculosis – 100 % (ДИ, 95 %: 82,35–100) и 100 % (ДИ, 95 %: 94,64–100) 
соответственно.

Сравнительный анализ характеристик разработанной методики с тест-системами  
«МТБ-ДИФ» и «ПЦР-ТУБ-ДИФ-ФАКТОР» проводился с использованием образ-
цов тканевого материала искусственно инфицированных штаммами (М. tuberculosis 
H37Ra и M.  bovis AN5) с конечной концентрацией от 1·101 до 1·104  ГЭ (м.т.)/мл, 
с  использованием 10-кратных разведений. Для всех тестируемых методик LOD 
составил 1·103 ГЭ/мл. Интерпретация результатов в тест-системах «МТБ-ДИФ» и 
«ПЦР-ТУБ-ДИФ-ФАКТОР» осуществляется пороговым способом (Ct), в то время 
как в разработанной методике предусмотрен расчет геометрическим способом (Сp). 
Согласно этим расчетам, разница циклов, полученных для образцов с одинаковой 
концентрацией на каналах для обнаружения М.  tuberculosis и M. bovis, составляет 
в среднем 2–3 цикла в пользу новой разработанной методики. Также для разработан-
ной методики предусмотрен более широкий спектр исследуемых видов материалов 
и возможность использовать для них одинаковые комплекты реагентов для экстрак-
ции ДНК, в  отличие от тест-системы «МТБ-ДИФ».

Разработанная методика является уникальной мультиплексной методикой, спо-
собной дифференцировать ДНК M. bovis, M. caprae и M. tuberculosis. Она обладает 
высокой чувствительностью и специфичностью. Вместе с методикой разработано 
ПО, позволяющее облегчить процесс интерпретации полученных результатов и ис-
ключающее технические ошибки.
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УДК 616.015.8(470)
Битюмина Л.А., Королева И.Б., Куликова Н.Г., Михайлова Ю.В., Манзенюк И.Н.

ФЕНОТИПИЧЕСКИЙ И ГЕНОТИПИЧЕСКИЙ ПРОФИЛЬ УСТОЙЧИВОСТИ  
К ПРОТИВОМИКРОБНЫМ ПРЕПАРАТАМ ИЗОЛЯТОВ,  

ВЫДЕЛЕННЫХ ИЗ ПИЩЕВОЙ ПРОДУКЦИИ  
НА ТЕРРИТОРИИ РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ В 2023 г.

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

В 2023 г. на территории Российской Федерации был проведен системный мониторинг, на-
правленный на выявление патогенных микроорганизмов в пищевой продукции и оценку их устой-
чивости к антибиотикам. В исследование вошло более миллиона проб различной пищевой продук-
ции, включая воду и биологически активные добавки. Среди выявленных патогенов преобладали 
Salmonella spp., Staphylococcus aureus и Listeria monocytogenes. Результаты показали высокий уро-
вень устойчивости данных изолятов к основным противомикробным препаратам, что свидетель-
ствует о необходимости усиления мер по контролю качества пищевой продукции на всех этапах 
производства, хранения и транспортировки.

Bityumina L.A., Koroleva I.B., Kulikova N.G., Mikhailova Yu.V., Manzenyuk I.N.
PHENOTYPIC AND GENOTYPIC PROFILE OF RESISTANCE TO ANTIMICROBIAL DRUGS 

IN ISOLATES FROM FOOD PRODUCTS IN THE RUSSIAN FEDERATION IN 2023
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

In 2023, systemic monitoring was conducted in the Russian Federation to identify pathogenic 
microorganisms in food products and assess their resistance to antibiotics. The study included more 
than one million samples of various food products, including water and biologically active supplements. 
Salmonella spp., Staphylococcus aureus and Listeria monocytogenes predominated among the pathogens 
identified. The results show a high level of resistance of these isolates to the main antimicrobial agent, 
which indicates the need to strengthen the quality control of food products at all stages of production, 
storage and transport.

Безопасность пищевой продукции является одной из ключевых проблем об-
щественного здравоохранения. В  последние годы наблюдается увеличение числа 
инфекций, связанных с потреблением контаминированных патогенными бактерия-
ми продуктов, что обусловлено как нарушением санитарных норм, так и широким 
распространением зоонозных патогенов, устойчивых к антибиотикам. В Российской 
Федерации наибольшее внимание уделяется таким возбудителям, как Salmonella spp.,  
Staphylococcus aureus и Listeria monocytogenes, которые часто выявляются в различ-
ных видах пищевой продукции, включая мясо, молочные продукты, кулинарные из-
делия и рыбу.

Проблема распространения антибиотикорезистентных патогенов является од-
ной из актуальных для общественного здравоохранения, так как инфекции, вызван-
ные устойчивыми к противомикробным препаратам возбудителями, сильно ограни-
чивают возможности лечения. Широкое применение антибиотиков в сельском хо-
зяйстве способствует селекции и распространению устойчивых микроорганизмов, 
что создает дополнительный риск для потребителей. В связи с этим важно не только 
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проведение мониторинга микробиологической контаминации пищевой продукции, 
но и определение профиля чувствительности выявленных геновариантов микроор-
ганизмов.

Цель. Настоящая работа направлена на изучение профиля чувствительности 
к антибиотикам и генетического разнообразия патогенных микроорганизмов, выде-
ленных из пищевой продукции в Российской Федерации в 2023 г. Основные задачи 
включают анализ микробиологического профиля продукции, оценку уровня анти-
биотикорезистентности и определение преобладающих геновариантов патогенов 
с использованием данных MLST.

Результаты. В 2023 г. на территории Российской Федерации исследована 
1 168 231 проба продовольственного сырья и пищевой продукции, включая питье-
вую воду и биологически активные добавки (БАД). Из них Salmonella spp. обна-
ружена в 1 354 (0,1 %) пробах, Listeria monocytogenes – в 201 898 (17,3 %) пробах, 
S. aureus – в 769 341 (66,1 %) пробе пищевой продукции. В 2023 г. Референс-цен-
тром Роспотребнадзора по мониторингу остаточного количества антибиотиков 
в пищевой продукции и продовольственном сырье изучен 1 061 (0,1 %) поступив-
ший антибиотикорезистентный изолят, выделенный на территории Российской 
Федерации. Доминирующими микроорганизмами в микробном пейзаже были Sal-
monella spp. – 48,6 %, S. aureus – 39,4 %, L. monocytogenes – 12,0 %. Удельный вес 
устойчивых к противомикробным препаратам (УПП) изолятов микроорганизмов 
составил 50,2 %.

Основной продукцией, из которой выделены изоляты Salmonella spp., были 
птицепродукция (41,8  %) и кулинарная продукция (38,0  %). В  мясной продукции 
выявлено 96  случаев (19,0 %), в  кондитерской и молочной – по 3  случая (0,6 %). 
Изоляты S. aureus выделялись преимущественно из кулинарной (85,2 %) и молочной 
(7,4 %) продукции. Микроорганизмы L. monocytogenes преобладали в кулинарной 
(42,0 %), мясной (29,0 %) и рыбной (21,0 %) продукции. 

Изучение профилей антибиотикорезистентности выделенных из пищевой 
продукции бактерий проводилось методом минимальной подавляющей концентра-
ции (МПК). Среди изолятов сальмонелл наибольшая резистентность отмечалась 
к фторхинолонам (74,1 %) и аминогликозидам (22,3 %). Аналогичная устойчивость 
к аминогликозидам (74,1 %) выявлена у изолятов S. aureus, при этом устойчивость 
к бета-лактамным антибиотикам отмечалась лишь у 17,4 % стафилококков. Среди 
пищевых изолятов L. monocytogenes высокая доля резистентных культур была к три-
метоприм/сульфаметоксазолу (72,0 %). 

Изоляты с множественной лекарственной устойчивостью (МЛУ) выявлены 
только среди сальмонелл (10,9  %). Эти изоляты были отобраны для дальнейше-
го изучения маркеров резистентности методом полногеномного секвенирования 
(WGS). Согласно данным проведенного исследования, наиболее распространен-
ным сиквенс-типом Salmonella spp. был ST32 (2,3 %), также выявлены ST98 (0,9 %), 
ST1543 (0,5 %), ST82 (0,4 %). Выявлены маркеры резистентности к аминогликозидам 
(68,3 %), тетрациклинам (57,3 %), бета-лактамам (28,0 %), сульфониламиду (48,8 %) 
и триметоприму (41,5 %), колистину (1,2 %), а также к фосфомицину (3,7 %), ма-
кролидам и линкозамидам (по 7,3 %). Фенотипическая резистентность у изученных 
МЛУ культур совпадала с генотипической. 
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Результаты проведенного системного мониторинга чувствительности к анти-
биотикам и генетического разнообразия патогенных микроорганизмов в пищевой 
продукции демонстрируют актуальность проблемы безопасности пищевой про-
дукции в Российской Федерации и подчеркивают необходимость усиления мер по 
контролю качества пищевой продукции на всех этапах производства, хранения и 
транспортировки. Для снижения рисков распространения зоонозных патогенов и 
антибиотикорезистентности требуется комплексный подход, включающий контроль 
за использованием антибиотиков в животноводстве и сельском хозяйстве, а также 
разработку и внедрение альтернативных методов борьбы с зоонозными патогенами 
(вакцинация).
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УДК 616.98:578.834.1
 Бугоркова С.А., Клюева С.Н., Кравцов А.Л.

ИММУНОЛОГИЧЕСКИЕ И МОРФОФУНКЦИОНАЛЬНЫЕ ОСОБЕННОСТИ ТЕЧЕНИЯ 
ПЕРИОДА РЕКОНВАЛЕСЦЕНЦИИ У ЛИЦ, ПЕРЕНЕСШИХ COVID-19 

ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 
Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

Последствия перенесенного COVID-19 оказались не менее значительными для системы 
здравоохранения и здоровья людей во всем мире, чем острый период пандемии. Целью настояще-
го исследования был анализ иммунологических изменений и морфофункциональных особенностей 
клеток крови у лиц, перенесших COVID-19, в период рековалесценции. В работе представлены ма-
териалы анализа изменений со стороны иммунной системы и крови 30 лиц, перенесших COVID-19, 
в период до двух месяцев после болезни. Увеличение доли морфологически измененных форм 
эритроцитов, нейтрофилов с признаками дегенеративных изменений, выявление очагов нейтро-
фил-тромбоцитарной агрегации на фоне общего снижения лимфоцитов, умеренной активации 
CD16+ Т-клеток и фазной реакции со стороны ряда цитокинов, обусловливающих, в том числе, дис-
функцию эндотелия сосудов, в указанный период обусловливает развитие долгосрочных проблем 
после перенесенного COVID-19.

Bugorkova S.A., Klyueva S.N., Kravtsov A.L.
IMMUNOLOGICAL AND MORPHOFUNCTIONAL FEATURES OF CONVALESCENCE 

PERIOD IN INDIVIDUALS WHO HAVE HAD COVID-19
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

The consequences of COVID-19 proved to be no less significant for the health system and the 
health of people around the world than the acute period of the pandemic. The purpose of this study 
was to analyze the immunological changes and morphofunctional features of blood cells during the 
recovalescence period in individuals who underwent COVID-19. The paper presents the materials of the 
analysis of changes in the immune system and blood of 30 people who had COVID-19 in the period up to 
2 months after the disease. An increase in the proportion of morphologically altered forms of erythrocytes, 
neutrophils with signs of degenerative changes, the identification of foci of neutrophil-platelet aggregation 
against the background of a general decrease in lymphocytes, moderate activation of CD16+ T cells and  
a phase reaction from a number of cytokines, including vascular endothelial dysfunction, during this period 
causes the development of long-term complications after COVID-19.

Последствия перенесенного COVID-19 – заболевания, обусловленного новым 
коронавирусом SARS-CoV-2, оказались не менее значительными для системы здра-
воохранения и здоровья людей во всем мире, чем острый период пандемии. Если 
в начальном периоде пандемии считалось, что COVID-19 сопровождается главным 
образом поражением дыхательной системы, то в последующем стало понятно, что 
вирус SARS-CoV-2 наносит вред и другим органам и системам организма, включая 
сердечно-сосудистую, нервную, желудочно-кишечную, иммунную, выделительную, 
приводя к хронизации патологических изменений у отдельных людей. Это способ-
ствовало появлению термина «длительный COVID» и инициировало активное на-
блюдение за постковидными осложнениями. По наблюдениям клиницистов, боль-
шинство лиц, перенесших COVID-19, выздоравливают в течение нескольких недель, 
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но некоторые пациенты отмечают сохранение жалоб и патологических симптомов 
длительный период после заболевания. Механизм формирования и факторы, спо-
собствующие развитию постковидных осложнений, активно изучаются в настоя-
щий период. Согласно последним данным, именно нарушению регуляции механиз-
мов иммунной системы отводится ведущее значение в формировании «длительно-
го ковида».

Целью настоящего исследования стал анализ иммунологических изменений и 
морфофункциональных особенностей клеток крови у лиц, перенесших COVID-19, 
в период рековалесценции.

Материалы и методы. На основании подписанного добровольного информи-
рованного согласия в исследовании приняли участие 53 добровольца в возрасте от 
25 до 65 лет, среди которых были 37 женщин и 16 мужчин. По данным анамнеза, 
30 участников исследования перенесли COVID-19 различной степени тяжести, что 
подтверждено медицинской документацией и фактом идентификации РНК виру-
са SARS-CoV-2 в биологическом материале из носоглотки методом ПЦР. В группу 
сравнения вошли 20 клинически здоровых добровольцев, у которых в анамнезе от-
сутствовал факт перенесенной инфекции, обусловленной вирусом SARS-CoV-2. Ма-
териалом исследования служила венозная кровь, забираемая в пробирки с гепари-
ном через 1 и 2 месяца после перенесенного заболевания. По стандартной процедуре 
в микрообъемах цельной крови с помощью системы Lyse/No-Wash (BD Bioscience, 
США) проводили иммунофенотипирование лейкоцитов крови. Для оценки цитоки-
нового статуса использовали коммерческие наборы для иммуноферментного анали-
за IFNγ, TNFα, IL-4, IL-8, IL-10 (АО «Вектор-Бест», Россия), IL-17A (eBioscience, 
Австрия). Морфофункциональный анализ клеток крови выполняли в мазках, фикси-
рованных в 96 % этаноле и окрашенных по Романовскому – Гимзе. 

Результаты. Визуализация мазков крови пациентов, перенесших COVID-19 
более месяца назад, выявила увеличение доли морфологически измененных форм 
эритроцитов (эхиноциты, овалоциты, дакриоциты) и нейтрофилов с дегенеративны-
ми изменениями различной степени по сравнению с мазками крови от условно здо-
ровых добровольцев. У лиц, перенесших COVID-19 в среднетяжелой форме, доля 
измененных форм эритроцитов через месяц после перенесенного заболевания до-
стигала 50 %, а количество дегенеративно измененных нейтрофилов варьировало от 
5 до 7 %. Одной из особенностей морфологической картины крови у реконвалесцен-
тов было формирование очагов нейтрофил-тромбоцитарной агрегации. Несмотря на 
тенденцию к снижению таких образований по мере увеличения периода реконвалес-
ценции, отмечали до 2–5 очагов нейтрофил-тромбоцитарной агрегации у 30 % лиц, 
перенесших среднетяжелое течение заболевания через 2 месяца после болезни. Для 
всех лиц, перенесших COVID-19, характерным было увеличение доли нейтрофилов 
в суммарной популяции гранулоцитов, при этом показатели гранулярности клеток 
были ниже, а доля нейтрофилов в стадии нетоза была достоверно выше у лиц, пере-
несших COVID-19. Через 1 месяц после перенесенной инфекции COVID-19 значимо 
повышался уровень содержания Т-хелперов памяти (CD45+CD4+CD45RA–СD45RО+) 
и доля стимулированных S-белком вируса SARS-CoV-2 IFNγ-продуцирующих 
CD4+ Т-лимфоцитов на фоне общего снижения лимфоцитов и умеренной активации 
CD16+ Т-клеток. У всех реконвалесцентов, независимо от тяжести течения перене-
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сенного COVID-19, в течение месяца после болезни наблюдали некоторое сниже-
ние в сыворотке крови продукции IFNγ и IL-10 на фоне умеренной активации IL-8 
и IL-17A. Выявленные проявления дисфункции со стороны иммунной системы и 
повышенная агрегация клеток крови могут способствовать развитию долгосрочных 
проблем после перенесенного COVID-19.

Таким образом, детальный анализ изменений со стороны иммунной системы и 
сопряженных с ними реакций со стороны других систем макроорганизма, в частно-
сти кроветворной, будет способствовать пониманию механизма развития постковид-
ного синдрома и разработке эффективных стратегий реабилитации пациентов после 
перенесенного COVID-19.
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 Буданова А.А., Клюева С.Н., Бугоркова С.А.

ИЗУЧЕНИЕ ОСОБЕННОСТЕЙ СТРУКТУРНОЙ ОРГАНИЗАЦИИ ГЕНОМОВ  
И ИММУНОГЕННОЙ АКТИВНОСТИ АТТЕНУИРОВАННЫХ ШТАММОВ  

ЧУМНОГО МИКРОБА
ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 

Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

По результатам представленного исследования проведен сравнительный анализ данных 
полногеномного секвенирования аттенуированных и вакцинного штаммов чумного микроба, а так-
же показателей их средней иммунизирующей дозы (ImD50), продолжительности жизни и выживае-
мости беспородных белых мышей, иммунизированных указанными штаммами, при подкожном за-
ражении вирулентным штаммом Yersinia pestis 231 (708). Высказаны предположения о возможной 
роли мутаций в отдельных генах, опосредованно влияющих на проявление иммуногенных и протек-
тивных свойств патогена. Однако, несмотря на тот факт, что отмеченные изменения согласуются 
с исследованиями протективного потенциала изучаемых штаммов, полученные данные требуют 
проведения дальнейших исследований для уточнения механизма влияния выявленных мутаций на 
безопасность и протективность таких штаммов.

Budanova A.A., Klyueva S.N., Bugorkova S.A.
FEATURES OF THE STRUCTURAL ORGANIZATION OF GENOMES  

AND IMMUNOGENIC ACTIVITY OF ATTENUATED PLAGUE MICROBE STRAINS 
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

Based on the results of the presented study, a comparative analysis of whole-genome sequencing 
data of attenuated and vaccine strains of the plague microbe, as well as the parameters of their average 
immunizing dose (ImD50), life expectancy and survival of outbred white mice immunized with the said 
strains during subcutaneous infection with the virulent strain Yersinia pestis 231  (708) was performed. 
Assumptions were made about the possible role of mutations in individual genes that indirectly affect the 
manifestation of the immunogenic and protective properties of the pathogen. However, despite the fact that 
the noted changes are consistent with studies of the protective potential of the strains, the data obtained 
require further clarification in terms of the mechanism of influence of the identified mutations on the safety 
and protective properties of such strains. 

Эффективным инструментом, предохраняющим население от угрозы распро-
странения инфекционного заболевания и, как следствие, обеспечивающим глобаль-
ную безопасность в области здравоохранения, является вакцинация, среди основных 
задач которой выделяют защиту от заражения или сокращение длительности болез-
ни, снижения тяжести ее течения, а также уменьшения риска передачи инфекции за 
счет сокращения периода выделения патогена больным. Несмотря на определенный 
экспертной группой ВОЗ целевой профиль разрабатываемых чумных вакцин, а так-
же акцентирование внимания на подходах, ориентированных на конструирование 
субъединичных вакцин для профилактики чумы, благодаря современным достиже-
ниям молекулярной генетики, появлению эффективных технологий редактирования 
генома, нацеленных на прецизионную аттенуацию штаммов, а также введения в ге-
ном генов авирулентности или регуляции экспрессии отдельных генов, отвечающих 
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за проявление вирулентных свойств патогена, значительно возрос интерес к живым 
вакцинам. Актуальной задачей представляется проведение сравнительного анали-
за близкородственных вирулентных и авирулентных штаммов микроорганизмов на 
уровне геномов, транскриптомов и/или протеомов и установление перспективных 
генетических мишеней, белковые продукты которых потенциально могут оказывать 
влияние на иммуногенные, протективные или вирулентные свойства изученных 
штаммов.

В рамках данного исследования проанализированы результаты полногеномно-
го секвенирования, а  также иммуногенной активности аттенуированных штаммов 
чумного микроба Yersinia pestis 774-К2 и Y. pestis 1217М, существенно уступающих 
вакцинному штамму Y. pestis EV НИИЭГ по таким показателям, как иммуногенность 
(Y. pestis 1217М) и безвредность (Y. pestis 774-К2). Данные штаммы не являются изо-
генными производными вакцинного штамма, чем объясняется их выбор для изуче-
ния генетических мишеней, структурные изменения в которых имеют значение при 
оценке безопасности и вирулентности вакцинных кандидатов.

В результате проведенного сравнительного анализа данных полногеномного 
секвенирования аттенуированных штаммов Y. pestis 1217M и Y. pestis 774-К2 и вак-
цинного штамма чумного микроба установлено, что у штамма Y. pestis 1217M изме-
нениями был затронут более разнообразный спектр белковых продуктов по сравне-
нию со штаммом Y. pestis 774-К2. Однако, вопреки нашим ожиданиям, в структурах 
указанных геномов уникальных областей не обнаружено. В то же время ряд выявлен-
ных мутаций отдельных генов, согласно имеющимся литературным данным, способ-
ны опосредованно влиять на проявление иммуногенных и вирулентных качеств чум-
ного микроба. Так, мутации в структуре гена fepE, отмеченные для штамма Y. pestis 
1217M, приводят к формированию укороченных цепей ЛПС, снижая вирулентность 
патогена и приводя к большей доступности бактериальных клеток для фагоцитоза, 
что вероятно способно оказывать влияние на диссеминацию патогена в организме. 
Указанный факт в  некоторой степени согласуется с рассчитанными показателями 
иммунизирующей дозы указанных штаммов, а также средней продолжительностью 
жизни иммунизированных изучаемыми штаммами беспородных белых мышей при 
подкожном заражении вирулентным штаммом Y. pestis 231 (708). Так, в данной рабо-
те зарегистрировано снижение показателя ImD50, рассчитанного для штамма Y. pestis 
774-К2, по сравнению с данным показателем, установленным для штаммов Y. pestis 
EV НИИЭГ и Y.  pestis 1217М, в  1,4 и 2,3  раза соответственно. Введение штамма 
Y. pestis 1217М биопробным животным приводило к повышению показателя ImD50 
в 1,6 раза относительно средней иммунизирующей дозы, рассчитанной для штам-
ма Y. pestis EV НИИЭГ. Однако однозначных выводов, указывающих на преимуще-
ственное влияние выявленных генов на проявление иммуногенных и протективных 
свойств чумного микроба на основании полученных данных сделать не удалось, не-
обходимо проведение дальнейших исследований для уточнения механизмов влияния 
выявленных мутаций на безопасность и протективность таких штаммов.
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 Bui T.T.N.1, Личная E.В.2, Tran T.N.1, Vo V.C.1, Дмитриев A.В.3, Калинина O.В.2

БРЕМЯ ВГВ СРЕДИ ЭТНИЧЕСКИХ МЕНЬШИНСТВ  
В ПРОВИНЦИЯХ HA GIANG И CAO BANG ВО ВЬЕТНАМЕ

1Совместный Российско-Вьетнамский Тропический научно-исследовательский  
и технологический центр, Ханой, Социалистическая Республика Вьетнам; 2ФБУН «Санкт-

Петербургский научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии имени 
Пастера» Роспотребнадзора, Санкт-Петербург, Российская Федерация; 3ФГБОУ ВО «Санкт-
Петербургский государственный технологический институт (технический университет)», 

Санкт-Петербург, Российская Федерация

Цель исследования – оценить распространенность серологических маркеров вирусного гепа-
тита B среди этнических меньшинств в провинциях Ha Giang и Cao Bang во Вьетнаме. Материал 
исследования – 1111  образцов плазмы крови от здоровых коренных жителей в возрасте от 16 до 
83 лет, проживающих в данных провинциях в 2019–2023 гг. Наличие серологических маркеров ВГВ 
(HBsAg, анти-HBs, суммарные анти-HBc) определяли методом ИФА. Частота выявления HBsAg со-
ставила 11,52 %, aнти-HBcor обнаружены в 56,26 %, анти-HBsAg – в 31,59 %. Полученные результаты 
свидетельствуют о высокой распространенности ВГВ среди представителей этнических меньшинств.

Bui T.T.N.1, Lichnaya E.V.2, Tran T.N.1, Vo V.C.1, Dmitriev A.V.3, Kalinina O.V.2

HBV BURDEN AMONG ETHNIC MINORITIES IN HA GIANG AND CAO BANG  
PROVINCES OF VIETNAM

1Joint Vietnam-Russia Tropical Research and Technology Center, Hanoi, Socialist Republic of Vietnam; 2Saint 
Petersburg Pasteur Research Institute of Epidemiology and Microbiology, Saint Petersburg, Russian Federation; 

3Saint Petersburg State Technological Institute (Technical University), Saint Petersburg, Russian Federation

The aim of our study was to assess the prevalence of serological markers of hepatitis B virus among 
ethnic minorities in Ha Giang and Cao Bang provinces in Vietnam. The study material was 1111 blood 
plasma samples from healthy indigenous people aged 16 to 83 years living in Ha Giang and Cao Bang 
provinces in 2019–2023. The presence of serological markers of HBV (HBsAg, anti-HBs, total anti-HBc) 
was determined by ELISA. The detection rate of HBsAg was 11.52 %, anti-HBcor was detected in 56.26 %, 
anti-HBsAg – in 31.59 %. The results obtained indicate a high prevalence of HBV among ethnic minorities.

Вьетнам с численностью населения около 100 млн человек является одной из двад-
цати стран, на которые приходится 75 % бремени вирусного гепатита во всем мире. Ви-
русный гепатит В (ГВ, HBV) по-прежнему остается серьезной проблемой для системы 
здравоохранения Вьетнама, где распространенность HBV среди взрослого населения 
в общей популяции достигает 10,5 % [10,0–11,0]. Учитывая тот факт, что вакцинация 
против гепатита В для взрослого населения во Вьетнаме в настоящее время является 
платной, ее доступность для жителей бедных регионов страны остается крайне низкой. 

Провинции Ha Giang и Cao Bang, расположенные в горах на севере Вьетнама 
на границе с Китаем, относятся к малонаселенным регионам страны, в которых про-
живают представители 43 уникальных этнических групп населения, признанных на 
государственном уровне. Более 80 % населения данных провинций являются пред-
ставителями коренных малочисленных народов, сохранивших свой язык, культуру 
и традиционный образ жизни. Несмотря на внедряемые государством программы 
по развитию регионов, качественное медицинское обслуживание с использованием 
новых технологий в регионе остается ограниченным.
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Данное кросс-секционное исследование было проведено для оценки распро-
страненности серологических маркеров вируса гепатита В среди коренного населе-
ния северных провинций Ha Giang и Cao Bang, Вьетнам. 

Материалы и методы. В исследование было включено 1111  условно здо-
ровых коренных жителей в возрасте от 16 до 83 лет (средний возраст: 43,4±14,3), 
проживающих в районе Dong Van провинции Ha Giang и районе Quang Hoa провин-
ции Cao Bang в 2019–2023 гг. Среди обследованных число мужчин и женщин соста-
вило 359 (32,31 %) и 752 (67,69 %) соответственно. Коренное население в Ha Giang 
представлено двумя крупными этническими группами H’Mong (88,4 %, n=540) и Tay 
(4,3 %, n=26), а в Cao Bang – Nung (83,0 %, n=415) и Tay (16,4 %, n=82). Наличие се-
рологических маркеров ВГВ (HBsAg, анти-HBs, суммарные анти-HBc) определяли 
методом иммуноферментного анализа с использованием коммерческих наборов со-
гласно инструкции производителя (ООО «НПО «Диагностические Тест-Системы», 
Россия). Исследование утверждено Комитетом по этике биомедицинских исследо-
ваний Российско-Вьетнамского Тропического центра (сертификаты утверждения 
№ 3834/CN-HĐĐĐ от 28 декабря 2018 г. и № 3512/CN-HĐĐĐ от 22 сентября 2023 г.).

Результаты. В совокупности частота выявления HBsAg составила 11,52 % (95 % 
CI 9,7–13,55, n=128), aнти-HBcor обнаружены в 56,26  % (95  % CI 53,28–59,2, n=625),  
антиHBsAg – в 31,59 % (95 % CI 28,87–34,42, n=351). Распространенность HBsAg у муж-
чин (15,04 %) значительно превышала таковую у женщин (9,8 %) (χ2=6,459, p=0,011, df=1). 

В провинции Ha Giang HBsAg обнаружен в 12,0 % (73/611, 95 % CI 9,48–14,79) 
случаев, анти-HBsAg – в 32,24 % (197/611, 95 % CI 28,55–36,11), что выше показа-
телей провинции Cao Bang, где частота выявления HBsAg составила 11 % (55/500, 
95 % CI 8,39–14,08), анти-HBsAg – 30,8 % (154/500, 95 % CI 26,78–35,05). Но частота 
выявления анти-HBc в провинции Cao Bang – 71,0 % (355/500; 95 % CI 66,87-74,81) 
выше провинции Ha Giang – 44,19 % (270, 95 % CI 40,2–48,23).

В зависимости от области проживания статистически значимые отличия в цир-
куляции ВГВ по результатам скрининга на наличие HBsAg были выявлены среди 
представителей этнической группы Tay: 3,85  % (1/26; 95  % CI 0,10–19,64) в про-
винции Ha Giang против 7,32 % (6/82; 95 % CI 2,73–15,25) в провинции Cao Bang. 
Одновременно наблюдалась тенденция в более широком распространении ВГВ сре-
ди представителей этнической группы H’Mong (HBsAg 12,78 % – 69/540; 95 % CI 
10,08–15,89), проживающих в Ha Giang, по сравнению с представителями этноса 
Nung (HBsAg 11,81 % – 49/415; 95 % CI 8,86–5,31), проживающими в Cao Bang.

Полученные результаты свидетельствуют о высокой распространенности ВГВ 
среди представителей этнических меньшинств, с  вовлечением в эпидемиологиче-
ский процесс населения всех возрастных групп, независимо от региона проживания, 
что указывает на необходимость совершенствования национальной программы вак-
цинации против гепатита В с расширением охвата прививками подростков и взрос-
лых, не привитых и не болевших ранее. В исследовании показаны территориальные 
особенности в распространенности маркеров ВГВ в зависимости от этнической при-
надлежности обследуемых лиц, что дополнительно позволит обосновать приоритет-
ность целевых программ вакцинации.

Работа подготовлена в рамках темы М-1.2 на период 2019–2023 гг., утверж-
денной Согендиректорами Российско-Вьетнамского Тропического научно-исследо-
вательского и технологического центра.
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MALADIES EMERGENTES EN GUINEE: DETECTION ET PHYLOGENIE  
DES PREMIERS CAS DE DENGUE IMPORTE

1Centre de Recherherche en Virologie, Laboratoire des Fièvres Hémorragiques Virales de Guinée, 
Kindia, République De Guinée; 2Laboratoire de Biologie moléculaire de l’Hôpital Régional de N’Zérékoré, 

République de Guinée

La Dengue, infection à Orthoflavivirus denguei transmise par les moustiques est res-
ponsable de flambées épidémiques dans plusieurs régions tropicales et subtropicales. Au 
cours des quatre premiers mois de 2024, 13 pays de la Région africaine de l’OMS ont 
notifié une transmission active du virus de la Dengue à savoir le Bénin, le Burkina Faso, 
le Cap-Vert, la Côte d’Ivoire, l’Éthiopie, le Kenya, le Mali, la Mauritanie, l’Ile Maurice, le 
Niger, São Tomé-et-Principe, le Sénégal et les Seychelles. Au total, 32 925 cas de dengue 
(14 095 confirmés) pour 1051 cas graves et 57 décès ont été notifiés.

Le présent travail rapporte le résultat de détection des anticorps spécifiques de classe 
IgG chez les personnes saines et de détection et séquençage de l’ARN de l’Orthoflavivirus 
denguei chez les malades suspects de fièvres hémorragiques virales en Guinée de 2022 
à 2024 dans le cadre de la surveillance épidémiologique des maladies à potentiel épidé-
mique. 

Le test de réaction en chaîne polymérisée par transcriptase inverse (RT-PCR), qui 
détecte l’ARN du virus et le test immuno-enzymatique (ELISA) indirect pour détecter 
les anticorps (IgG) anti-virus denguei ont été utilisés. Pour le séquençage la technologie 
MinION (Oxford Nanopore) a été utilisée et la phylogénétie obtenue via le site : https://
clades.extrain.org.

Le taux de détection de l’IgG anti-Dengue sur 2620 prélèvements est de 25,2% 
dont 9% en Basse Guinée, 4% en Moyenne Guinée, 3% en Haute Guinée et 9% Guinée 
Forestière.

L’ARN viral a été détecté 2 fois sur 230 prélèvements de sérum sanguin de personnes 
suspectes de fièvres hémorragiques virales. Tous les cas ARN-positifs de Dengue pro-
viennent de la République de Côte d’Ivoire et présentaient la forme grave de la maladie. 
L’Orthoflavivirus denguei détecté a été séquencé et sérotypé. Il est du sérotype 1 (DEN-1) 
et du génotype 1III_A.2.

La détection Les anticorps du virus de la Dengue dans les quatre régions naturelles 
de la Guinée et la mise en évidence de L’Orthoflavivirus denguei de sérotype 1 et génotype 
1III_A.2, importé de la Côte d’Ivoire témoigne d’une forte circulation du virus au niveau 
de l’Afrique de l’Ouest et interpelle à un renforcement de la surveillance de cette patholo-
gie au niveau sous régionale.
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ВОЗНИКАЮЩИЕ БОЛЕЗНИ В ГВИНЕЕ: ВЫЯВЛЕНИЕ  
И ФИЛОГЕНИЯ ПЕРВЫХ СЛУЧАЕВ ЗАВОЗНОЙ ЛИХОРАДКИ ДЕНГЕ

1Исследовательский центр вирусологии, Лаборатория вирусных геморрагических лихорадок 
Гвинеи, Киндия, Гвинейская Республика; 2Лаборатория молекулярной биологии Региональной 

больницы Н’Зерекоре, Гвинейская Республика

Денге, инфекция, переносимая комарами – переносчиками ортофлавивируса 
денге, является причиной вспышек в нескольких тропических и субтропических 
регионах. За первые четыре месяца 2024  г. об активной передаче вируса денге 
сообщили 13  стран Африканского региона ВОЗ, а  именно: Бенин, Буркина-Фасо, 
Кабо-Верде, Кот-д’Ивуар, Эфиопия, Кения, Мали, Мавритания, Маврикий, Нигер, 
Сан-Томе и Принсипи, Сенегал и Сейшельские острова. Всего зарегистрировано 
32  925  случаев лихорадки денге (14  095  подтвержденных), из них 1051  тяжелый 
случай и 57 смертей.

В данной работе представлен результат обнаружения специфических антител 
класса IgG у здоровых людей и обнаружения и секвенирования РНК ортофлавивируса 
денге у пациентов с подозрением на вирусные геморрагические лихорадки 
в Гвинее с 2022 по 2024 г. в рамках эпидемиологического надзора за заболеваниями 
с эпидемическим потенциалом.

Использовали полимеразную цепную реакцию с обратной транскриптазой 
(ОТ-кПЦР), которая выявляет РНК вируса, и непрямой иммуноферментный ана-
лиз для выявления IgG-антител к вирусу денге. Для секвенирования использована 
технология MinION (Oxford Nanopore) и получена филогенитика по сайту https://
clades.extrain.org.

Уровень обнаружения антител IgG к вирусу денге из 2620 образцов составляет 
25,2 %, в том числе 9 % – в Нижней Гвинее, 4 % – в Средней Гвинее, 3 % – в Верхней 
Гвинее и 9 % – в Лесной Гвинее.

Вирусная РНК обнаружена в 2  случаях из 230  образцов сыворотки крови 
у людей с подозрением на вирусные геморрагические лихорадки. Все случаи 
с  положительной-РНК лихорадки денге завезены из Республики Кот-д’Ивуар и 
имели тяжелую форму заболевания. Обнаруженный ортофлавивирус денге был 
секвенирован и серотипирован. Это серотип 1 (DEN-1) и генотип 1III_A.2.

Обнаружение антител к вирусу денге в четырех природных регионах Гвинеи 
и выявление ортофлавивируса денге серотипа 1 и генотипа 1III_A.2, завезенного из 
Кот-д’Ивуара, свидетельствуют о высокой циркуляции вируса в Западной Африке, 
что требует усиления эпиднадзора за этой патологией на субрегиональном уровне.
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ОПТИМИЗАЦИЯ РАБОТЫ МУЛЬТИПЛЕКСНОЙ ПРАЙМЕРНОЙ ПАНЕЛИ  
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ОСТРЫХ РЕСПИРАТОРНЫХ ВИРУСНЫХ ЗАБОЛЕВАНИЙ  
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ ТЕХНОЛОГИЙ NGS

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация 

Диагностика респираторных инфекций остается важной задачей эпидемиологического над-
зора. ПЦР в формате «мультиплекс» позволяет не только проводить одновременную амплифика-
цию геномных фрагментов для множества разных патогенов, но и повышает количество исследуе
мых образцов в рамках одного анализа за счет применения технологий NGS. При этом данный 
формат часто требует работ по оптимизации условий проведения реакции амплификации. Нами 
была разработана панель праймеров в формате «мультиплекс», нацеленная на амплификацию ко-
ротких консервативных областей геномов классических вирусных патогенов, вызывающих острые 
респираторные заболевания. Для некоторых вирусных возбудителей чувствительность праймеров 
в пуле не показала удовлетворительных результатов. В данной работе показано, что повышение 
концентрации Mg2+ до диапазона 3–4 mM в реакционной смеси улучшает эффективность мульти-
плексной ПЦР для образцов метапневмовируса человека с низкой вирусной нагрузкой без потери 
специфичности.

Bukharina A.Yu., Nadtoka M.I., Peresadina A.V., Khafizov K.F.
OPTIMIZATION OF THE MULTIPLEX PRIMER PANEL FOR IDENTIFICATION OF 

PATHOGENS OF ACUTE RESPIRATORY VIRAL DISEASES USING NGS TECHNOLOGIES
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Diagnostics of respiratory infections remains an important task of epidemiological surveillance. 
The “multiplex” PCR allows for performing not only simultaneous amplification of genomic fragments for 
many different pathogens, but also increases the number of samples studied within a single analysis through 
the use of NGS technologies. At the same time, this format often requires optimization of amplification 
reaction conditions. We have developed a primer panel in the “multiplex” format aimed at amplifying short 
conserved sequences of the genomes of classical viral pathogens causing acute respiratory diseases. 
For some viral pathogens, the sensitivity of the primers in the pool has not shown satisfactory results. It 
has been demonstrated that increasing the concentration of Mg2+ to the range of 3–4 mM in the reaction 
mixture increases the efficiency of “multiplex” PCR for human metapneumovirus samples with low viral 
load without loss of specificity.

Диагностика респираторных инфекций остается важной задачей эпидемиоло-
гического надзора, но она, как правило, всегда осложнена отсутствием специфиче-
ской картины течения заболевания. Получить точные сведения можно только при 
проведении лабораторных исследований, но и классические методы диагностики 
имеют ряд своих недостатков. Вместе с усовершенствованием молекулярных тех-
нологий и развитием стратегий геномного эпиднадзора становится актуальной 
не только детекция конкретного возбудителя и установление постоянного надзора 
за циркулирующими вирусами, но и получение максимально подробной инфор-
мации о патогене и его свойствах, что может помочь в оценке его контагиозности  
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и патогенности. В связи с этим использование технологий высокопроизводительно-
го секвенирования (NGS) в качестве инструмента диагностики вирусных инфекций 
может помочь в решении данных задач и компенсировать недостатки классических 
методов диагностики. ПЦР в формате «мультиплекс» позволяет не только проводить 
одновременную амплификацию геномных фрагментов для множества разных пато-
генов, но и повышает количество исследуемых образцов в рамках одного анализа 
за счет применения технологий NGS.

Цель исследования. Нами была разработана панель праймеров в формате 
«мультиплекс», нацеленная на амплификацию коротких консервативных областей 
геномов классических вирусных патогенов, вызывающих острые респираторные за-
болевания, включая вирусы гриппа, альфа- и бета-коронавирусы, респираторно-син-
цитиальные вирусы, парэховирусы, вирусы парагриппа, метапневмовирусы, бокави-
русы и аденовирусы, а также некоторых представителей семейства Герпесвирусов, 
которые также могут вызывать неспецифическую лихорадку и боли в горле у чело-
века. Данная панель разделена на два пула (смеси) во избежание возникновения ди-
меров праймеров и потери эффективности ПЦР-реакции. Каждый праймер в составе 
панели уже имеет на своем 5’-конце модификацию в виде адаптерной последова-
тельности Nextera, позволяя пропустить отдельный шаг присоединения адаптеров, 
что экономит время и стоимость подготовки ДНК-библиотек для секвенирования.

Ранее нами уже была проведена оценка эффективности работы панели как на 
образцах с известным возбудителем, так и на двух крупных группах клинических 
образцов. Результаты секвенирования подтвердили высокую специфичность прай-
меров и работоспособность панели. Для всех секвенированных ампликонов покры-
тие составило 100  %. Кроме того, благодаря разработанному методу нам удалось 
выявить несколько случаев, которые не были обнаружены с помощью классических 
панелей, основанных на ПЦР в реальном времени. На данный момент нами прово-
дятся эксперименты по оптимизации условий работы панели и повышении ее чув-
ствительности.

Известно, что правильно подобранная концентрация ионов Mg2+ фактически 
определяет эффективность и результативность ПЦР. Магний играет несколько ро-
лей в ПЦР. Он является необходимым двухвалентным катионным противоионом для 
дНТФ и кофактором для полимераз. Концентрация Mg2+ влияет на отжиг праймеров, 
температуру диссоциации матричной и амплифицированной ДНК, специфичность 
продукта, активность и точность ДНК-полимеразы. Таким образом, слишком низкая 
концентрация Mg2+ может приводить к отсутствию целевого ПЦР-продукта, что осо-
бенно актуально для мультиплексной ПЦР. Одновременное проведение нескольких 
реакций приводит к конкуренции за реагенты и усугубляет любые неоптимальные 
условия, создавая серьезные изменения в эффективности ПЦР. Напротив, слишком 
высокая его концентрация способствует появлению продуктов неспецифической ам-
плификации за счет увеличения сродства праймеров к гибридизации, включая собы-
тия неправильного праймирования и взаимодействия праймер-праймер. 

Так, в ходе экспериментов с известными возбудителями с низкой вирусной 
нагрузкой установлено, что для некоторых образцов отсутствовал специфический 
ПЦР-продукт на электрофореграмме после ПЦР с мультиплексной панелью. В  то 
же время при амплификации с отдельными парами специфичных праймеров ПЦР 
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проходила успешно. Также в некоторых случаях отсутствовал ПЦР-продукт и при 
постановке на отдельных парах праймеров, но в действительности образец являлся 
положительным, что подтверждалось результатами исследования при помощи ком-
мерческой тест-системы. В частности, более низкую чувствительность демонстри-
ровали пары праймеров для амплификации участков геномов таких патогенов, как 
респираторно-синцитиальный вирус человека (РСВ) подтипов A и B и метапневмо-
вирус человека (МПВ) подтипов A и B. Таким образом, перед нами стояла задача 
оптимизировать условия ПЦР с разработанной мультиплексной панелью. Учитывая 
данные о важности Mg2+ в мультиплексных реакциях, мы осуществили эксперимент 
по повышению концентрации данного иона в реакционной смеси. Как правило, для 
большинства ПЦР оптимизацию концентрации ионов магния в реакции рекоменду-
ется проводить в диапазоне от 1,5 до 4 мМ с шагом в 0,5 мМ.

Материалы и методы. В эксперименте использован 1M раствор MgCl2, кото-
рый затем разбавляли до необходимой концентрации. Исследование проводили на 
клинических образцах, содержащих МПВ с неустановленным подтипом, которые 
показали отрицательный результат при проведении ПЦР как с мультиплексной па-
нелью, так и на отдельных парах праймеров для амплификации обоих подтипов. 
Концентрация Mg2+ в реакционной смеси была увеличена с исходных 2 mM до 3, 3,5 
и 4 mM.

Результаты. При повышении концентрации Mg2+ до диапазона 3–4 mM в реак-
ционной смеси на электрофореграмме обнаруживается целевой продукт ПЦР необ-
ходимой длины как на отдельных парах праймеров для МПВ подтипа А, так и в со-
ставе пула, где находятся данные пары. При этом не наблюдалась наработка неспец-
ифических продуктов реакции, что говорит о требуемом повышении эффективности 
ПЦР-реакции без потери специфичности. Таким образом, повышение концентрации 
Mg2+ в мультиплексной реакции до 3–4 mM в нашем случае показало оптимистичные 
результаты и будет учтено при последующих экспериментах. В дальнейшем плани-
руются работы по оптимизации соотношения и концентрации отдельных праймеров 
в пулах по результатам высокопроизводительного секвенирования. Кроме того, пла-
нируется произвести повторную амплификацию фрагментов вирусных геномов из 
образцов, которые ранее считались отрицательными по результатам ПЦР, при повы-
шенной концентрации ионов Mg2+ в реакционной смеси.
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УДК 579.25:591.8
 Власенко Н.В., Чанышев М.Д., Кузин С.Н., Акимкин В.Г.

ПРОБЛЕМЫ АССОЦИАТИВНЫХ ГЕНЕТИЧЕСКИХ ИССЛЕДОВАНИЙ НА ПРИМЕРЕ 
ПОЛИМОРФИЗМОВ ГЕНА ГЛАВНОГО КОМПЛЕКСА ГИСТОСОВМЕСТИМОСТИ HLA-A
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Исследования, направленные на выявление специфических маркеров заболеваний челове-
ка, основываются, как правило, на статистических методах вычисления, для чего требуется пер-
вичная оценка репрезентативности отобранной группы сравнения. Цели и задачи работы – научное 
обоснование необходимости формирования открытой отечественной информационной системы по 
генетике человека с учетом расово-этнической принадлежности. Проведено NGS-секвенирование 
гена HLA класса I (HLA-A) на выборке условно здорового населения, проживающего на территории 
Московского региона численностью 477 человек. Выявленная частота встречаемости аллельных 
вариантов отдельных полиморфизмов исследуемого гена сравнена с референсными данными 
международных проектов по генетике человека “1000  Genomes Project”, “gnomAD genomes” для 
этнических групп, наиболее близких к населению РФ. По итогам статистического анализа обнару-
жено, что распределение частот аллелей полиморфизмов в референсных группах отлично по ряду 
полиморфизмов от исследуемой группы Московского региона. Для получения статистически значи-
мых результатов целесообразным представляется составление общенациональной информаци-
онной системы, содержащей сведения о генетическом портрете населения регионов РФ, которая 
будет общедоступной для научно-исследовательских организаций. 

Vlasenko N.V., Chanyshev M.D, Kuzin S.N., Akimkin V.G.
ISSUES OF ASSOCIATIVE GENETIC STUDIES BY THE EXAMPLE OF GENE 

POLYMORPHISMS OF THE MAJOR HISTOCOMPATIBILITY COMPLEX HLA-A
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Studies aimed at identifying specific markers of human diseases are usually based on statistical 
calculation methods, which require an initial assessment of the representativeness of the selected 
comparison group. Goals and objectives – scientific substantiation of the need to form an open Russian 
information system on human genetics, taking into account race and ethnicity. NGS sequencing of the HLA 
class I gene (HLA-A) was carried out on a sample of a conditionally healthy population living in the Moscow 
region (477 people). The identified occurrence frequency of allelic variants of individual polymorphisms of 
the gene under study was compared with reference data from international projects on human genetics 
“1000 Genomes Project”, “gnomAD genomes” for ethnic groups closest to the population of the Russian 
Federation. Based on the results of statistical analysis, it was found that the distribution of allele frequencies 
of polymorphisms in the reference groups differs for a number of polymorphisms from the studied group 
of the Moscow region. To obtain statistically significant results, it seems advisable to compile a national 
information system containing the data on the genetic profiles of the population in the regions of the 
Russian Federation, which will be publicly available to research organizations.

Одним из важнейших направлений научного интереса мирового сообщества 
является развитие персонализированной медицинской помощи. Основополагающим 
в данном направлении является поиск специфических вариантов признаков и моле-
кулярно-генетических детерминант, характеризующих течение и исход заболевания 
той или иной этиологии, а  также подходы к лечению и реабилитации пациентов. 



52

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

Дизайн подобных исследований предполагает первичную оценку достоверности 
отобранной группы сравнения, представляющей, как правило, условно здоровое 
население. Главное требование, предъявляемое к данной группе, – возможность 
экстраполирования на широкую массу населения полученных результатов. В настоя
щее время существуют международные базы в сфере популяционной генетики, со-
держащие результаты крупнейших исследований, такие как “1000 Genomes Project”, 
“gnomAD genomes”, “NCBI ALFA”. В данных информационных системах имеются 
обширные сведения по распределению частот аллелей и генотипов полиморфизмов 
с учетом этногеографической принадлежности участников исследования, однако 
в  отношении российских исследований данная информация зачастую бесполезна. 
Это объясняется естественной ограниченностью отобранных групп населения мира 
в рамках проведения данных проектов. 

Цели и задачи работы – научное обоснование необходимости формирования 
открытой отечественной информационной системы по генетике человека с учетом 
расово-этнической принадлежности.

Материалы и методы. Исследование выполнено с использованием разрабо-
танной на базе ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора праймерной панели 
для осуществления высокопроизводительного секвенирования генов главного ком-
плекса гистосовместимости (HLA-A, B, C, DRB1, DPB1, DQB1). В рамках иссле-
дования выполнен отбор лиц, представляющих собой условно здоровое население 
(n=477). Детальный анализ распределения частот аллелей полиморфизмов в иссле-
дуемой группе и сравнение с международными информационными системами, со-
держащими результаты международных проектов, в рамках данной работы приведен 
для гена HLA-A. С целью выявления достоверно значимых различий в исследуемых 
группах рассчитывали значения χ2 с учетом поправки на множественное сравнение 
(p<0,001) при исходном заданном p<0,05. В качестве групп сравнения отобраны наи-
более близкая популяция EUR (European) и внутрипопуляционные подгруппы CEU 
(Utah Residents with Northern and Western European Ancestry) и FIN (Finnish in Finland).

Результаты. По результатам статистической обработки данных определен пе-
речень значимых различий распределения частот генетических признаков при срав-
нении исследуемой группы населения Московского региона и референсных групп, 
представленных в международных базах данных. В  сравнении с популяционной 
группой EUR выявлены статистические различия распределения частот аллелей 
в отношении полиморфизмов rs1064588, rs9260116, rs1059526, rs1059536 (p<0,001).

В отношении субпопуляции CEU определено статистически значимое разли-
чие встречаемости аллелей полиморфизма rs199474424 (p<0,001), а для субпопуля-
ции FIN – с SNP rs1655895, rs9260116, rs1059526, rs9260155 и rs3173420 (p<0,001). 
Полиморфизмы rs9260123, rs9260124, rs1136657, rs2916801, rs2230954, rs75991672, 
rs75991672, rs1059516, rs1059520, rs1059452, rs1059686, rs1059498 не фигурируют 
в исследовании “1000 Genomes Project”, однако имеются данные по международно-
му проекту “gnomAD genomes v3.1.2”, включающему в выборку группы FIN и EUR. 
При сравнении распределения частот аллелей отмеченных выше полиморфизмов 
во всех случаях нами обнаружены статистически значимые различия (p<0,001). 

Существующие выборки данных, несмотря на широкую географию их посту-
пления, охватывающую практически всю планету, тем не менее являются фрагмен-
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тарными, поскольку описывают характеристики локальных популяций. Свою роль 
играет и малое число участников исследований, составляющих эти популяции, что 
в конечном итоге не позволяет сформировать полноценное представление о распро-
страненности вариантов генов, а  также использовать такие данные для математи-
ческого моделирования влияния SNP на развитие эпидемических процессов в мас-
штабах отдельной популяции. Для получения статистически значимых результатов 
целесообразным представляется составление общенациональной информационной 
системы, содержащей сведения о генетическом портрете населения регионов РФ, 
которая будет общедоступной для научно-исследовательских организаций как для ее 
пополнения путем внесения новых данных, так и для использования в конкретных 
прикладных математических моделях.
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УДК 616.932:579.25
 Водопьянов С.О., Водопьянов А.С., Писанов Р.В., Зубкова А.К.

ПЕРСПЕКТИВЫ ИСПОЛЬЗОВАНИЯ МЕТАБАРКОДИНГА  
МИКРООРГАНИЗМОВ РОДА VIBRIO

ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

Для проведения метабаркодирования микроорганизмов рода Vibrio в качестве молекулярной 
мишени предлагается использовать видоспецифический ген seqY размером 1211 bp, детерминиру-
ющий preprotein translocase subunit SecY, размером 444 амникислоты. Биоинформационный анализ 
155 репрезентативных геномов микроорганизмов рода Vibrio показал, что ген seqY присутствует 
у 153 представителей данного рода. Для проведения первого этапа анализа сконструированы три 
пары праймеров к гену secY, позволяющих по результатам ПЦР in silico проводить амплификацию 
153 геномов представителей рода Vibrio. Каждый представитель рода Vibrio распознавался как мини-
мум двумя парами праймеров из трех исследованных. Использование в качестве мишени гена secY 
путем амплификации с тремя парами праймеров и последующего секвенирования позволит в пер-
спективе с помощью метабаркодирования идентифицировать до вида микроорганизмы рода Vibrio.

Vodop’yanov S.O., Vodop’yanov A.S., Pisanov R.V., Zubkova A.K.
PROSPECTS FOR THE USE OF METABARKODING  

OF MICROORGANISMS OF THE GENUS VIBRIO
Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Rostov-on-Don, Russian Federation

To carry out the metabarcoding of microorganisms of the genus Vibrio, it is proposed to use the 
species-specific seqY gene with a size of 1211 bp determining preprotein translocase subunit SecY, with 
a size of 444 amino acids, as a molecular target. Bioinformatic analysis of 155 representative genomes 
of microorganisms of the genus Vibrio showed that the seqY gene is present in 153 representatives of 
this genus. To carry out the first stage of the analysis, three pairs of primers for the secY gene were 
designed, which, according to the results of PCR in silico, amplify 153 genomes of representatives of the 
genus Vibrio. Each representative of the genus Vibrio was recognized by at least two pairs of primers out 
of the three studied, the use of the secY gene as a target for amplification with three pairs of primers and 
subsequent sequencing will in the future, identify microorganisms of the genus Vibrio to the species using 
metabarcoding.

Под термином «метабаркодирование» подразумевают метод молекулярной 
идентификации таксономического состава сообщества из различных объектов, 
включая образцы окружающей среды по коротким генетическим маркерам при 
помощи амплификации и последующего секвенирования полученных фрагментов 
с маркерными генами-баркодами.

Предложено несколько молекулярных мишеней для проведения метабаркоди-
рования. Потенциальная ДНК-мишень, с одной стороны, должна быть стабильной, 
что позволит проводить амплификацию с универсальными праймерами, но в то же 
время быть достаточно изменчивой, чтобы различать близкородственные виды. При 
этом желательно, чтобы мишень имела не слишком большую скорость замен внутри 
видов. Еще одно важное пожелание к ДНК-мишени – отсутствие изменчивости по 
длине, которая может привести к проблемам с выравниванием и идентификацией.
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В число апробированных ДНК-мишеней для метабаркодирования входят гены 
рибосомных субъединиц 12S и 16S и ген цитохрома b для анализа генома позвоноч-
ных, гены rbcL и matK растений, для простейших и нематод – ген субъединицы 18S 
рибосомной ДНК. 

Для метабаркодирования микроорганизмов давно и успешно используют ген 
16S рРНК, уникальный и высококонсервативный участок нуклеотидной цепи всех 
бактерий, по которому принято идентифицировать бактерии. Данный метод счита-
ется «золотым стандартом». Однако с его помощью возможно проводить иденти-
фикацию вибрионов только до рода. В настоящее время в состав рода Vibrio входит 
155 видов, включая Vibrio cholerae. Для идентификации представителей рода Vibrio 
до уровня вида необходимо использовать новые ДНК-мишени.

У возбудителя холеры обнаружен видоспецифический ген seqY размером 
1211 bp, детерминирующий preprotein translocase subunit SecY, размером 444 амни-
кислоты. На основании данного гена разработан и зарегистрирован «Набор реагентов 
Vibrio-скрин FL» (регистрационный номер медицинского изделия РЗН 2021/13360, 
дата государственной регистрации медицинского изделия 08.02.2021), предназна-
ченный для выявления микроорганизмов рода Vibrio с помощью ПЦР.

Проведенный нами биоинформационный анализ 155 репрезентативных гено-
мов микроорганизмов рода Vibrio показал, что ген seqY присутствует у 153 предста-
вителей рода Vibrio и отсутствует только у Magnetovibrio blakemorei и Vibrio stylo-
phorae.

Ген seqY является перспективной мишенью для метабаркодирования микроор-
ганизмов рода Vibrio путем проведения ПЦР, секвенирования ампликонов и после-
дующего биоинформационного анализа. Так как ген seqY имел большой размер – 
1211 пар оснований, то оказался затруднительным синтез в ПЦР фрагмента такой 
величины при использовании только одной пары праймеров. 

Поэтому для удобства анализа нами сконструированы три пары праймеров 
к гену secY. Путем проведения ПЦР in silico установлена их высокая специфичность. 
Более того, дизайн праймеров позволяет по результатам ПЦР in silico проводить ам-
плификацию 153 геномов представителей рода Vibrio за исключением Magnetovibrio 
blakemorei и Vibrio stylophorae. Кроме того, каждый представитель рода Vibrio рас-
познавался как минимум двумя парами праймеров.

На наш взгляд, проведение метабаркодирования с использованием в качестве 
мишени гена secY и сконструированных нами трех пар праймеров позволит выяв-
лять в пробе микроорганизмы рода Vibrio.
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УДК 616-002.5
 Волкова Н.А.1,2, Михеева И.В.1

ЗАБОЛЕВАЕМОСТЬ ТУБЕРКУЛЕЗОМ ДЕТЕЙ  
С РАЗЛИЧНЫМ ВАКЦИНАЛЬНЫМ АНАМНЕЗОМ 

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиологии в городе Москве», 

Москва, Российская Федерация

Проанализированы карты эпидемиологического расследования случаев заболевания ту-
беркулезом детей и подростков в возрасте от 0 до 17 лет в г. Москве в 2017–2023 гг. Проведен 
анализ заболеваемости туберкулезом детей и подростков с разным вакцинальным статусом. Изу-
чена структура клинических форм привитых и непривитых против туберкулеза детей и подростков. 
Сравнительный анализ заболеваемости активным туберкулезом детей в возрасте 7–17 лет за весь 
период наблюдения позволил выявить статистически достоверную разность интенсивных показа-
телей в группах однократно и двукратно привитых: в среднем за 7 лет показатель заболеваемости 
вакцинированных детей составил 3,3 на 100 тыс. детей данной возрастной группы, в то время как 
показатель заболеваемости ревакцинированных детей составил 2,1 (tразн=2,22; р<0,05). При этом 
средний показатель заболеваемости активным туберкулезом непривитых детей был значительно 
выше – 61,1 на 100 тыс. лиц того же возраста. 

Volkova N.A.1,2, Mikheeva I.V.1

TUBERCULOSIS INCIDENCE IN CHILDREN  
WITH DIFFERENT VACCINATION HISTORIES

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2Center of Hygiene and Epidemiology in Moscow, Moscow, Russian Federation

The records of the epidemiological investigation of tuberculosis cases in children and adolescents 
aged 0 to 17 years in the city of Moscow in 2017–2023 were analyzed. An assessment of the tuberculosis 
incidence in children and adolescents with different vaccination status was carried out. The structure of 
clinical forms in the vaccinated and unvaccinated against tuberculosis children and adolescents was 
studied. A comparative analysis of the incidence rate of active tuberculosis in children aged 7–17 years for 
the entire follow-up period revealed a statistically significant difference in intensive indicators in the groups 
of single and double vaccinated: on average, over 7 years, the incidence rate among vaccinated children 
was 3.3 per 100,000 children of this age group, while the incidence rate among revaccinated children was 
2.1 (t=2.22; p<0.05). At the same time, the average incidence rate of active tuberculosis in unvaccinated 
children was significantly higher – 61.1 per 100,000 people of the same age.

Иммунизация против туберкулеза является одним из основных методов про-
филактики туберкулеза. Вакцинация против туберкулеза включена в Национальные 
календари различных стран мира и многочисленные научные исследования дока-
зывают ее эффективность. Вместе с тем, по данным ВОЗ, на основании система-
тического обзора, установлено отсутствие дополнительной защиты от туберкулеза 
при ревакцинации БЦЖ. В исследованиях же российских ученых подчеркнуто, что 
вопрос о возможном влиянии ревакцинации на вероятность заболевания активным 
туберкулезом остается открытым. Например, исследователями из Перми показано, 
что заболеваемость активным туберкулезом ревакцинированных БЦЖ туберкули-
нотрицательных детей была в 4,4 раза ниже, чем не ревакцинированных.
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Таким образом, имеются основания для продолжения исследования с целью 
оценки влияния вакцинации и ревакцинации на вероятность заболевания активной 
формой туберкулеза. 

Материалы и методы. Проанализированы карты эпидемиологического рас-
следования случаев заболевания туберкулезом детей и подростков в возрасте от 0 до 
17 лет в г. Москве в 2017–2023 гг. Проведен анализ заболеваемости туберкулезом де-
тей и подростков с разным вакцинальным статусом. Изучена структура клинических 
форм, привитых и непривитых против туберкулеза детей и подростков. К первич-
ным формам туберкулезного процесса отнесены туберкулез внутригрудных лимфати-
ческих узлов (ТВГЛУ) и первичный туберкулезный комплекс (ПТК). Очаговый тубер-
кулез, инфильтративный туберкулез, туберкулез периферических лимфоузлов, внеле-
гочный туберкулез и другие отнесены к вторичным формам туберкулезного процесса. 
Отдельно выделены генерализованные и диссеминированные формы туберкулеза.

Результаты и обсуждение. В Москве охват детей вакцинацией БЦЖ/БЦЖ-М 
в последние годы достигает высокого уровня. Так, например, в 2023 г. охват вакцина-
цией детей первого года жизни составил 96,9 %. В Москве сохраняется относитель-
но благополучная эпидемиологическая ситуация по туберкулезу. Показатель заболе-
ваемости детей и подростков (0–17 лет) в 2017–2023 гг. в Москве составил 2,45–5,48 
на 100  тыс. населения данного возраста. Среди детского населения наиболее вы-
сокие показатели заболеваемости впервые выявленным туберкулезом регистриро-
вали среди подростков 15–17 лет, второе ранговое место в последние годы делили 
между собой дети в возрасте до 1 года и 1 года – 2 лет, инфицирование которых, как 
правило, происходит в домашних очагах. Наблюдалась выраженная устойчивая тен-
денция снижения уровня заболеваемости детей 3–6 лет и 7–14 лет. В экстенсивных 
показателях наибольший вклад в детскую заболеваемость туберкулезом внесли дети 
15–17 лет. Удельный вес данной возрастной группы среди заболевших активным ту-
беркулезом в 2023 г. составил 38,9 %, на втором месте были дети 7–14  лет – 29,6 %, 
доля детей 1 года – 2 лет составила 20,4 %, доли возрастных групп до 1 года и 3–6 лет 
составили по 5,6 %.

С целью анализа заболеваемости активным туберкулезом детей с различным 
вакцинальным статусом сформировано три группы. В  первую группу включены 
дети и подростки, которые привиты против туберкулеза однократно, во вторую груп-
пу включили детей, ревакцинированных БЦЖ, в третью – детей, не получивших ни 
одной прививки против туберкулеза. 

Всего за период с 2017 по 2023 г. в Москве заболело активным туберкулезом 
539 детей и подростков в возрасте 0–17 лет. Удельный вес детей с разным прививоч-
ным анамнезом среди заболевших составил: первая группа – 79,6 %; вторая группа – 
3,3 %; третья группа – 12,4 %, не имели сведений о прививке против туберкулеза – 4,6 %.

Одним из значимых критериев оценки эффективности специфической профи-
лактики туберкулеза является тяжесть заболевания. За весь период наблюдения за-
регистрировано 23 случая тяжелой формы туберкулеза (4,3 % в общей структуре), 
в  том числе: 6  случаев генерализованного туберкулеза, 10  – диссеминированного 
туберкулеза, 3 – казеозной пневмонии, 1 – туберкулеза мозговых оболочек и ЦНС, 
4 случая милиарного туберкулеза. Следует подчеркнуть, что среди ревакцинирован-
ных детей случаев заболевания туберкулезом в тяжелой форме не было. 
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С 2015 г. в Москве снижался охват ревакцинацией БЦЖ туберкулинотрицатель-
ных детей, который в 2023 г. в группе детей 7–7 лет 11 мес. 29 дн. составил 4,8 %, 
а в группе детей 15–15 лет 11 мес. 29 дн. – 8,2 %. Для сравнения, в 2017 г. соотноше-
ние охваченных ревакцинацией детей в данных возрастных группах составляло 8,6 
и 15,3 % соответственно.

Из 539 детей, заболевших активным туберкулезом, 310  детей в возрасте 
7–17 лет в рамках Национального календаря профилактических прививок могли по-
лучить ревакцинацию БЦЖ. Из 310 человек у 22 не было сведений в представленной 
медицинской документации о наличии прививок против туберкулеза. 

Сравнительный анализ заболеваемости активным туберкулезом детей в возрас-
те 7–17 лет за весь период наблюдения позволил выявить статистически достовер-
ную разность интенсивных показателей в группах однократно и двукратно приви-
тых: в среднем за 6 лет показатель заболеваемости вакцинированных детей составил 
3,3 на 100 тыс. детей данной возрастной группы, в то время как показатель заболева-
емости ревакцинированных детей составил 2,1 (tразн=2,22; р<0,05). При этом средний 
показатель заболеваемости активным туберкулезом непривитых детей был значи-
тельно выше – 61,1 на 100 тыс. лиц того же возраста. Таким образом, уровень забо-
леваемости туберкулезом среди ревакцинированных БЦЖ детей был значительно 
ниже, чем среди однократно привитых, при этом среди двукратно привитых не реги-
стрировали заболевание в тяжелой форме.
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УДК 616-07:579.862.1
 Гапонова И.И.1, Миронов К.О.1, Корчагин В.И.1, Михайлова Ю.В.1, Шеленков А.А.1, 

Чагарян А.Н.2, Иванчик Н.В.2, Платонов А.Е.1, Козлов Р.С.2, Акимкин В.Г.1

ОПРЕДЕЛЕНИЕ СЕРОТИПОВ STREPTOCOCCUS PNEUMONIAE,  
ВЫЗЫВАЮЩИХ ИНВАЗИВНЫЕ И НЕИНВАЗИВНЫЕ ФОРМЫ ИНФЕКЦИЙ,  

С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ ВЫСОКОПРОИЗВОДИТЕЛЬНОГО СЕКВЕНИРОВАНИЯ
1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация; 2НИИ антимикробной химиотерапии ФГБОУ ВО «Смоленский 
государственный медицинский университет» Минздрава России, Смоленск, Российская Федерация

Целью исследования являлось проведение антигенной характеристики штаммов Strepto-
coccus pneumoniae, циркулирующих на территории России, с использованием высокопроизводи-
тельного секвенирования. В исследование включено 144 инвазивных и 90 неинвазивных штаммов 
S.  pneumoniae, выделенных при проведении исследования «ПеГАС». Для определения сероти-
пов использовали ПЦР и высокопроизводительное секвенирование, выполненное на платформе 
Illumina, с последующем анализом в программах PneumoCaT, SeroBA и PneumoKITy. Определены 
серотипы на основании полногеномных последовательностей в сопоставлении с основанными на 
ПЦР методиками, при этом эффективность определения серотипов составила 97 %. Распределе-
ние серотипов в группах инвазивных и неинвазивных штаммов отличало большее разнообразие 
в выборке неинвазивных штаммов. При сопоставлении найденных серотипов в обеих выборках 
с серотипами, входящими в состав поливалентных вакцин, показано, что статистически значимые 
различия между выборками наблюдались для серотипов 13-, 15- и 23-валентных вакцин. Опреде-
ленный спектр серотипов возбудителей позволяет оценить эффективность используемых вакцин и 
обеспечивает необходимую информацию для разработки методик серотипирования с использова-
нием ПЦР для проведения рутинного микробиологического мониторинга.

Gaponova I.I.1, Mironov K.O.1, Korchagin V.I.1, Mikhailova Yu.V.1, Shelenkov A.A.1,  
Chagaryan A.N.2, Ivanchik N.V.2, Platonov A.E.1, Kozlov R.S.2, Akimkin V.G.1

DETERMINATION OF STREPTOCOCCUS PNEUMONIAE SEROTYPES CAUSING 
INVASIVE AND NON-INVASIVE INFECTIONS USING HIGH-THROUGHPUT SEQUENCING

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2Research Institute of Antimicrobial Chemotherapy of Smolensk State Medical University  

of the Ministry of Health of the Russian Federation, Smolensk, Russian Federation

The aim of the study was to serotyping the Streptococcus pneumoniae strains circulating in Russia, 
obtained from patients with invasive and non-invasive forms of pneumococcal infection, using whole-
genome sequencing. The 144  invasive and 90  non-invasive S.  pneumoniae strains isolated in 2002–
2023 during the study “PEGASus” were investigated. PCR and whole-genome sequencing were used to 
determine serotypes. Whole-genome sequencing was performed on the Illumina equipment. Sequencing 
results were processed using the PneumoCaT, SeroBA and PneumoKITy programs. The whole-genome 
sequences have been obtained and strain serotypes have been identified, while the efficiency of serotype 
determination by software was 97  %. Statistically significant differences between the groups of invasive 
and non-invasive strains were observed for 13-, 15- and 23-valent vaccine components. A certain spectrum 
of pathogen serotypes allows for evaluating the effectiveness of vaccination and provides the necessary 
information for the development of a serotyping technique using PCR for routine microbiological monitoring.

Бактерии вида Streptococcus pneumoniae – возбудители широкого спектра пневмо-
кокковых инфекций (ПИ), которые подразделяют на генерализованные, обозначаемые 
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также как инвазивные и неинвазивные. На данный момент известно около 100 сероти-
пов пневмококков, дифференцируемых на основании свойств полисахаридной капсулы. 

Анализ спектра циркулирующих серотипов необходим для повышения эффективно-
сти иммунопрофилактических мероприятий. Определение серотипов S. pneumoniae про-
водят с использованием серологических и молекулярно-биологических методов – ПЦР и 
секвенирования. Метод ПЦР удобен в рутинных исследованиях, полногеномное секвени-
рование позволяет получать исчерпывающую информацию о генетической структуре ми-
кроорганизмов, что важно при подборе и совершенствовании ПЦР-методик. 

Целью исследования являлась антигенная характеристика полисахарида капсу-
лы штаммов S. pneumoniae, полученных от больных инвазивными и неинвазивными 
формами пневмококковой инфекции, циркулирующих на территории России, с ис-
пользованием высокопроизводительного секвенирования.

Материалы и методы. Проанализировано 144 инвазивных (выделены из кро-
ви и спинномозговой жидкости) и 90 неинвазивных (выделены из мокроты) штаммов 
S. pneumoniae, собранных в 2002–2023 гг. при проведении многоцентрового исследова-
ния «ПеГАС»; примерно половина штаммов (111, или 47 %) выделена в 2019–2020 гг. 
Выделение ДНК проводилось с использованием набора DNeasy Blood & Tissue Kits 
(Qiaqen). Определение 20  серотипов методом ПЦР проводилось с использованием 
5 реакционных смесей, содержащих набор из 4 серотип-специфических олигонукле-
отидов. Проведение высокопроизводительного секвенирования осуществлялось на 
платформе Illumina. Сборка геномов осуществлялась с помощью программы SPAdes 
версии 3.13. При обработке результатов секвенирования использованы программные 
модули интернет-ресурса PubMLST. Определение антигенной характеристики прове-
дено с использованием программного обеспечения PneumoCaT, SeroBA и PneumoKITy.

Результаты. Полученные нуклеотидные последовательности, информация об 
определенных серотипах и источниках штаммов опубликована в базе данных Pub-
MLST. Штаммам, секвенированным в данном исследовании, присвоены идентифи-
кационные номера (id) с 236420 по 236495. В связи с неоднозначной номенклатурой 
обозначения серотипов программным обеспечением, на основании полногеномных 
данных определено 102 варианта серотипов и их сочетаний. 

Доля серотипов, входящих в состав ПКВ-7, составила 28 и 23 %, ПКВ-10 – 34 и 
23 %, ПКВ-13 – 53 и 39 %, ПКВ-15 – 56 и 41 %, ПКВ-20 – 63 и 53 %, ППВ-23 – 69 и 
50 % для инвазивных и неинвазивных штаммов соответственно.

Статистически значимые различия между выборками наблюдаются для компо-
нентов, входящих в состав ПКВ-13 (p=0,042), ПКВ-15 (p=0,044) и ППВ-23 (0,0045). 
Значительное количество найденных серотипов, не входящих в состав вакцин, может 
быть связано как с гетерогенной выборкой – штаммы были собраны на различных тер-
риториях за более чем двадцатилетний период, так и с возможно различным уровнем 
охвата населения вакцинацией, а также с использованием вакцин разной валентности. 

Получены новые данные о серотиповом составе возбудителей ПИ, циркулирующих 
на территории России. Данная информация может быть использована при совершенство-
вании основанных на ПЦР методик рутинного микробиологического мониторинга и необ-
ходима для оценки эффективности существующих программ вакцинации с учетом новых 
стратегий и подходов к применению не используемых ранее и разрабатываемых вакцин.
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ПЛАТФОРМА EpidSmart – СОВРЕМЕННЫЙ АНАЛИТИЧЕСКИЙ ИНСТРУМЕНТ  
ДЛЯ ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКИХ ДАННЫХ

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

Пандемия COVID-19 показала необходимость своевременного получения необходимой ин-
формации для оперативного принятия управленческих решений направленных на организацию 
профилактических и противоэпидемических мероприятий. В  свою очередь, многообразие источ-
ников информации, используемой для оценки эпидемиологической ситуации, обусловливает не-
обходимость создания единой программной платформы для обработки данных и их дальнейшего 
анализа. Для этого сотрудниками ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора разработана 
программная платформа EpidSmart как инструмент для оперативного и ретроспективного эпиде-
миологического анализа.

Gasanov G.A., Dubodelov D.V., Ugleva S.V., Akimkin V.G.
THE EpidSmart PLATFORM IS A MODERN ANALYTICAL TOOL  

FOR EPIDEMIOLOGICAL DATA
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The COVID-19 pandemic has shown the need to obtain the necessary information in a timely 
manner for operational management decisions aimed at organizing preventive and anti-epidemic 
measures. In turn, the variety of information sources used to assess the epidemiological situation 
necessitates the creation of a standard software platform for data processing and further analysis. For this 
purpose, employees of the Federal State Budgetary Institution “Central Research Institute of Epidemiology 
of the Rospotrebnadzor” have developed the EpidSmart software platform as a tool for operational and 
retrospective epidemiological analysis.

Цель работы – совершенствование эпидемиологического надзора за новой ко-
ронавирусной инфекцией с применением современных информационно-аналитиче-
ских систем на базе BI-систем.

Материалы и методы. В работе представлен опыт внедрения и возможности, 
предоставляемые разработанной информационно-аналитической системой для про-
ведения эпидемиологического анализа за COVID-19.

Результаты. Необходимость использования BI-систем при проведении эпиде-
миологического анализа возникает при организации командной работы по изучению 
больших объемов информации, связанных с постоянной оценкой эпидемиологи-
ческой обстановки. Разработанная аналитическая платформа EpidSmart позволяет 
агрегировать в себе информацию из различных источников данных для проведе-
ния оперативного и ретроспективного эпидемиологического анализа. В частности, 
«EpidSmart – модуль COVID» предназначена для анализа эпидемиологической об-
становки по COVID-19 на территории Российской Федерации с использованием дан-
ных о заболеваемости из официальных отчетных форм, о циркулирующих на терри-
тории Российской Федерации геновариантов SARS-CoV-2 из базы данных платфор-
мы VGARus и о тестировании на SARS-CoV-2 из базы данных платформы SOLAR. 
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Источники информации для создания базы данных могут различаться по струк-
туре организации, способу доступа и представлены в виде ежедневных, ежеме-
сячных и ежегодных форм федерального статистического наблюдения, данных из 
специализированных отчетов и репортов, результатов молекулярно-генетического 
мониторинга изолятов SARS-CoV-2, а также демографической информации от Рос-
стата и других источников. После получения информации из различных источников 
системой осуществляется обработка собранных данных, включая извлечение, пре-
образование и хранение информации в единой базе данных. База данных платформы 
содержит структурированную информацию о динамике заболеваемости, тяжести и 
клинической форме, гендерно-возрастной структуре, геновариантах SARS-CoV-2 
в разрезе субъектов РФ. EpidSmart содержит набор команд и подпрограмм, которые 
позволяют загружать и трансформировать данные из базы данных по заданным ал-
горитмам, провести расчет статистических показателей, а  также визуализировать 
информацию в графическом и табличном виде и предоставляет наглядную информа-
цию через веб-интерфейс или настольную версию программы. 

Внедрение базы данных VGARus в разработанную информационно-аналити-
ческую систему обеспечило проведение оперативного молекулярно-генетического  
мониторинга изолятов SARS-CoV-2. Информация из аналитической платформы 
VGARus автоматически загружается с установленной периодичностью. EpidSmart 
добавляет элемент интерактивности в процесс эпидемиологического анализа, позво-
ляя мгновенно реагировать на изменения интересующих исследователя параметров 
с использованием специальных фильтров. Реализована возможность фильтрации 
данных по отдельным субъектам РФ, по необходимым временным рамкам (включая 
группировку по дням, неделям, месяцам и годам), а также группировки данных по 
различным полям (по дате забора материала или дате готовности результата) или 
поиска интересующего штамма в заданной территории и временном промежутке. 
Платформа также предоставляет инструменты для визуализации данных в виде гра-
фиков, диаграмм, таблиц и дашбордов, что упрощает интерпретацию результатов и 
позволяет делать выводы на основе визуального представления информации. 

Аналитическая платформа позволяет быстро и с минимальными временны-
ми затратами (всего несколько часов) оценивать динамику и уровень заболеваемо-
сти COVID-19 в отдельных субъектах РФ, учитывая гендерно-возрастные группы, 
клинические формы, тяжесть течения заболевания и особенности циркулирующих 
в этом регионе геновариантов. Это дает возможность выявлять наиболее проблемные 
территории, определять тенденции развития эпидемического процесса и находить 
предикторы неблагоприятного развития эпидемической ситуации в субъектах РФ. 
Внедрение в разработанную информационно-аналитическая систему данных моле-
кулярно-генетического мониторинга показало свою необходимость как части систе-
мы эпидемиологического надзора за COVID-19 и является важным инструментом 
предотвращения распространения заболевания. Высокая изменчивость возбудителя 
COVID-19 показала необходимость разработки и внедрения BI-систем для оценки 
циркулирующих геновариантов и контроля эпидемиологической обстановки.
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УДК 578.891:579.25
 Глущенко А.Г., Чанышев М.Д., Гришаева А.А., Макашова В.В., Хафизов К.Ф.

ВЫЯВЛЕНИЕ МУТАЦИЙ ВГВ, СВЯЗАННЫХ С ИСХОДАМИ ВИРУСНОГО ГЕПАТИТА B
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация 

Вирусный гепатит В является актуальной проблемой для здравоохранения. Известно, что 
исходы заболевания могут быть связаны с отдельными мутациями вируса гепатита В (ВГВ). Цель 
исследования – определение мутаций ВГВ, потенциально связанных с формированием цирроза 
печени (ЦП) и гепатоцеллюлярной карциномы (ГЦК). С помощью NGS-панели были прочитаны 
полные геномы ВГВ у 136 пациентов с хроническим гепатитом В. Из них у 26 пациентов – цирроз 
печени, у 6 – ГЦК. Выявлен ряд значимых однонуклеотидных мутаций, чаще встречаемых у паци-
ентов с ЦП и ГЦК, часть которых впервые отмечена в отношении данных исходов. Исследование 
открывает возможности для прогнозирования рисков цирроза печени и ГЦК с помощью полноге-
номного секвенирования ВГВ.

Glushchenko A.G., Chanyshev M.D., Grishaeva A.A., Makashova V.V., Khafizov K.F.
DETECTION OF HBV MUTATIONS ASSOCIATED WITH THE OUTCOMES  

OF VIRAL HEPATITIS B
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Viral hepatitis B is an urgent public health concern. It is known that the outcomes of the disease 
may be associated with individual mutations of the hepatitis B virus (HBV). The aim of this study is to 
identify HBV mutations potentially associated with the formation of liver cirrhosis (LC) and hepatocellular 
carcinoma (HCC). The NGS panel was used to read the complete HBV genomes in 136 patients with 
chronic hepatitis B. Of these, 26 patients have liver cirrhosis, 6 have HCC. A number of significant single 
nucleotide mutations have been identified, which are more common in patients with LC and HCC, some of 
which were first noted in relation to these outcomes. The study opens up opportunities for predicting the 
risks of liver cirrhosis and HCC using whole-genome HBV sequencing.

Вирусный гепатит B остается серьезной проблемой для здравоохранения как 
в России, так и во всем мире. Согласно данным ВОЗ, число инфицированных ви-
русом гепатита B (ВГВ) в 2022 г. составило свыше 254 млн человек, при этом еже-
годно регистрируется порядка 1,2 млн новых случаев инфицирования. Кроме того, 
число летальных исходов от вирусных гепатитов B и С возросло с 1,1 млн смертей 
в 2019 г. до 1,3 млн в 2022 г., при этом 83 % случаев приходилось на вирусный гепа-
тит B. Смертность обусловлена главным образом такими исходами, как цирроз пе-
чени (ЦП) и гепатоцеллюлярная карцинома (ГЦК). Течение инфекции определяется 
различными факторами. В том числе генетические особенности вируса, такие как 
различные мутации и геноварианты вируса, по литературным данным, могут оказы-
вать большое влияние. Известен ряд мутаций ВГВ, связанных с прогрессированием 
поражения печени.

Цель работы – определение мутаций вируса гепатита В (ВГВ), потенциально 
связанных с развитием цирроза печени и гепатоцеллюлярной карциномы. 

Материалы и методы. В рамках клинического исследования на базе ФБУН 
ЦНИИЭ Роспотребнадзора (ЛЭК от 02.03.2023 № 133) отобрано 136 образцов крови 
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от больных с хроническим гепатитом В (ХГВ). Из них у 26 (19,1 %) диагностирован 
цирроз печени, у 6 – ГЦК. При помощи разработанной нами NGS панели HBV-seq 
секвенированы вирусные геномы в образцах, полученных от участников исследо-
вания. Статистический анализ проводился с использованием критерия Пирсона χ2 
с поправкой на множественные сравнения FDR при p<0,05.

Результаты. Получена коллекция последовательностей ДНК ВГВ, средний 
процент покрытия генома ВГВ составил 97 %. При этом 92 образца прочитаны на 
100 %. Наиболее распространенным подтипом в исследуемой выборке является D1 
(n=73). Подтипы D2, D3, A2, C1 определены в 23, 22, 15, 3 случаях соответствен-
но. Генотип C1 чаще встречался в группе участников с циррозом печени. В настоя
щей работе впервые показана значимость в отношении ЦП следующих мутаций 
ВГВ: 16C>T (pP311S); 111C>A (preS1 P160H); 150T>C/G (preS1 L173P/R); 472C>T; 
512C>A (sP120T, pT476N, rtT128N, pres1 P294T); 520A>G (pN479D, rtN131D, 
pres1 R296R); 972A>T; 1068C>A; 1082G>A (pR666K, rtR318K); 1114G>A (pA677T, 
rtA329T); 1138A>C (pN685H, rtN337H); 1435T>C (pS784P, rtS436P, xV21A); 1484C>A 
(pS800Y, rtS452Y); 1491C>A/T (xP40T/S); 1635T>A/G (xF88I/V); 2158T>C; 2242G>A; 
2407A>G (pD34G); 2513A>G; 2615C>T; 2696T>C; 2744C>T; 2952A>C (pI216L); 
3006C>T; 3060A>G (pT252A); 3183A>G (pT293A); 3192A>G (pK296E). Мутации 
2139C>T (cA80V) и 2435C>A (cQ179K), также обнаруженные в данном исследова-
нии, уже упоминались в зарубежных работах в связи с циррозом печени. На дан-
ных о мутациях, чаще встречаемых у пациентов с ЦП, построена модель логисти-
ческой регрессии, которая характеризовалась следующими параметрами: точность – 
0,838, чувствительность – 0,769, специфичность – 0,855. Среди пациентов с ГЦК 
чаще встречались мутации: 773A>C (pQ563P, rtQ215P, sS207R); 918T>A (pD611E, 
rtD263E); 1543A>C (pN820H, xE57A); 1764G>A (xV131I). При этом замена rtQ215P 
уже отмечалась у пациентов с ГЦК в зарубежной работе, а мутация 1764G>A или 
xV131I является одной из самых известных мутаций, связанных с ГЦК и упоминает-
ся во множестве исследований. 

В результате анализа полученных полногеномных последовательностей ВГВ 
определены потенциальные генетические предикторы ЦП и ГЦК при вирусном ге-
патите  B. Используя полученные данные, представляется возможным с помощью 
полногеномного секвенирования ВГВ определять группы высокого риска форми-
рования ЦП и ГЦК. В дальнейшем это позволит корректировать процесс ведения 
и лечения конкретного пациента, принимая в расчет генетические характеристики 
вируса. Полученные данные показывают перспективу для продолжения исследова-
ния, в  том числе увеличения выборки пациентов для более подробного изучения 
ассоциаций между клиническими особенностями течения заболевания и вирусными 
мутациями. 
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УДК 616.9:614.4(470)
Головерова Ю.А.

ИСТОРИЧЕСКИЕ АСПЕКТЫ ПРАКТИЧЕСКОГО ВНЕДРЕНИЯ НОВЫХ ТЕХНОЛОГИЙ  
В СИСТЕМУ ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОГО НАДЗОРА ЗА ИНФЕКЦИЯМИ, 

СВЯЗАННЫМИ С ОКАЗАНИЕМ МЕДИЦИНСКОЙ ПОМОЩИ, В МЕДИЦИНСКИХ 
ОРГАНИЗАЦИЯХ СУБЪЕКТОВ РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

Обозначены основные исторические вехи формирования существующей системы эпидемио-
логического надзора за инфекциями, связанными с оказанием медицинской помощи (ИСМП), в меди-
цинских организациях (МО) субъектов Российской Федерации. Приведены современные примеры из 
опубликованных исследований в области практического применения новых технологий (цифровых 
технологий, методов машинного обучения, «искусственного интеллекта» и др.) в целях обеспечения 
повышения выявляемости ИСМП в МО субъектов РФ. Сделаны научно обоснованные рекомендации 
на уровне ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнад-
зора, которые позволяют усовершенствовать информационно-аналитический и диагностический бло-
ки системы эпидемиологического надзора за ИСМП в МО субъектов РФ новыми технологиями.

Goloverova Yu.A. 
HISTORICAL ASPECTS OF THE PRACTICAL IMPLEMENTATION OF NEW 

TECHNOLOGIES IN THE SYSTEM OF EPIDEMIOLOGICAL SURVEILLANCE  
OF HEALTH CARE-ASSOCIATED INFECTIONS IN MEDICAL ORGANIZATIONS  

OF THE CONSTITUENT ENTITIES OF THE RUSSIAN FEDERATION
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The main historical milestones of the formation of the existing system of epidemiological surveillance 
over health care-associated infections (HCAIs) in medical organizations (MO) of the entities of the Russian 
Federation (RF) are outlined. Modern examples from published studies in the field of practical application 
of new technologies (digital technologies, machine learning methods, “artificial intelligence” and etc.) 
in order to increase the detection of HCAIs are given. Scientifically based recommendations have been 
made at the level of the Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, which make it 
possible to improve the information, analytical and diagnostic aspects of the epidemiological surveillance 
system for HCAIs in MO of the entities of the RF using advanced technologies. 

Многие исследователи и ученые помнят, почему в конце 60-х – начале 70-х гг. 
XX в. стафилококковую инфекцию называли «чумой». Тогда только в экономически 
развитых странах от сепсиса умерли больше людей, чем от брюшного тифа, пара-
тифов, дизентерии, скарлатины, коклюша и полиомиелита, вместе взятых. Больные 
были непрерывным источником распространения патогенных полирезистентных 
стафилококков в окружающей среде отделений медицинских организаций (МО). Так, 
в докладе Всемирной организации здравоохранения (ВОЗ) в 1996 г. было обозначено 
следующее: «Больницы предназначены для того, чтобы излечивать больных, но в то 
же время они являются источниками инфекции». В том числе МО СССР не были ис-
ключением. Именно в этот период в СССР стали появляться первые опубликованные 
данные о резистентных формах стафилококка среди новорожденных (омфалиты,  
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энтероколиты) и родильниц (маститы). Однако тема научных исследований по изу
чению внутрибольничных инфекций (ВБИ) еще не проводилась. В связи с чем ака-
демику РАМН, профессору Валентину Ивановичу Покровскому (1929–2020  гг.), 
советскому, российскому эпидемиологу и инфекционисту, приходилось убеждать 
эпидемиологов и организаторов здравоохранения самого высокого уровня в необхо-
димости рассмотрения и глубокого изучения проблемы ВБИ. 

В Российской Федерации В.И. Покровский считается основателем московской 
научной школы эпидемиологии и профилактики ВБИ, поскольку под его руководством 
в 1978 г. создана лаборатория эпидемиологии стафилококковых и стрептококковых ин-
фекций в ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» 
Роспотребнадзора (Институт). В этом же году заведующей данной лаборатории назна-
чена профессор, член-корреспондент РАМН Нина Алексеевна Семина. В 80–90-е гг.  
прошлого столетия сотрудниками данной лаборатории Института разработано прин-
ципиально новое направление – эпидемиология ВБИ, сформулированы основы эпи-
демиологического надзора за ВБИ, создана система мониторинга за ВБИ, определе-
ны клинико-эпидемиологические особенности различных нозологических форм ВБИ 
(полиэтиологичность, множественность механизмов передачи, наличие источников 
инфекции среди медицинского персонала и др.). По результатам многолетней работы 
защищено до 30 кандидатских и докторских диссертаций в области усовершенствова-
ния эпидемиологического надзора и профилактики за ВБИ. Материалы исследований 
послужили основой для разработки сборников научных трудов, монографий, норма-
тивных и методических документов, в том числе приказа Министерства здравоохране-
ния СССР от 04.08.1983 № 916 «Об утверждении Инструкции по санитарно-противо
эпидемическому режиму и охране труда персонала инфекционных больниц (отделе-
ний)». Б.Н. Ельцин (1931–2007), советский и российский партийный, политический 
деятель, первый всенародно избранный Президент РФ, руководил преобразованием 
СССР в РФ, которая стала государством – преемником Советского Союза. Одновре-
менно с данным преобразованием следует отметить конец 90-х гг. прошлого столе-
тия, когда при непосредственном участии Н.А. Семиной, Е.П. Ковалевой, Л.П. Зуевой, 
И.В. Фельдблюм и др. определены как принципиально новые направления в области 
изучения ВБИ в акушерских стационарах, так и методические подходы усовершен-
ствования профилактики ВБИ среди новорожденных и родильниц, которые были 
закреплены в проекте приказа Минздрава России от 26.11.1997 № 345 «О совершен-
ствовании мероприятий по профилактике внутрибольничных инфекций в акушерских 
стационарах». Вместе с тем на основании приказа от 17.03.2008 № 88 «О мерах по 
совершенствованию мониторинга за возбудителями инфекционных и паразитарных 
болезней» на базе данной лаборатории Института был создан Российский центр по 
ВБИ Минздрава России, преемником которого стал Российский центр по мониторин-
гу за ВБИ. Основным направлением нового подразделения Института было изучение 
этиологии, эпидемиологии и профилактики ВБИ в МО различного профиля субъектов 
РФ. В этот период под руководством В.И. Покровского, Н.А. Семина, Е.П. Ковалева и 
других ученых с группой специалистов других научно-исследовательских институтов 
впервые разработан проект документа «Концепция профилактики внутрибольничных 
инфекций» (Концепция), который определил стратегию научных исследований, по-
ставил задачи разработки нормативного и правового обеспечения в данной области, 
обосновал необходимость практического внедрения современных методов профилак-
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тики, в том числе с учетом международных практик и на основе научно обоснованных 
рекомендаций, комплекса эффективных дезинфекционных и противоэпидемических 
мероприятий. По итогам данной работы была разработана доктрина профилактики 
ВБИ, которая была внедрена на уровне МО субъектов РФ. Данный документ опре-
делил основные принципы и методологию эпидемиологического надзора за ИСМП 
в МО субъектов РФ. 

В последующие десятилетия появились новые подходы к организации эпиде-
миологического надзора за ВБИ, появилось значительное количество новых меди-
цинских технологий инвазивной диагностики и лечения пациентов, методов лабора-
торной диагностики, изменилась терминология, произошло реформирование здра-
воохранения и государственной санитарно-эпидемиологической службы. Использу-
ющийся многие годы в мировой практике термин «ВБИ» был постепенно вытеснен 
термином «инфекция, связанная с оказанием медицинской помощи» (healthcare 
associated infections), который в настоящее время используется в научных статьях, 
публикациях ВОЗ и нормативных документах большинства стран мира. В  связи 
с этим возникла необходимость пересмотра существующей Концепции и разработ-
ки новой редакции данного документа, которая была утверждена главным государ-
ственным санитарным врачом РФ Г.Г. Онищенко в ноябре 2011 г. В последние годы 
новые положения продолжают действовать в документе «Национальная концепция 
профилактики инфекций, связанных с оказанием медицинской помощи».

В дальнейшие годы начатая работа была продолжена научными трудами учеников 
В.И. Покровского: д.м.н., профессорами, академиками В.Г. Акимкиным и Н.И. Брико, 
а также д.м.н., чл.-корр. РАН А.В. Тутельяном. На данный момент в Институте ранее 
функционирующий Российский центр по мониторингу за ВБИ на основании приказа 
Роспотребнадзора от 01.12.2017 № 1116 «О совершенствовании системы мониторин-
га, лабораторной диагностики инфекционных и паразитарных болезней и индикации 
ПБА в Российской Федерации» переименован в Референс-центр по мониторингу 
за ИСМП. Ранее созданная профильная лаборатория Института была переименована 
несколько раз и в настоящее время имеет название «лаборатория ИСМП». В 2010 г. за-
ведующим назначен д.м.н., чл.-корр. РАН Алексей Викторович Тутельян. Вместе с тем 
особую роль в усовершенствовании организационно-методических основ эпидемио-
логического надзора и контроля за ИСМП занимают научные труды директора Инсти-
тута (с 2018 г.) академика РАН, д.м.н., профессора, заслуженного врача РФ Василия 
Геннадьевича Акимкина. В опубликованных авторских монографиях и руководствах 
научно обосновано практическое применение молекулярно-генетических методов при 
проведении эпидемиологического надзора на примере различных инфекционных бо-
лезней, обозначены перспективные направления профилактики ИСМП среди меди-
цинских работников, разработаны организационные и методические основы эпиде-
миологически безопасной системы обращения с медицинскими отходами, выявлены 
особенности эпидемиологии гепатитов В и С в МО, нозокомиального сальмонеллеза, 
изучено применение бактериофагов в практике лечения различных патологий хирур-
гического и терапевтического профиля и др. Институт, как и более 50 лет назад, прини-
мает активное участие в развитии сотрудничества с международными научными сооб-
ществами в данной области. По результатам взаимодействия в 2006 г. РФ вступила во 
Всемирный альянс за безопасность пациентов. Кроме того, на базе Института была со-
здана координационная рабочая группа, которая обеспечивала методическую помощь 
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специалистам МО – участникам реализации пилотного проекта «Совершенствование 
мер борьбы и профилактики инфекций, связанных с оказанием медицинской помощи» 
с 2018 по 2020 г. Однако следует отметить, что коллективы других научно-исследо-
вательских институтов Роспотребнадзора и кафедр медицинских университетов, кол-
леджей и других организаций одновременно поддерживают изучение теоретических 
и практических аспектов эпидемиологии ИСМП и профилактики среди госпитализи-
рованных пациентов и медицинских работников, организации эпидемиологического 
надзора за ИСМП в МО субъектов РФ.

Сегодня под руководством директора Института В.Г. Акимкина и заведующе-
го лабораторией ИСМП Института А.В. Тутельяна сотрудники лаборатории ИСМП 
совместно с сотрудниками других подразделений Института продолжают выпол-
нять приоритетные задачи в сфере охраны здоровья граждан РФ – обеспечение 
эпидемиологической безопасности медицинской помощи пациентам и проведение 
риск-ориентированного эпидемиологического надзора за ИСМП в МО различного 
профиля субъектов РФ, регламентированные постановлением Правительства  РФ 
от 29.06.2021 № 1048 «Об утверждении Положения о федеральном государственном 
контроле (надзоре) качества и безопасности медицинской деятельности» и прочи-
ми нормативными документами. В целях реализации данных задач ведущие науч-
ные сотрудники лаборатории ИСМП Н.И. Шулакова, А.А. Голубкова, О.А. Орлова, 
Г.Г.  Марьин и младшие научные сотрудники Ю.А.  Головерова, О.А.  Абросимова, 
Н.В. Сычёва, В.С. Овчинникова и др. ежегодно с 2018 г. издают информационный 
бюллетень, ежегодно актуализируют нормативно-методические документы, в  том 
числе впервые разрабатывают некоторые методические документы, а также подго-
тавливают изменения, которые внесены в федеральный закон в части положений 
о качестве и безопасности медицинской помощи и в соответствующий раздел формы 
федерального статистического наблюдения № 2, оценивают инновационные методы 
профилактики, активно проводят научно-исследовательскую деятельность, публику-
ют актуальные обзоры, организуют новые исследования в области изучения ИСМП и 
практического применения новых технологий для повышения выявляемости ИСМП 
среди госпитализированных пациентов МО субъектов РФ, являются участниками 
научно-практических семинаров, конференций и съездов, проводят лекции в рам-
ках повышения квалификации курсантов и обеспечивают подготовку ординаторов 
и научно-педагогических кадров высшей квалификации Института. Также молодые 
ученые, научные группы и сотрудники как лаборатории ИСМП, так и других подраз-
делений Института участвуют в организации ежегодной работы Конгресса с меж-
дународным участием «Контроль и профилактика инфекций, связанных с оказани-
ем медицинской помощи», который проводится с привлечением известных ученых 
из Швейцарии, Японии, Австрии, Германии и других стран. Научные сотрудники 
лаборатории ИСМП Института совместно с экспертами, учеными и исследовате-
лями научно обосновали необходимость практического внедрения новых методов 
диагностики и профилактики ИСМП на уровне МО субъектов РФ, использования 
информационно-статистических программ при проспективном и ретроспективном 
эпидемиологическом анализе заболеваемости ИСМП, применения клиницистами 
единых стандартов определения случая ИСМП, разработки методических подходов 
риск-ориентированного эпидемиологического надзора при усовершенствовании су-
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ществующей системы эпидемиологического надзора за ИСМП в МО субъектов РФ 
на основе создания автоматизированной информационной системы эпидемиологи-
ческого анализа заболеваемости и профилактики ИСМП. К примеру, в РФ на базе 
лаборатории ИСМП сотрудниками Института уже применены цифровые техноло-
гии в аспекте разработки программы для ЭВМ «Карта оценки факторов риска воз-
никновения инфекций, связанных с оказанием медицинской помощи, в отделениях 
реанимации и интенсивной терапии» (Карта). В 2022 г. на данную Карту получено 
свидетельство о государственной регистрации. По результатам анализа данных карт 
главные врачи МО, врачи-эпидемиологи и специалисты Роспотребнадзора или ис-
следователи смогут выявить пациентов с высоким риском ИСМП и организовать 
мероприятия по профилактике ИСМП индивидуально для каждого пациента отде-
лений реанимации и интенсивной терапии (ОРИТ). Более того, в рамках реализа-
ции «Стратегии развития здравоохранения Российской Федерации до 2030 года» и 
для формирования среди пациентов приверженности к выполнению рекомендаций 
врачей, повышения их информированности о факторах риска ИСМП, в том числе 
в  группе госпитализированных в ОРИТ, и современных достижениях технологий 
профилактики ИСМП, следует применить в РФ единые образовательные програм-
мы, с учетом международных практик. В этих целях необходимо впервые создать 
на базе Института «Всероссийскую школу обеспечения эпидемиологической безо-
пасности пациентов», «Всероссийскую школу госпитальных эпидемиологов Роспо-
требнадзора» и «Всероссийскую школу госпитальных эпидемиологов МО».

Конечно, ежегодно сотрудники лаборатории ИСМП Института, как и другие ав-
торы, продолжают сравнивать уровень заболеваемости ИСМП среди пациентов МО 
различного профиля субъектов РФ c данными официальной статистики. По резуль-
татам большинства инициативных исследований уровень заболеваемости ИСМП 
выше в данных исследованиях, в том числе в отделениях высокого эпидемиологиче-
ского риска инфицирования. Например, многие зарубежные авторы подтверждают 
выявление новых случаев ИСМП с использованием полногеномного секвенирова-
ния и глубокого анализа электронной медицинской карты методами машинного обу-
чения и «искусственного интеллекта». Результаты собственного исследования, про-
веденного мной с соавт., впервые в 2022 г. установили взаимосвязь влияния кадро-
вых ресурсов и основных показателей здравоохранения на заболеваемость ИСМП 
среди пациентов, пролеченных в МО субъектов РФ. 

Таким образом, обозначенные примеры публикаций зарубежных и отечествен-
ных авторов доказывают повышение выявляемости ИСМП в МО субъектов РФ 
в случае практического применения новых технологий (цифровых технологий, ме-
тодов машинного обучения и «искусственного интеллекта» и др.). В связи с этим на 
уровне Института сделаны научно обоснованные рекомендации, которые позволяют 
усовершенствовать информационно-аналитический и диагностический блоки систе-
мы эпидемиологического надзора за ИСМП в МО субъектов РФ новыми техноло-
гиями и применить единые подходы обучения пациентов, специалистов на уровне 
Роспотребнадзора и госпитальных эпидемиологов МО. Однако необходимы допол-
нительные исследования в части получения новых клинических данных о факторах 
риска возникновения ИСМП и поиск новых методов прогнозирования ИСМП среди 
госпитализированных пациентов МО новыми технологиями.
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Голубев С.Н., Касьян Ж.А., Куклев В.Е., Карнаухов И.Г., Щербакова С.А., Кутырев В.В.

РОССИЙСКИЕ МОБИЛЬНЫЕ ТЕХНОЛОГИИ ПРЕДУПРЕЖДЕНИЯ И РЕАГИРОВАНИЯ 
НА УГРОЗЫ БИОЛОГИЧЕСКОГО ХАРАКТЕРА

ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 
Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

Мобильные лаборатории Роспотребнадзора являются одним из наиболее эффективных 
инструментов контроля за биологической обстановкой и реагирования на инфекционные угрозы. 
Мобильные лаборатории активно используются для локализации и ликвидации природных оча-
гов инфекционных болезней, реагирования на чрезвычайные ситуации биологического характера, 
ликвидации последствий природных и техногенных катастроф, обеспечения санитарно-эпидемио-
логического благополучия в период подготовки и проведения массовых мероприятий, в том числе 
с международным участием. Опыт использования мобильных лабораторий Роспотребнадзора вос-
требован в рамках реализации программ содействия Российской Федерации странам – партнерам 
по укреплению систем национального реагирования на чрезвычайные ситуации санитарно-эпиде-
миологического характера. 

Golubev S.N., Kas’yan Zh.A., Kuklev V.E., Karnaukhov I.G., Shcherbakova S.A., Kutyrev V.V.
RUSSIAN MOBILE TECHNOLOGIES FOR PREVENTION  

OF AND RESPONSE TO BIOLOGICAL THREATS
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor,  

Saratov, Russian Federation

Mobile laboratories of theRospotrebnadzor are one of the most effective tools for monitoring 
the biological situation and responding to infectious threats. Mobile laboratories are actively used to 
localize and eliminate natural foci of infectious diseases, respond to biological emergencies, eradicste 
the consequences of natural and man-made disasters, ensure sanitary and epidemiological well-being 
during the preparation and holding of mass events, including those with international participation. The 
experience of using mobile laboratories of the Rospotrebnadzor is in demand within the framework of the 
implementation of programs of assistance of the Russian Federation to partner countries to strengthen 
national response systems to emergency situations of a sanitary-epidemiological nature.

Современные технологии позволяют существенно повысить оперативность 
реагирования на возникающие угрозы санитарно-эпидемиологического характера. 
Инструменты диагностики опасных инфекционных патогенов могут быть прибли-
жены непосредственно к очагу инфекции, тем самым сокращая время проведения 
исследования и время принятия необходимых решений для реагирования и купиро-
вания возникающих вспышек инфекционных болезней. 

Российская Федерация обладает уникальными разработками в этой сфере. На-
чиная с 2006 г. в ФКУН Российский противочумный институт «Микроб» Роспотреб-
надзора ведутся работы по проектированию и созданию мобильных лабораторий 
высокого уровня биологической безопасности на базе автошасси и пневмокаркасных 
систем. Мобильные лаборатории Роспотребнадзора являются одним из наиболее эф-
фективных инструментов контроля за биологической обстановкой и реагирования 
на инфекционные угрозы. 
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На сегодняшний день концепция использования мобильных лабораторий в си-
стеме учреждений Роспотребнадзора включает три формата: большой, средний и 
малый. Большой формат – это мобильные комплексы специализированной проти-
воэпидемической бригады (СПЭБ) первого и второго поколения, которые по свое-
му инженерно-техническому уровню и спектру решаемых задач превосходят зару-
бежные мобильные лаборатории биологического профиля. Средний формат – это 
мобильные лаборатории, предназначенные для проведения эпизоотологического 
обследования особо опасных инфекционных болезней на базе автошасси КамАЗ. 
Малый формат – это три поколения мобильных лабораторий на базе ГАЗ, предна-
значенных для проведения эпидемиологической разведки и индикации патогенных 
биологических агентов. 

Наряду с разработкой лабораторий на базе автошасси, другой востребованной 
технологией оперативного реагирования на чрезвычайные ситуации (ЧС) являются 
мобильные лаборатории на базе пневмокаркасных систем. В 2019 г. ФКУН Россий-
ский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора разработана перенос-
ная лаборатория на базе пневмокаркасного модуля, отвечающая всем требованиям 
биологической безопасности, при этом транспортируемая в кофрах любыми видами 
транспорта.

Разработанные мобильные лаборатории активно используются для локализа-
ции и ликвидации природных очагов инфекционных болезней, реагирования на ЧС 
биологического характера, в том числе на международном уровне (ликвидация бо-
лезни, вызванной вирусом Эбола, в Гвинейской Республике в 2014–2016 гг., рассле-
дование вспышки острой кишечной инфекции в Республике Конго в 2023 г. и др.), 
ликвидации последствий природных и техногенных катастроф (обеспечение сани-
тарно-эпидемиологического благополучия в Ливане на фоне последствий техноген-
ной катастрофы и пандемии COVID-19 в 2020 г., ликвидация последствий наводне-
ния в Дальневосточном федеральном округе). Одним из направлений использования 
мобильных лабораторий является обеспечение санитарно-эпидемиологического 
благополучия в период подготовки и проведения массовых мероприятий, в том чис-
ле с международным участием (более 20 массовых мероприятий, в том числе зимние 
Олимпийские игры в Сочи в 2014 г., саммиты государств ШОС и БРИКС в 2015 г., 
Чемпионат мира по футболу в 2018 г., Всемирная зимняя универсиада в Краснояр-
ске в 2019 г., Международный спортивный форум «Россия – спортивная держава» 
в 2024 г. и др.).

Опыт использования мобильных лабораторий Роспотребнадзора востребован 
в рамках реализации программ содействия Российской Федерации странам – партне-
рам по укреплению систем национального реагирования на чрезвычайные ситуации 
санитарно-эпидемиологического характера. 

Вместе с тем в связи с расширением спектра задач, решаемых с использовани-
ем мобильных лабораторий, существует потенциал дальнейшего совершенствования 
уже имеющихся мобильных технологий и разработки новых форматов мобильных 
лабораторий с использованием решений, повышающих мобильность, технологич-
ность, биологическую безопасность.
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УДК 351.774.7:616-053.2
 Голубкова А.А.1,2, Минаева В.А.1,3

ПОЧЕМУ И НА КАКОМ ЭТАПЕ УПУЩЕНЫ ВОЗМОЖНОСТИ ДЛЯ ВАКЦИНАЦИИ 
ДЕТЕЙ ИЗ ГРУПП РИСКА ЗДОРОВЬЮ?

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФГБОУ ДПО «Российская медицинская академия непрерывного 

профессионального образования» Минздрава России, Москва, Российская Федерация;  
3ГБУЗ «Детская городская поликлиника № 86 Департамента здравоохранения г. Москвы», 

Москва, Российская Федерация

В большинстве стран информацию о привитости детского населения против конкретных ин-
фекционных заболеваний анализируют в возрастных группах 12 или 24 мес. Однако такой подход 
не дает представления о своевременности начала вакцинации, что в последующем может повли-
ять на полноту охвата профилактическими прививками и завершенность прививочных комплексов. 
Настоящее исследование проведено на базе крупной детской поликлиники г. Москвы с целью ана-
лиза своевременности начала вакцинации у детей из групп риска здоровью в сроки, регламенти-
рованные для ее начала Национальным календарем профилактических прививок, и определения 
мероприятий для оперативного устранения проблем несвоевременности вакцинации. Установлено 
существенное отставание от регламентированных сроков прививок во всех декретированных воз-
растных группах. Выявлена достоверная корреляционная связь между началом первой и последу-
ющих вакцинаций (r от слабой до сильной), что подтверждает, что задержка на старте вакцинации 
приводит к отставанию в проведении последующих прививок и это имеет отношение не только 
к одной инфекции, а ко всем прививкам Национального прививочного календаря.

Golubkova A.A.1,2, Minaeva V.A.1,3

WHY AND AT WHAT STAGE WERE OPPORTUNITIES FOR VACCINATION  
OF CHILDREN FROM HEALTH RISK GROUPS MISSED?

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2Russian Medical Academy of Continuing Professional Education of the Ministry of Health of the Russian 
Federation, Moscow, Russian Federation; 3Children’s City Polyclinic No. 86, Moscow, Russian Federation

In most countries, information on the immunization against specific infectious diseases in children 
is analyzed at 12 or 24 months. However, this approach does not provide an indication of the timeliness 
of vaccination onset, which may subsequently affect the coverage and completeness of the immunization 
complexes. This study was conducted at a large children’s clinic in Moscow to analyze the timeliness 
of starting vaccination for children from health risk groups in the time prescribed for the beginning of 
vaccinations in National Immunization Calendar, and to identify interventions for prompt elimination of 
problems of untimely vaccination. There was a significant delay in the prescribed vaccination schedule for 
all decreed age groups. There is a reliable correlation between the beginning of the first and subsequent 
vaccinations (r from weak to strong), which confirms that delay at the start of vaccination leads to delay 
in the following vaccinations. This applies not only to one infection, but to all vaccinations in the National 
Vaccination Calendar.

Охват вакцинацией – это доля лиц, получивших все рекомендуемые календа-
рем профилактических прививок иммунобиологические препараты, независимо 
от  своевременности их проведения. Однако для эффективного мониторинга про-
грамм иммунизации необходим анализ своевременности вакцинации, в частности 
анализ количества и доли детей, привитых с опозданием на 30 и более дней от ре-
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гламентированного возраста. Интервал между рекомендуемым возрастом прививки 
и возрастом, в котором она была проведена, позволяет получить более точную ха-
рактеристику периода, в  течение которого дети не будут защищены от инфекции, 
что представляет реальную опасность, особенно для детей из групп риска здоровью. 
Как и прежде, наибольшие затруднения в части своевременности вакцинации возни-
кают у пациентов именно из групп риска здоровью. 

Цель работы – проанализировать своевременность вакцинации детей из групп 
риска здоровью в сроки, регламентированные Национальным календарем профилак-
тических прививок, и определить направление для устранения проблем.

Материалы и методы. Исследование выполнено на базе крупной детской по-
ликлиники г.  Москвы, обслуживающей 48  тыс. детского населения. Проведен ре-
троспективный анализ полноты и своевременности охвата прививками 4873 детей 
из групп диспансерного наблюдения у врачей-специалистов против 7 инфекций (ту-
беркулез, гепатит В, дифтерия, коклюш, корь, краснуха и эпидемический паротит) 
и оценка своевременности завершения вакцинальных комплексов в когорте детей до 
6 лет (включительно).

Результаты. В процессе исследования установлено, что доля детей из групп 
риска, привитых против 7 инфекций в возрасте до 6 лет, составляла по гепатиту В 
67 %, туберкулезу – 85 %. Около 70 % из них были вакцинированы против кори, 
краснухи и эпидемического паротита, тогда как по прививкам против дифтерии и 
коклюша – менее 50 %. 

При анализе привитости против туберкулеза (ТБ) установлено, что при пока-
зателе охвата прививкой БЦЖ к возрасту 12 мес. в 80 %, получили ее в родильном 
доме только 64 %, далее до 2-месячного возраста вакцинированы еще 7 %. Итого 
к 6 годам охват вакцинацией против туберкулеза составил 87 %. Необходимо отме-
тить, что отказы от прививки оформлены только у 6–11 %, а медицинские отводы – 
у 1 %. В результате можно констатировать, что 40 % детей первого месяца жизни не 
получили прививку против ТБ по неустановленным причинам. 

Против гепатита В привиты 82 % детей. Медицинские отводы как причина не-
привитости составляли менее 1 %, отказы – до 7 %. По неустановленным причинам 
прививки от гепатита В не было у 4 % детей. С возрастом охват вакцинацией против 
гепатита В увеличивался и в когорте детей до 6-летнего возраста он составил 69,3 %. 
Первую прививку против гепатита В в родильном доме получили только 58 % детей, 
вторую в декретированном возрасте – всего 30 %, а завершили вакцинальный ком-
плекс, хотя и с опозданием на 1–6 мес., только 69 %. 

Против коклюша в декретированном возрасте (3 мес.) первую прививку полу-
чили только 35 % детей, к 1 году охват V1 составлял 70 %. Вторую дозу АКДС-вак-
цины, в установленные календарем сроки, получили только 30 % детей, а к 12-ме-
сячному возрасту охват V2 составил 61 %. В результате отставания от календарно-
го графика прививок ни один ребенок не завершил вакцинацию против коклюша 
в 6 мес. и только 10 % получили V3 к 12 мес., остальные дети были вакцинированы 
в возрасте старше 3 лет, хотя медицинские отводы были оформлены только у 0,1 %. 

Вакцинированы против кори в 12 мес. 24 % детей. Каждый третий был привит 
с опозданием на 1–6 мес. В результате к 2-летнему возрасту охват прививкой против 
кори составил 67,8 %, хотя отказывались от этой прививки только 6 %, а длительные 
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медицинские отводы оформлены у 1 %. Аналогичная ситуация была по прививкам 
против краснухи и эпидемического паротита.

За последние 20 лет структура причин непривитости детского населения пре-
терпела значительные изменения. Наряду с ежегодным увеличением количества от-
казов от прививок, серьезной стала проблема своевременности иммунизации. Свое
временность вакцинации имеет решающее значение для предоставления ранней 
защиты ребенку от возбудителей детских инфекций, поддержания популяционного 
иммунитета и минимизации упущенных возможностей для завершения вакцинации. 
В связи с ростом заболеваемости рядом вакциноуправляемых инфекций как в нашей 
стране, так и во всем мире, мы подчеркиваем необходимость постоянного монито-
ринга своевременности иммунизации. 

Необходимо в кратчайшие сроки пересмотреть подходы к оценке качества и ор-
ганизации прививочной работы в амбулаторно-поликлинической сети. Для объектив-
ной оценки своевременности проведения профилактических прививок в различных 
группах детского населения необходимо предложить новые оценочные показатели, 
а именно своевременность охвата профилактическими прививками в декретирован-
ных Национальным календарем профилактических прививок возрастных группах.

С развитием цифровых технологий стали доступны новые возможности для 
оперативной оценки ситуации и применения технологий быстрого реагирования.
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 Голубкова А.А.1,2, Сисин Е.И.3,4, Ежова О.А.5,6, Горбунова И.Э.3, Березикова К.И.3

ОНЛАЙН-АНКЕТИРОВАНИЕ КАК ЭФФЕКТИВНАЯ СТРАТЕГИЯ ВЫЯВЛЕНИЯ 
ПРОБЛЕМ ХИРУРГИЧЕСКОЙ АНТИСЕПТИКИ

1 ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФГБОУ ДПО «Российская медицинская академия непрерывного 

профессионального образования» Минздрава России, Москва, Российская Федерация;  
3БУ «Ханты-Мансийская государственная медицинская академия», Ханты-Мансийск,  

Российская Федерация; 4ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиологии в ХМАО-Югре», Ханты-
Мансийск, Российская Федерация; 5БУ «Няганская городская поликлиника», Нягань, Российская 
Федерация; 6Департамент здравоохранения Ханты-Мансийского автономного округа – Югры, 

Ханты-Мансийск, Российская Федерация

В последние годы хирургической антисептике уделяется недостаточно внимания, хотя 
руки медицинских работников (МР) остаются одними из факторов передачи инфекций в области 
хирургического вмешательства. Установлено, что нарушения технологии хирургической 
антисептики имели место начиная с первого ее этапа. Так, 39,2  % респондентов не соблюдали 
рекомендуемую продолжительность мытья рук, 94,1  % использовали мыло с антисептическими 
добавками, а 40,6 % применяли нестерильные салфетки для высушивания рук. На этапе обработки 
рук антисептиками использовали препараты, несоответствующие по составу антисептикам 
класса  Б, рекомендованным для хирургической антисептики, нарушали экспозицию и не были 
привержены уходу за руками. Выявлены триггеры негативного влияния на здоровье МР некоторых 
препаратов. Несоблюдение технологии хирургической антисептики ставит под угрозу безопасность 
пациентов и сотрудников. Подобные онлайн-опросы позволяют оперативно выявлять проблемы и 
также оперативно их устранять.

Golubkova A.A.1,2, Sisin E.I.3,4, Ezhova O.A.5,6, Gorbunova I.E.3, Berezikova K.I.3

ONLINE SURVEY AS AN EFFECTIVE STRATEGY FOR IDENTIFYING PROBLEMS  
IN SURGICAL ANTISEPSIS

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2Russian Medical Academy of Continuing Professional Education of the Ministry of Health of the Russian 

Federation, Moscow, Russian Federation; 3Khanty-Mansiysk State Medical Academy, Khanty-Mansiysk, 
Russian Federation; 4Center of Hygiene and Epidemiology in the Khanty-Mansi Autonomous Area – Yugra, 
Khanty-Mansiysk, Russian Federation; 5Nyagan City Polyclinic, Nyagan, Russian Federation; 6Healthcare 

Department of the Khanty-Mansi Autonomous Area – Yugra, Khanty-Mansiysk, Russian Federation

The hands of medical workers (MW) remain the main factor in the transmission of infections in the 
field of surgical intervention; however surgical antiseptics currently receive insufficient attention in scientific 
research. Violations of surgical antiseptic technology have been established, starting from the first stage 
of the technology. Thus, 39.2 % of respondents do not follow the recommended time for hand washing, 
94.1 % use soap with antiseptics, and 40.6 % use non-sterile wipes to dry their hands. At the stage of 
hand treatment with antiseptics, a discrepancy in the composition of drugs to the requirements of class B, 
a violation of the exposure of antiseptics has been revealed. Online surveys allow for effective prompt 
identification of problems and their prompt elimination.

Возникновение и развитие хирургической практики сопровождалось неустанным 
поиском технических средств и технологий, направленных на снижение риска небла
гоприятных исходов хирургических вмешательств, но, несмотря на значительный 
прогресс, проблема гнойно-септических осложнений продолжает быть актуальной. 
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Задолго до открытия микроорганизмов практикующие врачи осознали наличие 
«неуловимого» фактора, который проникал в раны извне, вызывая воспаление. 
Еще во времена Д.  Фракасторо (XVI  в.) предположили, что этот фактор может 
передаваться при прямом контакте врача с пациентом. Идеи передачи заразного 
начала получили дальнейшее развитие в работах И.  Земмельвейса (XIX  в.) и 
Д.  Самойловича (XVIII  в.), которые наглядно показали значение гигиены рук 
в передаче инфекции. Это заложило основу для разработки концепции превентивной 
антисептики. В  конце XIX  в. работах Д.  Листера, Н.  Пирогова, П.  Фюрбрингера, 
И. Альфельда была показана высокая эффективность применения для антисептики 
в хирургии карболовой кислоты, сулемы, этилового спирта и совершенствования 
технологий антисептики. Практически весь XX  в. разрабатывались и внедрялись 
в практику новые антисептики, совершенствовались технологии обработки рук, ко-
торые обеспечивали полное удаление транзиторной и значительной части резидент-
ной микрофлоры рук (А.М. Заблудовский и Д.И. Татаринов, С.И. Спасокукоцкий и 
И.Г. Кочергин, Ф.Ю. Рачинский и В.Т. Осипян). 

Цель работы – провести экспертную оценку реализации технологий и средств 
хирургической антисептики в современной практике. 

Материалы и методы. Исследование проведено в 2023–2024 гг. на базе ФБУН 
«Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотреб
надзора и БУ «Ханты-Мансийская государственная медицинская академия». 

Использованы социологический, статистический, аналитический методы иссле
дования. Для характеристики технологий и средств хирургической обработки рук 
проведен опрос 1335 медицинских работников (МР) медицинских организаций (МО) 
различных субъектов РФ по специально разработанной анонимной онлайн-анкете. 

Из числа респондентов врачи хирургических специальностей (хирурги, 
травматологи-ортопеды, нейрохирурги и  др.) составляли 34,5  %, операцион-
ные медицинские сестры – 30,7 %, врачи анестезиологи-реаниматологи – 6,4 % и 
медицинские сестры-анестезистки – 28,4 %.

По гендерному распределению 29,3 % составляли мужчины и 70,7 % женщины. 
По возрасту на лиц до 30 лет приходилось 18,9 %, 31 год – 40 лет – 27,4 %, 

41 год – 50 лет – 30,0 %, 51 год – 60 лет – 17,5 %, 60 лет и старше – 6,2 %. 
При сравнительном анализе в группах применяли критерий Пирсона (χ2) и 

точный критерий Фишера. Различия считали статистически значимыми при p<0,05.
В процессе анализа использовали программы StatTech v.4.1.2 (ООО «Статтех», 

Россия), онлайн-калькуляторы – на сайте Medstatistic.ru.
Результаты. В процессе исследования установлено, что хирургическую 

обработку рук четыре раза и более в течение рабочего дня проводила большая часть 
респондентов (85,9 %).

В стандартной процедуре на этапе мытья рук было рекомендовано применение 
жидкого мыла без антимикробных добавок. Однако 94,1  % МР использовали 
для мытья рук мыло с антисептическими добавками. В  составе рецептур 
антибактериального мыла в 18,0  % присутствовали катионные поверхностно-
активные вещества (тетранил-У), в  17,4  % – органические кислоты (лимонная и 
молочная), в 13,5 % случаев – фенольные соединения (триклозан, феноксиэтанол), 
в  10,0  % – четвертичные аммониевые соединения (алкилдиметилбензиламмоний 



77

Сборник материалов V Международной научно-практической конференции по вопросам 
противодействия инфекционным заболеваниям (12–13 декабря 2024 г., Санкт-Петербург)

хлорид, дидецилдиметиламмоний хлорид), в 8,8 % – эфирные масла, в 1,3 % – амины 
(додецилдипропилен триамин), в 0,9 % – производные гуанидинов (хлоргексидин 
биглюконат, полигексаметиленгуанидин гидрохлорид, полигексаметиленгуанидин 
фосфат), а также различные их сочетания.

В соответствии с установленным алгоритмом время мытья рук мылом составляет 
2 мин. Однако в 39,2 % анкет отмечено, что время мытья рук до антисептической 
обработки не соответствовало рекомендованному. При этом 27,1 % респондентов 
указали на более продолжительное, а 12,1 % – на меньшее время обработки.

Для антисептической обработки рук сотрудники применяли кожные 
антисептики 69  торговых наименований, преимущественно содержавшие спирты 
(97,8 %). При этом только 14,1 % антисептиков содержали только спирты. Чаще спир-
ты использовали в различных комбинациях, например в сочетании с четвертичными 
аммониевыми соединениями (ЧАС) (41,4  %); гуанидинами (9,9  %); ЧАС и 
гуанидинами (13,5  %); ЧАС, фенолами и третичными аминами (5,3  %), в  других 
сочетаниях и даже антисептики без спирта – 2,2 %. 

В 48,5  % анкет отмечено, что время нанесения антисептика была меньше, 
а в 19,6 % – больше, чем было рекомендовано инструкцией по применению.

Негативное влияние средств, применяемых при хирургической антисептике, 
испытывали 40,3 % МР. В структуре симптомов преобладали сухость кожи – 61,8 %, 
дерматит – 23,3 %, ломкость ногтей и сочетание симптомов – 0,5 и 1,1 % соответ-
ственно. Кроме того, у МР наблюдалось першение в носоглотке – 8,6 %, слезоте-
чение – 3,4 %, тошнота – 0,8 %, головокружение и головная боль – по 0,3 %. Ча-
стота симптомов раздражения кожи была выше при использовании жидкого мыла 
с антибактериальными добавками по сравнению с мылом их не содержавшим. 
В  качестве триггеров раздражения кожи (сухость) определены такие компоненты 
жидкого мыла, как триклозан и 2-феноксиэтанол, которые относятся к фенольной 
группе соединений, молочная и лимонная кислоты, тетранил-У, производные 
гуанидинов, четвертичные аммониевые соединения (сухость кожи). Жидкое мыло 
с лимонной кислотой чаще вызывало у МР дерматит по сравнению с другими его 
сортами. При наличии в кожных антисептиках пропанолов-1 и -2 и в случае их от-
сутствия такие реакции, как слезотечение, першение в носоглотке, головная боль, 
тошнота, головокружение, выявлялись чаще. 

Установлено триггерное воздействие пропанола-1 и -2 на дыхательную и 
вегетативную нервную систему МР. Пропанол-1 и -2, наряду с этанолом, являются 
представителями класса летучих соединений, которые присутствуют в рабочей зоне 
в форме паров. Предельно допустимая концентрация (ПДК) этих веществ в воздухе 
рабочей зоны составляет 10  мг/м3, в  то время как для этанола этот показатель 
составляет 1000 мг/м3, что при ингаляционном воздействии было в 100 раз ниже. 

В нашем исследовании применение антисептиков на основе пропанолов по 
сравнению с этанолом и антисептиками без спирта чаще вызывало першение в глотке 
и сочетание разных симптомов (слезотечение, першение в глотке, головную боль, 
тошноту и головокружение; р<0,05). С увеличением продолжительности нанесения 
антисептика частота таких симптомов достоверно нарастала. 

При оценке приверженности сотрудников уходу за руками установлено, что 
регулярно используют крем 77,2 % МР, еще 15,2 % делали это нерегулярно. Высокая 
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частота сухости кожи, наблюдаемая как у приверженных (65,7 %), так и у не привер-
женных уходу за руками (21,3  %), позволила предположить, что МР начинают 
использовать крем только после появления проблем. В то же время частота развития 
дерматита у ухаживающих за своей кожей МР встречалась значительно реже 
(20,2 %), чем у тех, кто не делал этого (47,5 %) (р<0,001) или ухаживал за кожей рук 
непостоянно (30,1 %). При этом 65,2 % МР считали обеспеченность средствами для 
снижения риска возникновения контактных дерматитов личной проблемой каждого 
сотрудника. Примечательно, что в условиях, когда администрация МО обеспечивала 
МР средствами ухода за кожей рук, дерматиты возникают значительно реже 
(16,9 %), чем в больницах, где такового не происходило (26,0 %) или происходили 
нерегулярно (30,6 %) (р<0,001).

Нарушение технологий хирургической антисептики не позволяет гарантировать 
безопасность пациентов и персонала. 

Возможности онлайн-опроса являются синтезом эффективных стратегий выяв-
ления проблем и их оперативного устранения.
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УДК 618.1:616-07
 Громова А.В.1, Головешкина Е.Н.1, Сокова Н.Д.1, Киндарова Л.Б.2, Сароян Т.Т.2,  

 Сурмава Х.Р.2, Екимова Е.В.2, Федосеева М.Н.2

АНАЛИЗ ВЫЯВЛЯЕМОСТИ МИКРООРГАНИЗМОВ В ОТДЕЛЯЕМОМ ВЛАГАЛИЩА  
И ЭЯКУЛЯТЕ МЕТОДОМ ПЦР У ПАР, ПЛАНИРУЮЩИХ БЕРЕМЕННОСТЬ

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ООО «Поколение НЕКСТ», Москва, Российская Федерация

Проведен ПЦР-анализ микрофлоры в образцах вагинального отделяемого и эякулята у су-
пружеских пар (n=132), планирующих беременность с помощью ЭКО. Выявлено в 20,5 % случаев 
нарушение биоценоза влагалища. В биоматериале от женщин и мужчин обнаружена ДНК вирусов: 
CMV – в 5,3 и 9,1 % образцов, EBV – 4,5 и 3,8 %, HHV-6 – 1,5 и 4,5 %, HPV – 9,8 и 5,3 % соответ-
ственно, HSV 2-го типа – в 0,75 % образцов отделяемого влагалища. Обнаружена ДНК Mycoplasma 
genitalium у 1,5 % супружеских пар. Также в работе представлены данные о сопоставимости нали-
чия микроорганизмов, ассоциированных с дисбиозами влагалища, генитальных микоплазм и гри-
бов рода Candida у обоих партнеров в браке. 

Gromova A.V.1, Goloveshkina E.N.1, Sokova N.D.1, Kindarova L.B.2, Saroyan T.T.2,  
Surmava Kh.R.2, Ekimova E.V.2, Fedoseeva M.N.2

DETECTION OF MICROORGANISMS IN THE VAGINAL DISCHARGE AND EJACULATE 
BY PCR IN COUPLES PLANNING PREGNANCY

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2”NEXT generation” LLC, Moscow, Russian Federation

PCR analysis of microflora in samples of vaginal discharge and ejaculate in married couples 
(n=132) planning pregnancy using IVF was performed. Impaired vaginal biocoenosis is revealed in 20.5 % 
of cases. DNA of viruses was detected in the biomaterial from women and men: CMV in 5.3 % and 9.1 % 
of samples, EBV – 4.5 % and 3.8 %, HHV-6 – 1.5 % and 4.5 %, HPV – 9.8 % and 5.3 %, HSV type 2 –  
in  0.75  % of vaginal discharge samples. Mycoplasma genitalium DNA was found in 1.5  % of married 
couples. The paper also presents the data on comparability of microorganism presence associated with 
vaginal dysbiosis, genital mycoplasmas and Candida fungi in both partners in marriage.

По данным ВОЗ, бесплодием страдает около 17,5 % семейных пар, планирую-
щих иметь детей. Экстракорпоральное оплодотворение (ЭКО) – является одним из 
эффективных методов лечения у инфертильных пар. Одним из факторов, влияющих 
на успешность применения ЭКО, является состояние микробиоценоза репродуктив-
ного тракта как женщины, так и мужчины. 

На данный момент вопрос об участии конкретных таксонов условно-патогенной 
микрофлоры в развитии бесплодия по-прежнему остается предметом обсуждения, 
однако многими исследователями признается немаловажная роль ряда микроорга-
низмов в снижении фертильности. Для более успешной прегравидарной подготовки 
будущих родителей, находящихся в бесплодном браке, активно внедряются методы 
молекулярно-биологических исследований, которые открывают возможности в опе-
ративной оценке биоценоза репродуктивного тракта и проведения своевременных 
лечебно-профилактических мероприятий. 
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Цель нашего исследования – анализ условно-патогенной микрофлоры в образ-
цах вагинального содержимого и эякулята от супружеских пар, планирующих бере-
менность с использованием экстракорпорального оплодотворения.

В исследованиях участвовали 132 женщины (в возрасте 20–50 лет) и 132 муж-
чины (в  возрасте 25–56  лет), проходящие программу ЭКО в клинике «Поколение 
NEXT». Обратившиеся супружеские пары не имели противопоказаний к проведе-
нию ВРТ и предоставили результаты обследований со сроками годности согласно 
приказу Минздрава России от 31.07.2020 № 803н. С участниками проводили анке-
тирование с указанием возраста, причин бесплодия, показателей спермограммы. 
Биологическим материалом являлся эякулят и отделяемое слизистой оболочки вла-
галища. Экстракцию ДНК из образцов проводили с помощью комплекта реагентов 
«ДНК-сорб-АМ». Для ПЦР в режиме реального времени использовали наборы ре-
агентов марки «АмплиСенс®» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора, 
Россия), а также ПЦР-тест-системы in-house. По результатам исследования образцов 
анализировали частоту обнаружения ДНК условно-патогенных бактерий, грибов и 
вирусов, а также наличие ДНК возбудителей инфекций, передаваемые половым пу-
тем (ИППП).

У 49,2  % супружеских пар в анамнезе бесплодие было у обоих партнеров, 
у 34,1 % – бесплодие только у женщины, у около 16,7 % – только у мужчины. 

По результатам ПЦР-исследования отделяемого влагалища на основании соот-
ношений концентраций ДНК микроорганизмов бактериальный вагиноз не установ-
лен у 72,7 % (96/132), реже выявляли случаи, когда соотношение ДНК микроорга-
низмов соответствовали бактериальному вагинозу – 15,2 % (20/132). Также получе-
ны результаты ПЦР-исследования – дисбиоз неуточненной этиологии (3,8 %, 5/132), 
промежуточное состояние микрофлоры (1,5 %, 2/132), снижение бактериальной об-
семененности (6,8 %, 9/132) в образцах отделяемого влагалища. 

В образцах вагинального отделяемого также идентифицировано наличие ДНК 
Human betaherpesvirus 5 (Cytomegalovirus hominis, CMV) – в 5,3 % (7/132) образцов, 
Human gammaherpesvirus 4 (Epstein Barr-Virus, EBV) – 4,5 % (6/132), Human betaher-
pesvirus 6А/В (Human Herpes Virus 6, HHV-6) – 1,5 % (2/132), Human papillomavirus 
(HPV) – 9,8 % (13/132).

Также установлено наличие ДНК оппортунистических вирусов в образцах эя-
кулята: CMV – 9,1 % (12/132), EBV – 3,8 % (5/132), HHV-6 – 4,5 % (6/132), HPV – 
5,3 % (7/132).

Обнаружена ДНК Mycoplasma genitalium в образцах двух супружеских пар 
(у одной пары – в образцах обоих половых партнеров, у другой – только в эякуляте). 
Установлен 1 случай выявления ДНК Herpes simplex virus 2-го типа в образце отде-
ляемого влагалища.

Сопоставление результатов ПЦР-исследования вагинального отделяемого и 
эякулята у семейных пар показало, что выявлены совпадения наличия ДНК ряда 
условно-патогенных микроорганизмов: Gardnerella vaginalis – 40,9  % от случаев 
обнаружения ДНК, Fannyhessea vaginae (Atopobium vaginae) – 30 %, Sneathia ssp., 
Leptotrichia ssp. – 25 %, Mobiluncus ssp. – 14,8 %, Ureaplasma urealithicum – 40 %, 
Mycoplasma hominis – 20 %, Ureaplasma parvum – 51,4 %.
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Анализ состава микрофлоры в образцах от супружеских пар также показал 
наличие ДНК микроорганизмов, которые ассоциируют с дисбиозами влагалища, 
только у одного из супругов, при отсутствии у другого. Так, в отделяемом слизи-
стой влагалища обнаружено ДНК: G. vaginalis – 43,2 % от случаев выявления ДНК, 
F. vaginae (A. vaginae) – 55 %, Sneathia ssp., Leptotrichia ssp. – 62,5 %, Mobiluncus 
ssp. – 33,3 %, Megasphaera ssp. – 66,7 %, BVAB1 – 75 %, BVAV2 – 66,7 %, U. urea-
lithicum – 40 %, M. hominis – 10 %, U. parvum – 45,7 %, Candida albicans, C. glabrata, 
C. krusei – 100 % (обнаружены только в вагинальных образцах). Также определен 
спектр ДНК условно-патогенных микроорганизмов только в образцах эякулята, 
при отсутствии у партнерши: G. vaginalis – 15,9 % от случаев обнаружения ДНК, 
F. vaginae (A. vaginae) – 15 %, Sneathia ssp., Leptotrichia ssp. – 12,5 %, Mobiluncus 
ssp. – 51,9 %, Megasphaera ssp. – 33,3 %, BVAB1 – 25 %, BVAV2 – 33,3 %, U. urealithi-
cum – 20 %, M. hominis – 70 %, U. parvum –2,9 %. Анализ совпадения наличия ДНК 
оппортунистических вирусов в парах показал единичные случаи выявления ДНК 
HPV и CMV у обоих супругов. 

В связи с регламентированными сроками годности подтверждения обследова-
ний перед процедурой ЭКО возможен риск наличия ИППП, нарушений микробиоце-
ноза урогенитального тракта у женщины, планирующей беременность. Выявление 
ДНК HPV, EBV, CMV, HHV6 в образцах из влагалища свидетельствует о наличии ак-
тивной формы вирусов, что может повлиять на успешность проведения искусствен-
ного оплодотворения, течение беременности и роды. Наличие микроорганизмов, ас-
социированных с дисбиозами урогенитального тракта, условно-патогенных вирусов 
только в эякуляте, при отсутствии в половых путях супруги, может в дальнейшем 
служить фактором колонизации репродуктивной системы женщины и оказать нега-
тивное действие на исход ЭКО-процедуры.
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УДК 618.1:616-022.36
 Громова А.В.1, Попова А.А.1,2, Скачкова Т.С.1, Перевезенцева М.А.1, Покровская А.В.1,3

РЕЗУЛЬТАТЫ ПЦР-ИССЛЕДОВАНИЯ ЧАСТОТЫ ВЫЯВЛЕНИЯ ИНФЕКЦИЙ, 
ПЕРЕДАВАЕМЫХ ПОЛОВЫМ ПУТЕМ, У МИГРАНТОВ

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФГБОУ ДПО «Российская медицинская академия непрерывного 

профессионального образования» Минздрава России, Москва, Российская Федерация;  
3ФГАОУ ВО «Российский университет дружбы народов имени Патриса Лумумбы»,  

Москва, Российская Федерация

В рамках работы проведены ПЦР-исследования биологических образцов, полученных от 
трудовых мигрантов в возрасте от 18 до 46 лет, из трех анатомических локусов: уретры, анального 
канала  / прямой кишки, ротоглотки. Обнаружена ДНК следующих возбудителей инфекций, пере-
даваемых половым путем (ИППП), хотя бы в одном из локусов: N. gonorrhoeae – у 11,9 % (8/67) 
мигрантов, C. trachomatis – у 14,9 % (10/67), M. genitalium – у 16,4 % (11/67), HSV II – у 7,5 % (5/67), 
HSV I – у 10,4% (7/67), T. pallidum – у 4,5 % (3/67). Также установлены случаи, когда ДНК возбуди-
телей ИППП определяли только в экстрагенитальных локусах при отсутствии в урогенитальном 
тракте: N. gonorrhoeae – 9 % случаев, C. trachomatis – 10,4 %, M. genitalium – 4,5 %, HSV II – 6 %, 
T. pallidum – 4,5 %. Повышение осведомленности врачей о возможной экстрагенитальной локализа-
ции инфекции может предупредить диагностические ошибки и распространение ИППП в популяции 
трудовых мигрантов. 

Gromova A.V.1, Popova A.A.1,2, Skachkova T.S.1, Perevezentseva M.A.1, Pokrovskaya А.V.1,3 
PCR STUDY OF THE FREQUENCY OF DETECTION OF SEXUALLY TRANSMITTED 

INFECTIONS IN MIGRANTS
1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 

2Russian Medical Academy of Continuing Professional Education of the Ministry of Health of the Russian 
Federation, Moscow, Russian Federation; 3Peoples’ Friendship University of Russia named after Patrice 

Lumumba, Moscow, Russian Federation

In this work, PCR studies of biological samples obtained from labor migrants aged 18 to 46 years 
from three anatomical loci (urethra, anal canal/rectum, oropharynx) were carried out. DNA of the following 
STI pathogens was found in at least one of the loci: N.  gonorrhoeae – 11.9  % (8/67) of migrants, 
C. trachomatis – 14.9 % (10/67), M. genitalium – 16.4 % (11/67), HSV II – 7.5 % (5/67), HSV I – 10.4 % 
(7/67), T. pallidum – 4.5 % (3/67). Cases when DNA of STI pathogens was determined only at extragenital 
loci in the absence of urogenital tract have also been established: N.  gonorrhoeae – 9  % of cases, 
C. trachomatis – 10.4 %, M. genitalium – 4.5 %, HSV II – 6 %, T. pallidum – 4.5 %. Increasing physician’s 
awareness of possible extragenital containment of infection may prevent diagnostic errors and the spread 
of STIs in the labor migrant population. 

Трудовые мигранты составляют основу международной миграции в Российской 
Федерации. По данным Росстата, за последние 6 лет международная миграция в на-
шей стране из-за ее пределов составляла в среднем ежегодно более 500 тыс. человек. 
Согласно нормативно-правовым актам в Российской Федерации иностранные граж-
дане, прибывшие в страну в целях осуществления трудовой деятельности, подлежат 
обязательному медицинскому освидетельствованию на наличие инфекционных забо-
леваний, в числе которых лепра, туберкулез, ВИЧ и сифилис. Лабораторная диагно-
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стика для выявления других возбудителей инфекций, передаваемых половым путем 
(ИППП), у данной когорты пациентов в регламентирующем порядке не проводится. 

По официальным данным Росстата, процент выявленных случаев сифилиса 
всех форм среди мигрантов в России с годами растет и только за 2023 г. составил 
2 % от обследованных лиц, тогда как случаев выявления других возбудителей ИППП 
за последние 5 лет – единицы, что говорит о несовершенстве учета заболеваний у дан-
ной категории граждан. К возбудителям «классических» инфекций, передающихся 
половым путем, относят T. рallidum, N. gonorrhoeae, C.  trachomatis, M. genitalium, 
T. vaginalis, Herpes Simplex Virus (HSV) I, HSV II. Преимуществом ПЦР-тестирования 
является высокая специфичность и чувствительность, получение результата в корот-
кие сроки и возможность выявления нескольких патогенов в одном образце.

Целью исследования является изучение частоты выявления ДНК возбудителей 
ИППП в группе мигрантов.

Клинические образцы получены от мигрантов, проходящих обследование для 
уточнения диагноза в Специализированном научно-исследовательском отделе эпи-
демиологии и профилактики СПИДа ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнад
зора. В качестве биологического материала отобраны: отделяемое слизистых оболочек 
уретры, анального канала / прямой кишки и мазки со слизистой оболочки ротоглотки. 

Биологические образцы пациентов генитальной и экстрагенитальной локали-
зации исследованы на наличие ДНК N. gonorrhoeae, C.  trachomatis, M. genitalium, 
T. vaginalis, T. рallidum, Herpes Simplex Virus (HSV)  I, HSV  II. Экстракция ДНК из 
образцов, идентификация ДНК возбудителей ИППП методом ПЦР в режиме реаль-
ного времени проведена с помощью комплектов и наборов реагентов, производства 
ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора.

На данный момент исследован 201 образец от 67 трудовых мигрантов (мужчин) 
из сопредельных стран: республик Узбекистан, Таджикистан, Армения, Казахстан, 
Туркменистана, Кыргызской Республики, Украины, а  также из Республики Кубы, 
Социалистической Республики Вьетнам и Мексиканских Соединенных Штатов. 
Возраст пациентов – от 18 до 46 лет (медиана – 28 лет). 

Установлено, что в образцах обследованных мигрантов обнаружена ДНК 
N. gonorrhoeae – у 11,9 % (8/67, 95 % ДИ 6,2–21,8) пациентов, в частности 10,4 % 
случаев – в отделяемом анального канала / прямой кишки, 3 % – в мазках со слизи-
стой оболочки ротоглотки, 3 % – в отделяемом слизистой оболочки уретры. ДНК 
C. trachomatis идентифицировали у 14,9 % (10/67, 95 % ДИ 8,3–25,3) обследуемых, 
в том числе 11,9 % случаев – в отделяемом анального канала / прямой кишки, 1,5 % – 
в мазках со слизистой оболочки ротоглотки, 4,5 % – в отделяемом слизистых оболо-
чек уретры. ДНК M. genitalium – у 16,4 % (11/67, 95 % ДИ 9,4–27,1) мигрантов, 6 % 
случаев – в отделяемом анального канала / прямой кишки, 4,5 % – в мазках со слизи-
стой оболочки ротоглотки, 11,9 % – в отделяемом слизистых оболочек уретры. ДНК 
HSV II – у 7,5 % (5/67, 95 % ДИ 3,2–16,3) мигрантов, 6 % случаев – в отделяемом 
анального канала / прямой кишки, 4,5 % – в отделяемом слизистых оболочек уретры. 
ДНК HSV I – у 10,4 % (7/67, 95 % ДИ 5,2–20,0) пациентов (1,5 % случаев – в отде-
ляемом анального канала  / прямой кишки, 9 % – в мазках со слизистой оболочки 
ротоглотки, 1,5 % – в отделяемом слизистых оболочек уретры). ДНК T. pallidum – 
у 4,5 % (3/67, 95 % ДИ 1,5–12,4) обследуемых (1,5 % случаев – в отделяемом аналь-
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ного канала  / прямой кишки, 3  % – в  мазках со слизистой оболочки ротоглотки).  
ДНК T. vaginalis в биологических образцах не обнаружена. Особое внимание и ин-
терес вызывает обнаружение ДНК возбудителей ИППП только в экстрагенитальных 
локусах при отсутствии в урогенитальном тракте: ДНК N. gonorrhoeae – 9 % слу-
чаев, ДНК C. trachomatis – 10,4 %, ДНК M. genitalium – 4,5 %, ДНК HSV II – 6 %, 
ДНК T. pallidum – 4,5 %. В связи с тем, что лабораторная диагностика ИППП ос-
новывается на исследовании образцов из урогенитального тракта, существует риск 
пропустить наличие возбудителей венерических болезней в других анатомических 
локусах, что приводит к диагностическим ошибкам и распространению данных ин-
фекций в популяции, особенно у представителей уязвимых групп.

Возникает необходимость разработки алгоритмов профилактических и про-
тивоэпидемических мер для предотвращения распространения трудовыми мигран-
тами ИППП на территории РФ, с  учетом социальных особенностей иностранных 
граждан, в частности языкового барьера, трудностей с получением медицинской по-
мощи, низкого уровня информированности об инфекционных заболеваниях и путях 
передачи.
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ЭПИДЕМИЧЕСКИЕ ПРОЯВЛЕНИЯ ХОЛЕРЫ  
НА ТЕРРИТОРИИ РЕСПУБЛИКИ ТАДЖИКИСТАН

1ГУ «Республиканский центр по борьбе с карантинными заболеваниями» Министерства 
здравоохранения и социальной защиты населения Республики Таджикистан, Душанбе, 

Республика Таджикистан; 2ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный 
институт «Микроб» Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

Проведен анализ литературных данных по эпидемическим проявлениям холеры на террито-
рии Республики Таджикистан. Эпидемии холеры в республике имели место в конце второй и в ходе 
всех последующих пандемий. Заболеваемость холерой в разные годы колебалась от спорадиче-
ской до крупных вспышек, с тысячами заболевших и высокой летальностью – до 70 %. Наибольшие 
проявления холеры имели место в период четвертой, пятой и шестой пандемий. В целом ситуация 
в регионе оценивается как нестабильная, связанная с заносом холерного вибриона с неблагопо-
лучных территорий, в основном с водой реки Пяндж из Афганистана. 

Gulmahmadzoda Z.G.1, Chumachkova E.A.2, Nazarova O.D.1, Azizov K.M.1, Ivanova A.V.2

EPIDEMIC MANIFESTATIONS OF CHOLERA IN THE TERRITORY  
OF THE REPUBLIC OF TAJIKISTAN

1Republican Center for Combating Quarantine Diseases of the Ministry of Health and Social Protection 
of the Republic of Tajikistan, Dushanbe, Republic of Tajikistan; 2Russian Research Anti-Plague Institute 

“Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

The analysis of literature data on epidemic manifestations of cholera in the territory of the Republic 
of Tajikistan was conducted. Cholera epidemics in the Republic occurred at the end of the second and 
during all subsequent pandemics. The incidence of cholera in different years varied from sporadic cases 
to large outbreaks, with thousands of cases and high mortality - up to 70%. The greatest manifestations 
of cholera occurred during the fourth, fifth and sixth pandemics. In general, the situation in the region is 
assessed as unstable, associated with the introduction of cholera vibrio from unfavorable territories, mainly 
with the water of the Pyanj River from Afghanistan.

По данным литературы, на территории Республики Таджикистан эпидемии хо-
леры имели место в конце второй и в ходе всех последующих пандемий. Местные 
жители часто называли холеру «касали партовак», что обозначает «неукротимое 
извержение». Заболевания встречались как в населенных пунктах, расположенных 
в долинах, так и в кишлаках высоко в горах. При всех вспышках холеры летальность 
была крайне высокой и достигала 70 %.

По историческим данным, первые упоминания о холере в Таджикистане дати-
рованы 1840 г. на территории Калайхума. Распространившись из Афганистана, бо-
лезнь унесла жизни почти 700 воинов Кокандского двора Худояра и стала причиной 
ухода кокандских солдат из Калайхума.

В четвертую пандемию (1864–1875  гг.) холера в регион была завезена кара-
ваном из Ирана и с 1872 г. распространилось по всей Средней Азии. На террито-
рии Таджикистана болезнь сначала проявилась в Ура-Тюбе 28 мая 1872 г., а затем 
20  июня  – в  густонаселенных районах Худжанда. В  1872  г. в городах Ходжент и 
Ура-Тюбе и окрестных кишлаках заразились 9039 и умерли 5700 человек. В связи 



86

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

с крупной эпидемией, охватившей регион, был объявлен карантин на переходе Кин-
такуз (ныне Хистеварз) через реку Сырдарью. 

Во время пятой пандемии (1883–1936  гг.) в Средней Азии холера появилась 
в 1892 г. на границе Ирана и Туркестана. В Таджикистане случаи болезни регистри-
ровали в долине Зеравшана и Пенджикента. Всего в период пятой пандемии в Хун-
джанской области от холеры погибло 1600 человек, в том числе 17 солдат царской 
армии. В этот период в селе Каракчикум (близ города Хунджанд) созданы наблю-
дательный пункт и больница. Жители, направляющиеся из Хунджанда в Коканд, 
задерживались на трое суток, всего диагностировано и пролечено 45 пассажиров, 
заразившихся холерой, 14 из них умерли. 

Во время шестой пандемии (1900–1925 гг.) холера из Ирана распространилась 
на весь Туркестан. Упоминание о холере в Таджикистане датировано 1916 г. В де-
ревне Валджуван (ныне Восейский район) зарегистрировано тяжелое заболевание 
с большим количеством летальных исходов. В октябре 1916 г. в селах Заргар, Оби-
дара, Чанор, Султанали и окрестностях большая часть населения была заражена хо-
лерой, больше половины заболевших умерли. Общее число погибших неизвестно. 
В этом же году в населенных пунктах Больджуанского бекства имели место случаи 
заболевания, занесенного, вероятнее всего, из Афганистана или Туркестана, по-
скольку имелись тесные экономические связи с этими странами. Вспышки холеры 
наблюдались в населенных пунктах Гармского, Комсомолабадского района, а также 
в населенных пунктах бывшего Кулябского бекства, в частности в поселке Шурбод.

В период седьмой пандемии на территории республики периодически имели 
место вспышки холеры. Первый случай заболевания зарегистрирован 1  сентября 
1970 г., когда в Шаартузского районе у жительницы колхоза им. Карла Маркса, ско-
ропостижно скончавшейся с явлениями острого гастроэнтерита с обезвоживанием, 
был выделен возбудитель холеры Эль-Тор. В связи с тем, что умершая за три дня 
до смерти находилась в кишлаке Кизил-Байрак Ленинского района, было проведено 
массовое обследование жителей ряда кишлаков. Всего в Шаартузском районе забо-
лело 4 человека и выявлено 6 вибриононосителей, в Ленинском районе у 15 человек 
был выделен возбудитель холеры Эль-Тор. Кроме того, выявлено 3 вибриононосите-
ля среди жителей Душанбе. 

В конце июля 1971 г. циркуляция холерного вибриона Эль-Тор установлена на 
территории Пянджского района, пограничного с Афганистаном, где в населенных 
пунктах долины реки Кокча, впадающей в реку Пяндж, имелись очаги холеры. По-
сле установления заноса возбудителя холеры из Афганистана с водой реки Пяндж 
благодаря четкому проведению противоэпидемических мероприятий по месту выяв-
ления источников инфекции эпидемический процесс был локализован и ликвидиро-
ван. Всего за время вспышки заболело 6 человек.

В 1993 г. эпидемиологическая ситуация по холере в стране резко обострилась, 
случаи заболевания были выявлены в 10 районах Таджикистана, в том числе в 7 при-
граничных районах Хатлонской области, а также в ряде районов республиканского 
подчинения: Ленинском и Гиссарском, прилегающих к Душанбе, и Шаахринауском, 
расположенном в 40 км от столицы. Основной причиной ухудшения явилась неста-
бильность политической и экономической обстановки, ослабление медико-сани-
тарных мероприятий, а также миграционные процессы, приобретшие интенсивный 
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характер в разных группах и слоях населения. Всего зарегистрировано 172 больных 
и 118 случаев вибриононосительства. Все выделенные от людей штаммы холерных 
вибрионов О1 принадлежали к серовару Огава.

В 1994  г. в Душанбе зарегистрированы завозные случаи из Пакистана среди 
пассажиров, прибывших самолетом из Карачи. Первый случай зарегистрирован 
у жителя Душанбе, признаки заболевания у которого возникли через 9 часов после 
прибытия самолета. При медицинском осмотре контактных по самолету выявлены 
еще один больной и 11 вибриононосителей. Благодаря принятым мерам дальнейшее 
распространение инфекции на территории республики удалось предотвратить. 

В 1995 г. первые три случая холеры выявлены 5 июля на двух участках колхоза 
им. Ленина Фархорского района (майдан-Пата 1 и 2), имеющих общую иррагацион-
ную сеть. Вода в канал поступает из приграничной реки Пяндж. В дальнейшем гра-
ницы очага расширились и случаи заболевания регистрировались в 36 населенных 
пунктах, где было выявлено 52  больных холерой и 125  вибриононосителей. Осо-
бенностью данной вспышки явилось широкой вовлечение в эпидемический процесс 
детей до 14 лет, на долю которых приходилось 56 % всех инфицированных, что было 
связано с купанием в ирригационном канале. Выделенные из воды 4 штамма возбу-
дителя холеры принадлежали к биовару Эль-Тор серовара Огава.

В этом же 1995 г. 12 июля выявлен и бактериологически подтвержден первый 
случай заболевания в Пянджском районе. Всего по району было зарегистрировано 
17 больных и 26 вибриононосителей. В связи с обнаружением в пробах воды куль-
тур холерного вибриона серовара Огава, удалось установить водный путь передачи 
инфекции.

Последний случай холеры в Таджикистане зарегистрирован в Зафаробадском 
районе (пос. Джами) Согдиевской области в сентябре 1998 г. От больных выделено 
27 культур вибриона холеры Эль-Тор серотипа Огава.

Таким образом, на территории Республики Таджикистан в различные периоды 
наблюдения за холерой отмечались эпидемические проявления от крупных вспышек 
до спорадической заболеваемости. В целом ситуация в регионе оценивается как не-
стабильная, связанная с заносом холерного вибриона с неблагополучных террито-
рий, в основном с водой реки Пяндж из Афганистана. 
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ИЗУЧЕНИЕ ПОЛНЫХ НУКЛЕОТИДНЫХ ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТЕЙ S-СЕГМЕНТА 
ВИРУСА КРЫМСКОЙ-КОНГО ГЕМОРРАГИЧЕСКОЙ ЛИХОРАДКИ, ВЫДЕЛЕННОГО 

НА ТЕРРИТОРИИ ГВИНЕЙСКОЙ РЕСПУБЛИКИ
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Республика; 4Университет Киндии, Киндия, Гвинейская Республика; 5Лаборатория вирусных 

геморрагических лихорадок, Конакри, Гвинейская Республика

В работе представлены данные изучения полной генетической последовательности 
S-сегмента вируса Крымской-Конго геморрагической лихорадки (ККГЛ), выделенного из иксодо-
вых клещей в Гвинейской Республике. Для проведения информационного анализа использова-
ны референсные последовательности нуклеотидов S-сегмента РНК вируса ККГЛ, превышающие 
1500 пар оснований, доступные в базе данных GenBank. Для восстановления филогенетических 
отношений между различными штаммами вируса построено филогенетическое дерево на основе 
выровненных последовательностей. Показано генетическое родство штаммов, выделенных в Гви-
нее, со штаммами, циркулирующими на юге Европы, в том числе в Турции и Македонии. На осно-
вании полногеномного анализа S-сегмента штаммы, выявленные в Гвинее, можно отнести к группе  
«Европа-1». Полученные полногеномные последовательности S-сегмента РНК вируса ККГЛ с наи-
более высоким качеством анализа зарегистрированы в международной базе данных NCBI GenBank 
(№  PQ361718 – PQ361725) и на платформе агрегации VGArus (№  micro027112 – micro027119; 
micr027291 – micr027296).

Gurkin G.A.1, Krasnov Ya.M.1, Zakharov K.S.1, Kartashov M.Yu.1, Polunina T.A.1,  
Katyshev S.D.1, Bah M.B.1, Diallo M.G.4, Boumbaly S.5, Naidenova E.V.1

THE STUDY OF COMPLETE NUCLEOTIDE SEQUENCES OF THE S-SEGMENT  
OF THE CRIMEAN-CONGO HEMORRHAGIC FEVER VIRUS ISOLATED  

IN THE TERRITORY OF THE REPUBLIC OF GUINEA
1Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation; 
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The paper presents the data on the study of the complete genetic sequence of the S-segment of the 
Crimean-Congo hemorrhagic fever virus (CCHF) isolated from Ixodidae ticks in the Republic of Guinea. 
Reference sequences of the S-segment nucleotides of the CCHF virus RNA exceeding 1,500 base pairs, 
available in the GenBank database, were used for information analysis. To restore phylogenetic relations 
between different virus strains, a phylogenetic tree based on aligned sequences has been constructed. 
The genetic relations of strains isolated in Guinea with strains circulating in southern Europe, including 
Turkey and Macedonia, is shown. Based on the genome-wide analysis of the S-segment, the strains 
identified in Guinea can be attributed to the “Europa-1” group. The obtained full-genome sequences of 
the S-segment of the CCHF virus RNA with the highest quality of analysis were deposited into the NCBI 
GenBank international database (No. PQ 361718-PQ361725) and on the VGArus aggregation platform 
(No.  micro027112-micro027119; micr027291-micr027296).
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Крымская геморрагическая лихорадка (КГЛ) относится к особо опасным ин-
фекциям с трансмиссивным путем передачи возбудителя, основным переносчиками 
которого являются иксодовые клещи, в основном рода Hyalomma. Этиологическим 
агентом КГЛ является вирус Крымской-Конго геморрагической лихорадки (ККГЛ, 
Crimean-Congo hemorrhagic fever virus (CCHF), Orthonairovirus haemorrhagiae), ко-
торый относится к семейству Nairoviridae. Случаи заболевания людей ежегодно 
регистрируются в странах юга Европы, Центральной Азии и Африки. Летальность 
составляет 10 % при передаче трансмиссивным путем и достигает 40–50 % – при 
контактном.

На Африканском континенте вирус ККГЛ распространен достаточно широко. 
Случаи заболевания КГЛ, выявление маркеров (вирусных антигенов или РНК), на-
личие иммунной прослойки у населения и сельскохозяйственных животных зареги-
стрированы на территории Туниса, Сенегала, Ганы, Демократической Республики 
Конго, Мавритании, Нигерии, Нигера, Центральноафриканской Республики, Кении, 
Уганды, Танзании, Эфиопии, Южно-Африканской Республики, Зимбабве, Судана, 
Мадагаскара, Мали и других стран.

Изучение циркуляции вируса ККГЛ на территории Гвинейской Республики 
началось в 80-е гг. прошлого столетия на базе Советско-Гвинейской научно-иссле-
довательской вирусологической и микробиологической лаборатории в г.  Киндия. 
До этого времени четкая информация о распространении данного возбудителя в Гви-
нее практически отсутствовала. В результате исследований, проведенных в те годы, 
было изолировано и идентифицировано 9 вирусных штаммов. Вирус выделяли из 
иксодовых клещей трех видов: Rhipicephalus sanguineus (4 штамма); Rhipicephalus 
(Boophilus) geigyi (3) и Amblyomma variegatum (2). Но в связи с тяжелой экономиче-
ской ситуацией в начале 90-х гг. XX в. работа по изучению циркуляции возбудителя 
КГЛ на данной территории была прервана.

В настоящее время в рамках сотрудничества в области эпидемиологии, про-
филактики и мониторинга бактериальных и вирусных инфекций в Гвинейской Рес
публике исследования по данной тематике возобновлены. Одним из направлений 
работы стало изучение молекулярно-генетических свойств вируса ККГЛ, циркули-
рующего в различных регионах Гвинеи.

Вирус ККГЛ содержит РНК-геном отрицательной полярности, состоящий из 
малого (S), среднего (M) и большого (L) сегментов. Малый сегмент генома размером 
около 1,6  кб содержит открытую рамку считывания (1449  п.н.) и кодирует струк-
турный белок – нуклеопротеин NP. В настоящее время на основании филогенети-
ческого анализа частичных или полноразмерных нуклеотидных последовательно-
стей S-сегмента генома вируса ККГЛ выделяют семь основных генетических линий 
(генотипов) вируса, имеющих корреляцию с географическим местом выделения: 
«Африка-1» (I), «Африка-2» (II), «Африка-3» (III), «Азия-1» (IVa), «Азия-2» (IVb), 
«Европа-1» (V), «Европа-2» (VI). 

Целью нашего исследования было изучение полных нуклеотидных последова-
тельностей S-сегмента штаммов вируса ККГЛ, выделенного на территории Нижней 
(Приморской) Гвинеи.

Материалы и методы. Сбор иксодовых клещей осуществляли на территории 
всех ландшафтно-географических зон Гвинеи. Эктопаразитов снимали с людей, 
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крупного и мелкого рогатого скота, домашних и безнадзорных собак и кошек, мел-
ких млекопитающих. Всего за время проведения исследований собрано 4695 экзем-
пляров иксодовых клещей 11 видов. С учетом видовой принадлежности, пола, фазы 
развития, а также места сбора составлена панель из 1645 проб. Полученный матери-
ал тестировали методом ПЦР с обратной транскрипцией с использованием набора 
реагентов для выявления РНК вируса Крымской-Конго геморрагической лихорад-
ки (CCHFV) в клиническом материале и клещах методом ПЦР с гибридизационно-
флуоресцентной детекцией продуктов амплификации (ФБУН ЦНИИЭ, Россия). 
Исследования проводили в лаборатории Российско-Гвинейского центра эпидемио-
логии и профилактики инфекционных болезней (Киндия, Гвинейская Республика). 

Отдельные образцы, в которых выявлена кДНК вируса ККГЛ в высокой концен-
трации, подвергали дальнейшему генетическому анализу с использованием метода 
высокопроизводительного секвенирования через нанопоры на платформе MinIon 
(Oxford Nanopore Technologies, Великобритания). 

Для проведения информационного анализа использованы последовательности 
нуклеотидов S-сегмента РНК вируса ККГЛ, превышающие 1500 пар оснований, до-
ступные в базе данных NCBI. Для анализа и сравнения последовательностей вы-
полнено множественное выравнивание с использованием программы MAFFT (Multiple 
Alignment using Fast Fourier Transform). Для восстановления филогенетических отноше-
ний между различными штаммами вируса ККГЛ построено филогенетическое древо.

Результаты. По итогам настоящего исследования положительные результаты 
зарегистрированы в 41 пробе, что составило 2,5 % от общего количества. Установле-
но, что потенциальными переносчиками вируса ККГЛ на территории Гвинеи могут 
являться 5 видов клещей: Am. variegatum, Rh. decoloratus, Rh. geigyi, Rh. annulatus, 
Rh. sanguineus. Общая зараженность проб, представленных в данном исследовании, 
возбудителем КГЛ составила 8,8/1000. 

Для 8 штаммов определены полные нуклеотидные последовательности 
S-сегмента РНК вируса Крымской-Конго геморрагической лихорадки. Получен-
ные полногеномные последовательности S-сегмента РНК вируса ККГЛ с наибо-
лее высоким качеством анализа зарегистрированы в международной базе данных 
NCBI GenBank (№  PQ 361718 – PQ361725) и на платформе агрегации VGArus 
(№ micro027112 – micro027119; micr027291 – micr027296).

В результате проведенных исследований показано, что полученные последова-
тельности вируса ККГЛ по своему генетическому составу более близки к штаммам ви-
руса, которые циркулируют в Турции и Македонии и относятся к группе «Европа-1».  
Есть предположение, что занос возбудителя КГЛ на территорию стран Южной Ев-
ропы мог произойти из Западной Африки во время сезонных миграций перелетных 
птиц, которые являлись транспортерами инфицированных клещей. 

Для получения более достоверных и полных сведений об особенностях ге-
нетического строения вируса ККГЛ, циркулирующего на территории Гвинейской 
Республики, планируется дальнейшее изучение данных изолятов методами полно-
геномного сиквенирования для L- и M-сегментов и их сравнения с референсными 
последовательностями.
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ПЕРВЫЕ ДОКАЗАТЕЛЬСТВА МЕСТНОЙ ЦИРКУЛЯЦИИ ВИРУСА ЗАПАДНОГО НИЛА 
НА ТЕРРИТОРИИ КИРОВСКОЙ ОБЛАСТИ

ФКУЗ «Волгоградский научно-исследовательский противочумный институт» Роспотребнадзора, 
Волгоград, Российская Федерация

Отсутствие объективных данных об активности эпизоотического и эпидемического процес-
сов лихорадки Западного Нила (ЛЗН) в Кировской области определило цель настоящей работы. 
При исследовании клинических образцов от 100 лихорадящих пациентов медицинских организаций 
из этой территории острые формы ЛЗН не выявлены. Серопревалентность к вирусу Западного 
Нила (ВЗН) составила 4 %. В 3 (3 %) образцах определены низкоавидные антитела класса IgG к 
ВЗН, являющиеся свидетельством недавно перенесенной инфекции. Из 372 исследованных проб 
полевого материала РНК ВЗН генотипа 2 обнаружена в 1 пробе комаров Anopheles maculipennis 
(время отбора – июль 2024 г.). Контакт с возбудителем ЛЗН также установлен у 1 из 50 (2 %) об-
следованных лошадей. Выявление зараженных ВЗН переносчиков, низкоавидных антител класса 
IgG к возбудителю ЛЗН у местных жителей, иммунной прослойки среди лошадей подтверждают 
наличие активных очагов этой инфекции на территории Кировской области.

Gusev E.A., Udovichenko S.K., Putintseva E.V., Nesgovorova A.V.
FIRST EVIDENCE OF LOCAL CIRCULATION OF WEST NILE VIRUS  

IN THE KIROV REGION
Volgograd Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Volgograd, Russian Federation

The lack of objective data on the activity of epizootic and epidemic processes of West Nile 
fever (WNF) in the Kirov Region determined the purpose of this work. In the study of clinical samples 
from 100 febrile patients in medical facilities from this territory, acute forms of WNF were not detected. 
Seroprevalence to West Nile virus (WNV) was 4 %. Low-avidity IgG antibodies to WNV were detected in 3 
(3 %) samples, indicating a recent infection. Out of 372 field material samples examined, WNV genotype 2 
RNA was detected in 1  sample of Anopheles maculipennis mosquitoes (sampling time – July 2024). 
Contact with the WNV pathogen was also established in 1 of 50 (2 %) examined horses. The detection 
of carriers infected with WNV, low-avidity IgG antibodies to the WNV pathogen in local residents, and an 
immune cohort among horses confirm the presence of active foci of this infection in the Kirov Region.

Лихорадка Западного Нила в России имеет широкое территориальное распро-
странение [Тришина А.В. и соавт., 2024; Прислегина Д.А. и соавт., 2024], однако 
в настоящее время границы ареала вируса Западного Нила (ВЗН) окончательно 
не установлены. К числу территорий, где за весь период наблюдения за ЛЗН в Рос-
сии не получены объективные данные о циркуляции ВЗН, относится Кировская об-
ласть. Здесь случаи ЛЗН и находки маркеров ВЗН в зооэнтомологическом материале 
не регистрировались. Иммунная прослойка к ВЗН у местного населения выявлена 
однократно (в 2017 г. – 15,6 %), однако дифференцирующих исследований для ис-
ключения перекрестных реакций с антигеном вируса клещевого энцефалита (ВКЭ) 
не проводилось, что не позволяет оценить ее как достоверную. В связи с вышеизло-
женным территория Кировской области была выбрана нами для проведения актив-
ного рекогносцировочного мониторинга за возбудителем ЛЗН. 
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Цель работы – получить оценочные данные об активности эпизоотического и 
эпидемического процессов ЛЗН в Кировской области.

Материалы и методы. Для подтверждения контакта населения с ВЗН прове-
дено скрининговое обследование 100  лихорадящих пациентов медицинских орга-
низаций Кировской области на наличие антител к ВЗН классов IgM, IgG, опреде-
ление индекса авидности и РНК ВЗН (образцы от 66 человек с лихорадкой продол-
жительностью от 1 до 7 дней на момент отбора материала). Положительные пробы 
дополнительно исследовали на наличие антител к ВКЭ. Эпизоотологическое обсле-
дование территории с отбором зоолого-энтомологического материала для исследо-
вания на зараженность ВЗН осуществлено в мае – июле 2024 г. специалистами ФБУЗ 
«Центр гигиены и эпидемиологии в Кировской области», в период с 16 по 20 июля 
2024 г. – группой специалистов Референс-центра по мониторингу за возбудителем 
ЛЗН (на базе ФКУЗ «Волгоградский научно-исследовательский противочумный ин-
ститут» Роспотребнадзора). Кровь от крупных животных (лошади) отобрана в июле 
2024 г. специалистами ветеринарной службы. Суммарный объем материала от жи-
вотных составил 422 пробы: 276 проб кровососущих комаров 17 видов, 21 проба 
иксодовых клещей 2 видов, 75 проб мелких млекопитающих 8 видов, 50 проб сыво-
роток крови лошадей. Клинический и полевой материал исследован на стационар-
ной лабораторной базе ФКУЗ «Волгоградский научно-исследовательский противо-
чумный институт» Роспотребнадзора с использованием тест-систем отечественного 
производства. Сыворотки крови лошадей тестировали методом ИФА с использова-
нием коммерческого набора Ingezim West Nile COMPAC (Испания) в соответствии с 
инструкцией, прилагаемой к тест-системе.

Результаты. При исследовании клинических образцов маркеры, свидетель-
ствующие об остром инфекционном процессе ЛЗН (РНК ВЗН, антитела класса IgM), 
не выявлены, что могло быть связано с малой выборкой обследованных. Антитела 
класса IgG обнаружены в 13 пробах. Для исключения перекрестной реакции с ан-
тигенно родственным вирусом (ВКЭ) пробы были параллельно исследованы на на-
личие антител класса IgG к этому возбудителю. Антитела к ВКЭ не обнаружены 
в 3 образцах сывороток, положительно реагировали с антигеном ВКЭ 8 сывороток, 
из которых в 1 образце титр антител к ВЗН в 2 раза превышал аналогичный к ВКЭ 
(1:3200 и 1:800 соответственно). Таким образом, 4 (4 %) образца сывороток крови 
содержали специфические IgG к ВЗН (3  – от жителей г.  Кирова и 1 – г.  Кирово-
Чепецка). Полученные результаты серопревалентности к ВЗН в Кировской области 
сопоставимы с аналогичными результатами изучения иммунной структуры населе-
ния других субъектов европейской части России, граничащих с Кировской областью: 
Удмуртской Республики (3 %), Костромской (2 %), Нижегородской (3,2 %) областей, 
Республики Марий Эл (2 %) [Удовиченко С.К. и соавт., 2024].

Наличие серопревалентности к ВЗН установлено у населения Кировской обла-
сти, относящегося к различным возрастным группам: 30–39, 40–49, 60–69, 70 лет и 
старше. В 3 пробах антитела класса IgG относились к низкоавидным (индексы авид-
ности составили 19, 36 и 40 % соответственно). Следовательно, несмотря на то, что 
острые случаи заболевания не были верифицированы, обнаружение низкоавидных 
антител подтверждало скрыто протекающий эпидемический процесс ЛЗН на терри-
тории области.
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По результатам исследования проб полевого материала РНК ВЗН обнаружена 
в 1 пробе комаров Anopheles maculipennis, отобранных в Котельничском районе Ки-
ровской области. Удельный вес положительных проб среди исследованных комаров 
составил 0,4 %. Учитывая время отбора зараженных переносчиков (июль 2024 г.), 
можно сделать вывод о наличии очагов местной циркуляции ВЗН в Кировской об-
ласти. Генотипирование выявленной РНК установило принадлежность ВЗН ко 2-му 
генотипу. Данный вариант ВЗН в настоящее время доминирует на территории цен-
тральных и южных регионов европейской части России, его присутствие установле-
но в приграничных с Кировской областью Республике Татарстан, Нижегородской, 
Костромской областях. 

При исследовании сывороток крови лошадей антитела к ВЗН обнаружены в од-
ной пробе (2 %).

Выявление зараженных ВЗН переносчиков, низкоавидных антител класса IgG 
к возбудителю ЛЗН у местных жителей и иммунной прослойки среди индикаторных 
видов животных (лошади) подтверждает наличие активных очагов этой инфекции 
на территории Кировской области. Полученные данные свидетельствуют о суще-
ствовании эпидемиологических рисков заражения ВЗН для населения области, что 
должно быть учтено при планировании мероприятий эпидемиологического надзора 
за ЛЗН.



94

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

УДК 616.98:579.841.93
 Деригуз Т.В., Пономаренко Д.Г., Хачатурова А.А., Курноскина М.М., Русанова Д.В., 

Жарникова И.В., Костюченко М.В., Ракитина Е.Л.
АНАЛИЗ ДИАГНОСТИЧЕСКОЙ ТОЧНОСТИ ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНОГО  

ЛАТЕКСНОГО ПРЕПАРАТА ДЛЯ ВЫЯВЛЕНИЯ СПЕЦИФИЧЕСКИХ АНТИТЕЛ  
У ВАКЦИНИРОВАННЫХ ПРОТИВ БРУЦЕЛЛЕЗА ПОСЛЕ ИММУНИЗАЦИИ

ФКУЗ «Ставропольский научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ставрополь, Российская Федерация

Вакцинация рассматривается как эффективная мера индивидуальной защиты людей от за-
болевания бруцеллезом, вызванным бруцеллами козье-овечьего типа Brucella melitensis. Эпиде-
миологическая эффективность вакцинации во многом зависит от правильного определения пока-
заний к ее проведению и отбора контингентов, подлежащих иммунизации. В работе представлены 
результаты испытания экспериментального антигенного бруцеллезного латексного диагностикума 
для постановки реакции агглютинации латекса (РАЛ). Обследовали 20 человек, вакцинированных 
против бруцеллеза живой вакциной (штамм B. abortus 19BA). Выявлена высокая степень корреля-
ции с реакциями Райта и Хеддльсона, а также взаимосвязь величин коэффициента позитивности 
специфических антител IgM, IgG, IgA в ИФА и значений их титров в РАЛ. Показано, что РАЛ обла-
дает сравнительно высокой для агглютинационных тестов диагностической точностью при прове-
дении иммунологического скрининга, которая составила 90,5 %.

Deriguz T.V., Ponomarenko D.G., Khachaturova A.A., Kurnoskina M.M., Rusanova D.V., 
Zharnikova I.V., Kostyuchenko M.V., Rakitina E.L.

ANALYSIS OF THE DIAGNOSTIC ACCURACY OF AN EXPERIMENTAL  
LATEX PREPARATION FOR DETECTING SPECIFIC ANTIBODIES  

IN VACCINATED AGAINST BRUCELLOSIS INDIVIDUALS AFTER IMMUNIZATION
Stavropol Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Stavropol, Russian Federation

Vaccination is considered an effective measure of individual protection of people from brucellosis 
caused by Brucella melitensis. Epidemiological effectiveness of vaccination largely depends on correct 
determination of indications for its implementation and selection of contingents subject to immunization. 
Research presents results of testing an experimental antigen brucellosis latex diagnosticum for latex 
agglutination reaction (RAL). Twenty people vaccinated against brucellosis with a live vaccine (strain 
B. abortus 19BA) were examined. A high degree of correlation with Wright and Heddleson reactions has 
been revealed, as well as correlation between positivity coefficient values of specific antibodies IgM, IgG, 
IgA in ELISA and titer values in RAL. It is shown that RAL has a comparatively high for agglutination tests 
diagnostic accuracy when conducting immunological screening, which amounts to 90.5%.

К объективному лабораторному показателю эффективности вакцинации отно-
сят «фактическую привитость», которая отражает иммунологическую эффектив-
ность вакцины и иммунизации в целом. Наиболее доступные на практике иммуно-
логические методы позволяют проводить серологический мониторинг состояния 
популяционного иммунитета, в том числе в рамках подготовки, проведения вакци-
нальных кампаний и оценки их эффективности.

В соответствии с XIII. «Профилактика бруцеллеза» СанПиН 3.3686-21 «Сани-
тарно-эпидемиологические требования по профилактике инфекционных болезней», 
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эпидемиологическая эффективность вакцинации зависит от правильного определе-
ния показаний к ее проведению, полноты отбора подлежащих иммунизации профес-
сиональных групп, в том числе временного персонала, соблюдения сроков вакцина-
ции и ревакцинации. 

К работе с инфицированными возбудителем бруцеллеза животными или сы-
рьем люди могут допускаться не ранее, чем через 30 дней после вакцинации. Со-
ответственно, серологический скрининг профессионального контингента через 
30 дней после вакцинации, т.е. перед допуском к работам, связанным с рисками ин-
фицирования возбудителем бруцеллеза является крайне важным для определения 
уровня иммунологической защищенности.

С целью совершенствования методов и средств иммуносерологического скри-
нинга необходима разработка новых препаратов для выявления специфических ан-
тител, которые бы характеризовались высокой диагностической точностью и позво-
ляли получить результат анализа в наиболее короткий срок.

ФКУЗ Ставропольский противочумный институт Роспотребнадзора разрабо-
тан латексный диагностикум, предназначенный для выявления пртивобруцеллезных 
антител в реакции агглютинации латекса (РАЛ), состоящий из полиакролеиновых 
латексных микросфер с CHO-группами и иммобилизированного на их поверхности 
водорастворимого бруцеллезного антигена, полученного водно-солевой экстракци-
ей с применением ультразвуковой дезинтеграции.

Цель исследования – изучить диагностическую информативность эксперимен-
тального латексного диагностика для выявления специфических антител у вакцини-
рованных против бруцеллеза.

Постановку РАЛ осуществляли в полимерных 96-луночных круглодонных 
планшетах для серологических реакций с использованием разводящей жидкости на 
основе неионогенного поверхностно-активного вещества Tween 80.

Для сравнения положительных и отрицательных результатов, полученных при 
проведении РАЛ, использовали следующие зарегистрированные препараты для 
диагностики in vitro: диагностикум бруцеллезный жидкий для реакции агглютина-
ции (рег. № ФСР 2008/03141), Бруцелла-IgG-ИФА-БЕСТ (рег. № ФСР 2012/13844), 
Бруцелла-IgA-ИФА-БЕСТ (рег.  №  ФСР  2012/13843) и Бруцелла-IgM-ИФА-БЕСТ 
(рег. № ФСР 2012/13842).

Степень корреляционной связи между результатами исследований определяли 
с использованием метода Пирсона, а  доверительные интервалы рассчитывали со-
гласно методу Вилсона.

Для оценки диагностической чувствительности латексного препарата проводи-
ли исследование сывороток крови людей (n=20), вакцинированных против бруцел-
леза. Материал от людей для исследований отбирали на 30-й день после иммуниза-
ции живой вакциной из штамма Brucella abortus 19BA (АО «НПО «Микроген», Рос-
сия, рег. № Р N003612/01). Постановку реакции агглютинации латекса осуществляли 
в соответствии с инструкцией по применению препарата.

При обследовании 20 человек через 30 дней после вакцинации против бруцел-
леза у 17  был установлен положительный результат РАЛ (титр антител – 1:100 и 
выше). Соответственно чувствительность РАЛ с экспериментальным диагностику-
мом составила 85 %. У серопозитивных в РАЛ на бруцеллез средние значения титра 
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антител составили 523,5±113,3, при медиане и моде по 400 (100÷1600). Для сравне-
ния: средние значения титра антител в реакции Райта составили 326,3±56,1, медиа
на – 200, мода – 400. При этом диагностическая чувствительность реакции Райта 
была выше, чем РАЛ, и составила 95 %.

Для оценки диагностической специфичности РАЛ исследовали 22 сыворотки 
крови людей, неиммунных к возбудителю бруцеллеза. При исследовании сывороток 
в 1 пробе выявлен сомнительный результат. Диагностическая специфичность соста-
вила 95,45 %, аналогичные результаты получены при использовании реакции Райта.

С учетом полученных данных установлено, что диагностическая точность РАЛ 
для выявления специфических антител у вакцинированных против бруцеллеза через 
30 дней после иммунизации составила 90,5 %.

При оценке наличия связи значений титров РАЛ с реакцией Райта выявлена 
высокая степень корреляции этих диагностических методов (r=0,757). Анализ взаи-
мосвязи величин коэффициента позитивности специфических антител IgM, IgG, IgA 
в ИФА и значений их титров в РАЛ показал наличие умеренно положительной связи 
с КП IgG (r=0,546) и IgM (r=0,464). Также установлена слабая связь величин КП IgA 
и титров РАЛ (r=0,336). Кроме того, выявлена сильная корреляция коэффициента 
позитивности с реакцией Хеддльсона (r=0,793).

Таким образом, реакцию латексной агглютинации и разработанный в ФКУЗ 
Ставропольский противочумный институт Роспотребнадзора экспериментальный 
диагностикум можно считать перспективными для выявления специфических анти-
тел при проведении комплексной оценки иммунологической эффективности вакци-
нации против бруцеллеза.
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УДК 616.98:579.842.23:004.9
 Дубянский В.М.1, Ашибоков У.М.1, Халидов А.Х.2, Кесьян А.А.2

ОПЫТ ОПРЕДЕЛЕНИЯ ЕСТЕСТВЕННОЙ ГРАНИЦЫ МЕЖДУ ПРИКАСПИЙСКИМ 
ПЕСЧАНЫМ И ДАГЕСТАНСКИМ РАВНИННО-ПРЕДГОРНЫМ ОЧАГАМИ ЧУМЫ  

С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ ЭЛЕМЕНТОВ ИСКУССТВЕННОГО ИНТЕЛЛЕКТА
1ФКУЗ «Ставропольский научно-исследовательский противочумный институт» 

Роспотребнадзора, Ставрополь, Российская Федерация; 2ФКУЗ «Дагестанская противочумная 
станция» Роспотребнадзора, Махачкала, Российская Федерация

Проблема определения границ очагов чумы заключается в том, что мозаичное взаимопро-
никновение множества ландшафтных элементов в зоне соприкосновения очагов не позволяет од-
нозначно установить их объективную границу. Цель исследования – определение естественной 
границы очаговой территории, в частности границы между Прикаспийским песчаным и Дагестан-
ским равнинно-предгорным природными очагами чумы. Задачи: построить экологические ниши 
паразитарных систем обоих очагов и определить их взаимные границы. Использовано 119  эда-
фических, орографических, климатических и биотических факторов с разрешением 1 км2 на пик-
сель, за исключением индекса NDVI, с разрешением 100  км2 на пиксель. Модели экологических 
ниш очагов построены с использованием элемента искусственного интеллекта. Показано, что часть 
территории Прикаспийского песчаного природного очага чумы (около 4900 км2) относится к Даге-
станскому равнинно-предгорному очагу. Границу между очагами необходимо корректировать.

Dubyansky V.M.1, Ashibokov U.M.1, Khalidov A.Kh.2, Kes’yan A.A.2

EXPERIENCE IN DETERMINING THE NATURAL BOUNDARY  
BETWEEN THE CASPIAN SANDY AND DAGESTAN PLAIN-PIEDMONT PLAGUE 

FOCI USING CAPACITIES OF ARTIFICIAL INTELLIGENCE
1Stavropol Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Stavropol, Russian Federation; 

2Dagestan Plague Control Station of the Rospotrebnadzor, Makhachkala, Russian Federation

The problem of defining the boundaries of plague foci lies in the mosaic interpenetration of numer-
ous landscape elements in the contact zone of the foci, which does not allow for a clear establishment 
of their objective boundary. The aim of this study is to determine the natural boundary of the focal territory, 
specifically the boundary between the Caspian sandy and Dagestan plain-piedmont natural plague foci. 
The tasks include constructing ecological niches of the parasitic systems of both foci and determining their 
mutual boundaries. A total of 119 edaphic, orographic, climatic, and biotic factors were analyzed with a res-
olution of 1 square kilometer per pixel, except for the NDVI index, which had a resolution of 100 square 
kilometers per pixel. The ecological niche models of the foci were built up using artificial intelligence ca-
pacities. It is shown that a significant portion of the territory of the Caspian sandy natural plague focus 
(about 4900 km²) belongs to the Dagestan plain-piedmont focus. The boundary between the foci needs 
to be adjusted.

Как известно, на территории Российской Федерации полностью или частично 
расположено 11 природных очагов чумы, большая часть которых имеет общие гра-
ницы. Проблема определения границ очагов чумы заключается в том, что мозаичное 
взаимопроникновение множества ландшафтных элементов в зоне соприкосновения 
очагов не позволяет однозначно установить их объективную границу.

Подобная неопределенность может приводить как к сложностям при органи-
зации обследования очагов, так и к неверной трактовке результатов обследования 
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и использования прогностических моделей, а также реализации профилактических 
мероприятий.

В настоящее время граница между Прикаспийским песчаным и Дагестанским 
равнинно-предгорным природными очагами чумы проходит по Кизлярской степи 
вдоль старого русла р. Терек и не обусловлена никакими географическими изоля-
ционными факторами. В результате происходит свободный обмен и взаимопроник-
новение фитоценозных ассоциаций и фаунистического комплекса между очагами. 
По природно-климатическим, рельефно-географическим факторам, видовому соста-
ву растительности, носителей и переносчиков эта территория представляет собой 
единый ландшафтно-экологический район. В связи с этим возникает необходимость 
определить естественные границы между очагами, со сдвигом либо в сторону Дагес
танского равнинно-предгорного, либо в сторону Прикаспийского песчаного очага.

Цель данного исследования – определение естественной границы очаговой 
территории, в частности границы между Прикаспийским песчаным и Дагестанским 
равнинно-предгорным природными очагами чумы.

Задачи: построить экологические ниши паразитарных систем обоих очагов и 
определить их взаимные границы.

Решить поставленные задачи можно используя современные возможности до-
ступа к базам данных, содержащим сведения об абиотических и биотических факто-
рах среды в растровом формате.

Использованы архивные данные ФКУЗ Ставропольский противочумный ин-
ститут Роспотребнадзора, ФКУЗ Дагестанская ПЧС Роспотребнадзора, ФКУЗ 
Элистинская ПЧС Роспотребнадзора, ФКУЗ Астраханская ПЧС Роспотребнадзо-
ра по эпизоотическим проявлениям чумы в очаге за последние 35 лет. Переведены 
624  архивные точки эпизоотических проявлений чумы из азимутов и километров 
в систему координат (с 1980 по 2015 г. последней эпизоотии).

Сведения об абиотических и биотических факторах получены из открытых баз 
данных в сети Интернет. Всего использовано 119  эдафических, орографических, 
климатических и биотических факторов с разрешением 1 км2 на пиксель, за исклю-
чением индекса NDVI, с разрешением 100 км2 на пиксель.

Модели экологических ниш очагов построены с использованием элемента ис-
кусственного интеллекта (ИИ), математическая основа которого описана в [Генес, 
1967; Гублер, 1978]. Программа написана на языке Python 3.10 В.М. Дубянским. При 
обработке данных используются все доступные факторы окружающей среды исходя 
из концепции моделирования экологической ниши [Ecological Niche Modeling; ENM; 
Малахов, 2022].

Важными особенностями элемента ИИ являются:
– возможность вычисления информативности экологических факторов в отно-

сительно небольших выборках (экологическая ниша паразитарной системы Даге-
станского равнинно-предгорного природного очага чумы построена на 9 участках 
выявления эпизоотий – матрица 119×9);

–  многомерный анализ влияния факторов: учитывается не только вероятная 
связь каждого фактора с паразитарной системой очага, но и взаимное влияние фак-
торов друг на друга для каждого пикселя растра.
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В результате получены неполные реализованные экологические ниши Хат-
чинсона для обоих исследуемых очагов. Различия ниш заключаются в количестве 
информативных факторов (Прикаспийский очаг – 113, Дагестанский равнинно-
предгорный – 104) и во вкладе факторов для формирования экологических ниш. 
Например, для Дагестанского равнинно-предгорного очага велика информативность 
орографических факторов, а для Прикаспийского песчаного – густота растительного 
покрова (индекс NDVI).

Визуализация экологических ниш в ГИС показала, что часть территории При-
каспийского песчаного природного очага чумы (около 4900 км2) относится к Дагес
танскому равнинно-предгорному очагу. Фаунистический состав носителей на дан-
ной территории подтверждает этот вывод: на данном участке отсутствует полуден-
ная песчанка, обычная для остальной территории Прикаспийского песчаного очага и 
также отсутствующая в Дагестанском равнинно-предгорном очаге.

Таким образом, в результате анализа 119  факторов окружающей среды с ис-
пользованием искусственного интеллекта обоснована необходимость переноса гра-
ницы Дагестанского равнинно-предгорного природного очага чумы на север с пере-
дачей 4900 км2 территории от Прикаспийского песчаного природного очага чумы.
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УДК 616.98:578.834.1(571.54)
 Дугаржапова З.Ф.1, Балахонов С.В.1, Лященко С.М.1, Истомина Т.Ф.2, Ханхареев С.С.2

ПРОТИВОЭПИДЕМИЧЕСКИЕ И ПРОФИЛАКТИЧЕСКИЕ МЕРОПРИЯТИЯ  
ВО ВРЕМЯ ПАНДЕМИИ COVID-19 В РЕСПУБЛИКЕ БУРЯТИЯ

1ФКУЗ «Иркутский научно-исследовательский противочумный институт Сибири  
и Дальнего Востока» Роспотребнадзора, Иркутск, Российская Федерация;  

2Управление Роспотребнадзора по Республике Бурятия, Улан-Удэ, Российская Федерация

В Республике Бурятия на протяжении семи выделенных нами волн пандемии COVID-19 дей-
ствовал комплекс мероприятий профилактического и противоэпидемического характера. Большая 
часть мер принималась на основании ухудшения прогнозов эпидемической ситуации в республике. 
Основные направления противоэпидемических мероприятий включали: мониторинг заболеваемо-
сти COVID-19; оперативное информирование граждан, медицинских организаций и служб других 
ведомств; обеспечение наблюдения за больными и транспортировки при необходимости госпита-
лизации, регулирование коечного фонда и лабораторных мощностей при изменении эпидемиче-
ской ситуации. Межведомственный подход показал себя как эффективный метод превентивного 
смягчения проявлений пандемии COVID-19. Проводимые меры реагирования в краткосрочной пер-
спективе повлияли на течение эпидемического процесса. 

Dugarzhapova Z.F.1, Balakhonov S.V.1, Lyashchenko S.M.1, Istomina T.F.2, Khankhareev S.S.2

PREVENTIVE AND ANTI-EPIDEMIC MEASURES DURING THE COVID-19 PANDEMIC  
IN THE REPUBLIC OF BURYATIA

1Irkutsk Research Anti-Plague Institute of Siberia and the Far East of the Rospotrebnadzor, Irkutsk, 
Russian Federation; 2Rospotrebnadzor Administration in the Republic of Buryatia,  

Ulan-Ude, Russian Federation

A set of preventive and anti-epidemic measures was put in place during the seven waves of the 
COVID-19 pandemic in the Republic of Buryatia. Most of the actions were taken based on the forecasts 
of the epidemic situation aggravation in the republic. The main areas of anti-epidemic measures 
included monitoring the incidence of COVID-19; promptly informing citizens, medical organizations and 
services of other departments; ensuring observation of patients and transportation if hospitalization is 
necessary; regulating the bed fund and laboratory capacity when the epidemiological situation changed. 
The interdepartmental approach has proven itself to be an effective method of preventive mitigation of 
COVID-19 pandemic manifestations. The response measures implemented in the short term influenced 
the course of the epidemic process.

С начала пандемии новой коронавирусной инфекции в России взят курс на реа-
лизацию стратегии опережающего реагирования, меры по предупреждению завоза и 
распространения инфекции усилены в декабре 2019 г. Пандемия COVID-19 подтвер-
дила верность основного принципа борьбы с инфекционными болезнями путем ком-
плексного подхода при реализации профилактических и противоэпидемических ме-
роприятий. В Бурятии 31 января 2020 г. сформирован Республиканский оперативный 
штаб по борьбе с новой коронавирусной инфекцией, принят комплексный план по 
предупреждению завоза и распространения COVID-19 на территории республики.

На 05.05.2023 в Республике Бурятия зарегистрировано 157  409  случаев 
COVID-19, из них выздоровлением закончилось 153 864 случая (97,7 %), летальный 
исход зафиксирован в 2,1 % (3310 случаев). Зарегистрировано семь волн эпидеми-
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ческого процесса. На изменения эпидемической ситуации влияли естественные вну-
трипопуляционные связи и внутренняя миграция населения в период отпусков или 
каникул; введение/снятие ограничений на проведение массовых мероприятий; фор-
мирование естественной иммунной прослойки среди населения к доминирующему 
генетическому варианту вируса и изменения возбудителя. В ходе пандемии происхо-
дила эволюция вируса SARS-CoV-2 в сторону большей контагиозности, адаптация и 
выделение из популяции вируса отдельных генетических вариантов.

Первая волна COVID-19 длилась с момента регистрации первых случаев забо-
левания в республике до начала августа 2020 г. Всего зарегистрировано 4409 слу-
чаев, из них сопровождалось внебольничной пневмонией (ВБП) 7,8  % случаев. 
Госпитализация потребовалась в 26,3 % случаев, летальный исход зафиксирован 
среди 1,0 %. 

В этот период наиболее актуальным стали вопросы предупреждения завоза 
инфекции через воздушные пункты пропуска иностранными гражданами и россия
нами, возвращающимися из Китая, Монголии, Таиланда и Южной Кореи. Обяза-
тельным ПЦР-тестированием проверены более 40 тыс. россиян, прибывших из зару-
бежных стран. С 1 апреля 2020 г. в связи со значительным ухудшением эпидемиче-
ской ситуации усилен контроль за пассажирами внутренних рейсов из Москвы, Но-
восибирска, Якутска, Хабаровска и других городов. Внимание уделено гражданам 
республики, работавшим вахтовым методом в Ямало-Ненецком автономном округе, 
Республике Саха (Якутия) и других регионах страны. В республике развернуты 7 об-
серваторов на 452 места на базе центров медицинской реабилитации, восточной ме-
дицины, оздоровительного детского лагеря в Прибайкальском районе и 4 гостиниц 
бизнес-сообществ республики. С октября 2020 г. организована работа 8 амбулатор-
ных отделений при городских поликлиниках для пациентов с COVID-19. В наиболее 
сложные периоды пандемии в республике функционировало до 3,5 тыс. коек на базе 
29 медицинских организаций. В ноябре 2020 г. для разгрузки службы скорой помо-
щи по экстренным и неотложным вызовам, транспортировки пациентов с COVID-19 
в стационары введена служба «Ковидное такси».

Первоочередной задачей стало своевременное выявление больных новой ко-
ронавирусной инфекцией. В короткие сроки сеть лабораторий вышла на принципи-
ально новый уровень, обеспечив бесперебойное проведение ПЦР-исследований на 
COVID-19 во всей территории республике. За время пандемии для своевременной 
лабораторной диагностики и поддержания объема тестирования развернуто 16 лабо-
раторий, в том числе в двух учреждениях Роспотребнадзора и 14 диагностических 
лабораториях медицинских организаций. 

Вторая волна началась со второй декады августа 2020 г. и отметилась наиболь-
шей продолжительностью за весь период пандемии (273 дня), количество зареги-
стрированных случаев достигло 3,3 % от всего населения республики. В этот период 
случаи ВБП с подтвержденным COVID-19 составили 9,6 %, частота госпитализа-
ций – 45,1 %, а летальность – 2,4 %. 

Внедрение информационной системы «Безопасный город» в режиме реального 
времени позволило своевременно информировать граждан о результатах исследова-
ний с соблюдением принципов конфиденциальности, а также обеспечить оператив-
ность противоэпидемических мероприятий в медицинских организациях. В декабре 
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2020 г. для информирования контактных и больных, находящихся на амбулаторном 
лечении, снижения нагрузки на учреждения Роспотребнадзора внедрена програм-
ма автоматического обзвона. Введение мониторинга местоположения с геолокацией   
режиме онлайн Министерством внутренних дел позволило контролировать режим 
самоизоляции заболевших и носителей. В январе 2021 г. стартовала массовая вакци-
нация против COVID-19, а также на базе ФКУЗ Иркутский научно-исследователь-
ский противочумный институт Роспотребнадзора началось генетическое исследо-
вание штаммов SARS-CoV-2 из клинического материала с территории республики, 
с последующей идентификацией вируса до филогенетической линии.

Третья и четвертая волны пандемии продлились в общем 43 календарных не-
дели. Молекулярно-генетическое типирование возбудителя показало циркуляцию 
генетической линии AY.122 (Delta). В этот период внедрялись меры ограничитель-
ного характера, начиная от соблюдения социальной дистанции, масочного режима 
и заканчивая запретом на проведение мероприятий, приостановлением работы объ-
ектов торговли, досуга, спорта. В июле 2021  г. двухнедельный полный «локдаун» 
кратковременно приостановил дальнейший рост заболеваемости. В  двух районах 
вводились ограничительные мероприятия локального характера.

В январе 2022 г. в пятую волну пандемии в республике обнаружен новый гене-
тический вариант возбудителя Omicron (BA.2), всего зарегистрировано 59 843 слу-
чая, заболеваемость достигла пиковых значений за всю пандемию (6069,7 0/0000). При 
высоком уровне заболеваемости ВБП снизилась летальность и частота госпитализа-
ций. С февраля 2022 г. действовал полный запрет на массовые мероприятия, образо-
вательные учреждения переведены на дистанционный режим обучения. К середине 
марта заболеваемость COVID-19 пошла на спад. 

Шестая волна характеризовались постепенным уменьшением числа случаев, 
снижением заболеваемости ВБП при активной циркуляции геноварианта Omicron-5, 
вытеснившего из популяции линию BA.2. К седьмой волне в Республике Бурятия 
эпидемическая ситуация стабилизировалась. За период пандемии COVID-19 имму-
низирован 51,9 % от совокупного населения, завершили вакцинацию 42,3 % взрос-
лых. Профилактические прививки получили около 5 тыс. детей.

Таким образом, благодаря совместным усилиям властей, местного самоуправ-
ления и общественных организаций Республики Бурятия под руководством Респу-
бликанского оперативного штаба удалось обеспечить эффективную профилактику 
COVID-19, удержать ситуацию под контролем, снизить интенсивность распростра-
нения вируса и подготовить систему здравоохранения к потоку пациентов. Пандемия 
COVID-19 показала, что только своевременное реагирование на появление нового 
возбудителя, оперативные меры защиты и профилактики обеспечивают надежную 
защиту от новых инфекций.
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УДК 579.842.14:579.25
 Жамборова С.Х.1, Саитова А.Т.1, Хоанг Тхи Ай Ван2, Макарова М.А.1,3

ХАРАКТЕРИСТИКА ШТАММОВ SALMONELLA spp., ВЫДЕЛЕННЫХ ИЗ СВИНИНЫ
1ФБУН «Научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии имени Пастера» 

Роспотребнадзора, Санкт-Петербург, Российская Федерация; 2Институт Пастера, Нячанг, 
Социалистическая Республика Вьетнам; 3ФГБОУ ВО «Северо-Западный государственный 

медицинский университет имени И.И. Мечникова», Санкт-Петербург, Российская Федерация

Сальмонеллезы широко распространены среди людей и животных. Свиньи являются одним 
из основных резервуаров сальмонелл большинства известных серовариантов и значимым источ-
ником инфекции человека. Цель работы – изучить антигенную структуру, чувствительность и детер-
минанты резистентности к антибиотикам и дезинфектантам штаммов Salmonella enterica, выделен-
ных из мяса свинины. Изучены 72 штамма S. enterica, выделенных из свинины в Нячанге, Вьетнам. 
Антигенную структуру определяли в реакции агглютинации. Чувствительность к антибиотикам из-
учали диско-диффузионным методом. Поиск генетических детерминант резистентности осущест-
вляли на веб-платформе (https://cge.sbs.dtu.dk/services/). Штаммы принадлежали к 6 серогруппам 
и 15 вариантам. Лидирующими серовариантами (43,1 %) были S. Rissen (26,4 %) и S. Weltevreden 
(17,0 %). Все штаммы характеризовались резистентностью к антибиотикам, из них у 79,6 % штам-
мов обнаружено более двух генов резистентности к антибиотикам и у 57,4 % – к дезинфектантам, 
широко используемым в медицине и ветеринарии. Постоянный мониторинг микробиологической 
безопасности продуктов животного происхождения позволит снизить риски передачи резистентных 
штаммов человеку. Полногеномное секвенирование обеспечивает детекцию всего спектра генов 
резистентности к антибиотикам и дезинфектантам.

Zhamborova S.Kh.1, Saitova A.T.1, Hoang Thi Ai Van2, Makarova M.A.1,3

CHARACTERISTICS OF SALMONELLA spp. STRAINS ISOLATED FROM PORK
1Pasteur St. Petersburg Research Institute of Epidemiology and Microbiology of the Rospotrebnadzor,  

St. Petersburg, Russian Federation; 2Pasteur Institute, Nha Trang, Socialist Republic of Vietnam;  
3North-West State Medical University named after I.I. Mechnikov, St. Petersburg, Russian Federation

Salmonellosis is widespread among humans and animals. Pigs are one of the main reservoirs of 
Salmonella for most known serological variants, and a significant source of human infection. The aim of the 
research was to study the antigenic structure, susceptibility and determinants of resistance to antibiotics 
and disinfectants of S. enterica strains isolated from pork. 72 strains of S. enterica isolated from pork in Nha 
Trang, Vietnam were investigated. The antigenic structure was determined in an agglutination reaction. 
Antibiotic susceptibility was studied using the disk diffusion method. The search for genetic determinants 
of resistance was carried out on a web platform (https://cge.sbs.dtu.dk/services/). The strains belonged to 
6 serogroups and 15 variants. The leading serovars (43.1 %) were S. Rissen (26.4 %) and S. Weltevreden 
(17. 0 %). All strains were characterized by resistance to antibiotics, of which 79.6 % of strains were found 
to have more than two resistance genes to antibiotics and 57.4 % to disinfectants widely used in medicine 
and veterinary medicine. Constant monitoring of the microbiological safety of animal products will reduce 
the risk of transmission of resistant strains to humans. Whole-genome sequencing provides detection of 
the entire spectrum of antibiotic and disinfectant resistance genes.

Актуальность сальмонеллезов определяется их широким распространением 
среди людей и животных, увеличением контаминации объектов окружающей среды 
и продуктов животного происхождения. Сальмонеллез – острая кишечная инфекция, 
способная к широкому эпидемическому распространению. Основным механизмом 
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передачи возбудителя является фекально-оральный, реализуемый преимущественно 
пищевым (алиментарным) путем. Животные являются основным резервуаром саль-
монелл большинства известных серологических вариантов, одним из наиболее зна-
чимых источников инфекции человека являются свиньи. В последние годы наблю-
дается значительное увеличение в популяции Salmonella spp. резистентных к анти-
микробным химиопрепаратам клонов, которые представляют серьезную проблему 
для здравоохранения всех стран. Для осуществления мероприятий по профилактике 
сальмонеллезов, помимо систематического слежения за серотиповой структурой 
сальмонелл, выделенных из продуктов животноводства, необходимо проводить ди-
намическое наблюдение за резистентностью к антибиотикам и дезинфектантам. 

Цель работы – изучить антигенную структуру чувствительность и на совре-
менном уровне знаний генетические детерминанты резистентности к антибиотикам 
и дезинфектантам штаммов Salmonella enterica, выделенных из мяса свинины.

Материалы и методы. Изучены 72 штамма S. enterica, выделенных из мяса 
свинины в Нячанге, Вьетнам. Антигенную структуру определяли в реакции аг-
глютинации на стекле с использованием адсорбированных диагностических О- и 
Н-сывороток («Эколаб», Россия). Чувствительность к 15 антимикробным препара-
там изучали диско-диффузионным методом. Интерпретацию результатов проводили 
согласно действующим клиническим рекомендациям «Определение чувствитель-
ности микроорганизмов к антимикробным препаратам». Геномную ДНК выделяли 
набором diaGene (Россия), приготовление библиотек – набором TruSeq DNA Nano 
(Illumina, США). Cеквенирование проводили с использованием секвенатора MiSeq 
(Illumina, США). Поиск генетических детерминант, ассоциированных с резистент-
ностью к антибиотикам и дезинфектантам осуществляли на веб-платформе (https://
cge.sbs.dtu.dk/services/).

Результаты. По результатам изучения антигенной структуры установлено, что 
по характеристике О-антигенов штаммы принадлежали к 6 серологическим группам: 
C1 [O:7] и E1 [O:3,10] – 36,1 %, B [O:4] – 19,4 %, C2 [O:8] – 4,2 %, E4 [O:1,3,19] – 
2,8 %, G [O:13] – 1,4 %. По наличию H-антигенов принадлежали к 15 серологическим 
вариантам S. Anatum [H:e,h:1,6], S.  Derby [H:f,g:1.2], S.  Give [H:l,v:1,7], S.  Infantis 
[H:r:1,5], S.  Kedougou [H:i:l,w], S.  Lexington [H:z10:1,5], S.  Llandoff [H:z29:[z6]], 
S. London [H:l,v:1,6], S. Muenster [H:e,h:1,5], S. Newport [H:e,h:1,2], S. Rissen [H:f,g:-], 
S. Senftenberg [H:g,t:-], S. Stanley [H:d:1,2], S. Typhimurium [H:i:1,2], S. Weltevreden 
[H:r:z6]. Лидирующими серовариантами (43,1  %) были S.  Rissen (26,4  %) и 
S. Weltevreden (17,0 %).

Все штаммы характеризовались резистентностью к АМП. Резистентность 
к ампициллину выявлена у 73,6 % штаммов. В группе ß-лактамных АМП выявле-
на статистически значимая активность ингибитор-защищенного аминопенициллина 
(амоксициллин/клавуланата), цефалоспоринов III–IV поколений (цефтазидима, це-
фотаксима, цефепима) и карбапенемов (меропенема) по сравнению с аминопеницил-
линами (ампициллином), р<0,05. В  отношении группы хинолонов/фторхинолонов 
(налидиксовая кислота / пефлоксацин, ципрофлоксацин), резистентность выявлена 
у 16,7/43,1 %. Выявлено значимое преимущество амикацина над стрептомицином, 
гентамицином и тобрамицином, р<0,05. Резистентность к хлорамфениколу и триме-
топрим/сульфаметоксазолу сохраняли 58,3/59,7 % штаммов.
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Анализ присутствия генетических детерминант резистентности к антибиоти-
кам выявил наличие у 79,6 % штаммов сальмонелл двух и более генов резистент-
ности. У 64,8 % штаммов выявлены гены резистентности к бета-лактамам, из них 
blaTEM-1 – 91,4 %, blaCTX-M-65 – 8,6 %. Резистентность к хинолонам/фторхиноло-
нам обусловлена наличием гена qnrS1, а также мутациями в генах gyrA_D87Y (9,3 %) 
и gyrA_D83Y (31,5 %). Детерминанты резистентности к аминогликозидам выявлены 
у 63,0 % штаммов и представлены генами: aac(3)-IVa, aph(4)-Ia, aph(3’)-Ia, aadA1, 
aadA2, aph(3’’)-Ib, aph(6)-Id. Резистентность к сульфаниламидам (68,5 %) была об-
условлена генами sul1, sul2, sul3, к триметоприму (66,7 %) – dfrA12, dfrA14. Ассо-
циированные с резистентностью к тетрациклину гены tetA, tetB, tetM обнаружены 
у 72,2 % штаммов, к хлорамфениколу (cmlA1, floR) – 70,4 %. Гены, характеризующие 
резистентность к полимиксинам, не выявлены. Генетические детерминанты (qacL, 
qacF, qacEdelta1), обусловливающее резистентность к четвертично аммонийным 
соединениям – дезинфектантам, широко используемым в медицине и ветеринарии, 
выявлены у 57,4 % штаммов. 

Постоянный мониторинг микробиологической безопасности продуктов живот-
ного происхождения позволит своевременно выявлять популяционные изменения 
циркулирующих штаммов и разрабатывать эффективные стратегии контроля, необ-
ходимые для снижения риска передачи резистентных штаммов через пищу и защи-
ты населения. Полногеномное секвенирование позволяет выявить весь спектр генов 
резистентности к антибиотикам и дезинфектантам.
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ANTIGENIC CHARACTERISTICS AND ANTIBIOTIC SUSCEPTIBILITY  
OF SALMONELLA ENTERICA ISOLATED FROM FOOD PRODUCTS IN NHA TRANG

1Pasteur St. Petersburg Research Institute of Epidemiology and Microbiology of the Rospotrebnadzor, 
St. Petersburg, Russian Federation; 2Pasteur Institute, Nha Trang, Socialist Republic of Vietnam; 

3Northwestern State Medical University named after I.I. Mechnikov, St. Petersburg, Russian Federation

In modern socio-economic conditions, salmonellosis is a global problem: infections are widespread 
on all continents, which confirms the importance of the “One Health” concept. The aim of the study was 
to characterize the antigenic structure and susceptibility to antibiotics of Salmonella enterica strains 
isolated from food products of animal origin. We studied 232 strains of S. enterica isolated in Nha Trang, 
Vietnam from semi-finished meat products (poultry, beef, pork). The antigenic structure was determined 
in an agglutination reaction. Antibiotic susceptibility was studied using the disk diffusion method and 
gradient diffusion method (E-test). All the strains belonged to 27 serovars. S. Infantis was more common 
among strains isolated from poultry (52.3%). The share of leading serovars (44.7%) isolated from beef 
included S.  Weltevreden, S.  Lexington, S.  Derby, S.  Rissen, isolated from pork (43.1%) – S.  Rissen, 
S. Weltevreden. Regardless of the type of food product, resistance to antibiotics with the exception to 
meropenem characterized the strains. Colonization of food products of animal origin by Salmonella spp. is 
a global threat to food safety and a source of human disease.

 Жамборова С.К.1, Хоанг Тхи Ай Ван2, Макарова М.А.1,3

АНТИГЕННАЯ ХАРАКТЕРИСТИКА И АНТИБИОТИКОЧУВСТВИТЕЛЬНОСТЬ 
SALMONELLA ENTERICA, ВЫДЕЛЕННЫХ ИЗ ПИЩЕВЫХ ПРОДУКТОВ  

В НЯЧАНГЕ
1ФБУН «Санкт-Петербургский научно-исследовательский институт эпидемиологии  

и микробиологии им. Пастера» Роспотребнадзора, Санкт-Петербург, Российская Федерация; 
2Институт Пастера, Нячанг, Социалистическая Республика Вьетнам; 3ФГБОУ ВО Северо-

Западный государственный медицинский университет имени И.И. Мечникова, Санкт-Петербург, 
Российская Федерация

В современных социально-экономических условиях глобальную проблему представляют 
сальмонеллезы – инфекции, широко распространенные на всех континентах, что подчеркивает 
важность концепции «Единое здоровье». Цель работы – охарактеризовать антигенную структуру и 
чувствительность к антибиотикам штаммов Salmonella enterica, выделенных из пищевых продуктов 
животного происхождения. Изучено 232 штамма S. enterica, выделенных в Нячанге, Вьетнам, из 
мясных полуфабрикатов (мясо кур, говядина, свинина). Антигенную структуру определяли в ре-
акции агглютинации. Чувствительность к антибиотикам изучали диск-диффузионным методом и 
методом градиентной диффузии (E-тест). По суммарным данным штаммы относились к 27 серова-
рам. S. Infantis чаще встречался среди штаммов, выделенных из мяса птиц (52,3 %). Доля лидирую-
щих сероваров (44,7 %), выделенных из говядины, включала S. Weltevreden, S. Lexington, S. Derby, 
S. Rissen, выделенных из свинины (43,1 %) – S  issen, S. Weltevreden. Вне зависимости от вида 
пищевого продукта штаммы характеризовались резистентностью к антибиотикам, за исключением 
меропенема. Колонизация пищевых продуктов животного происхождения штаммами Salmonella 
spp. представляет глобальную угрозу безопасности пищевых продуктов и является источником 
заражения человека. 
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In modern socio-economic conditions, salmonellosis, an infection that is widespread 
on all continents, poses a global problem. The irrational use of antibiotics in medicine and 
agriculture is a major contributor to the development of antimicrobial resistance and is 
a fundamental factor in the increase in the population of multidrug-resistant Salmonella 
spp. The emergence and circulation of resistant strains of Salmonella is a global problem 
in all countries in the treatment and prevention of the diseases they cause, which explains 
the importance of the “One Health” concept. Food safety in all countries is the main “law” 
of healthy nutrition for the population. Expansion of international relations and tourism, 
as well as food trade are the leading causes of the ubiquitous spread of the population 
of resistant to antimicrobials Salmonella.

The aim – to characterize the antigenic structure and susceptibility to antibiotics 
of Salmonella enterica strains isolated from food products of animal origin.

Materials and methods. Study of 232 strains of S. enterica isolated in Nha Trang, 
Vietnam from food products (poultry, n=86; beef, n=74; pork, n=72). The study was 
conducted as part of the joint scientific collaboration “Antibiotic resistance of infectious 
disease pathogens in Vietnam, within the framework of the “One Health” concept”. 
The antigenic structure was determined in a slide agglutination reaction using adsorbed 
diagnostic O- and H-sera (“Ekolab”, Russia). Susceptibility testing to 15  antibiotics 
(ampicillin, amoxicillin/clavulanate, ceftazidime, cefotaxime, cefepime, meropenem, 
nalidixic acid, pefloxacin, streptomycin, gentamicin, tobramycin, amikacin, tetracycline, 
chloramphenicol, trimethoprim/sulfametoxazole) was studied using the disk diffusion 
method, the minimum inhibitory concentration of ciprofloxacin and colistin was determined 
by gradient diffusion method (E-test, BioMerieux, France). The results were interpreted 
according to the current versions of CLSI and EUCAST.

Results. The study of the antigenic structure revealed that, according to O-antigens, 
the strains isolated from poultry meat belonged to 7 serological groups: B – 8.1%, C1 – 
52.3%, C2 – 31.4%, D – 1.2%, E1 – 4.6%, E4 [O:1,3,19] – 1.2%, I – 1.2%. According 
to the presence of H-antigens, the strains belonged to 16 serological variants (S. Agona, 
S. Albany, S. Chailey, S. Corvallis, S. Enteritidis, S. Hvittingfoss, S. Indiana, S. Infantis, 
S. Kentucky, S. Llandoff, S. Muenster, S. Newport, S. Stanley, S. Typhimurium, S. Uganda, 
S. Weltevreden). The leading serovar was the S. Infantis– 52.3%. 

The strains isolated from beef belonged to 6 serological groups: B – 13.5%, C1 – 14.8%, 
C2 – 17.6%, E1 – 44.6%, E4 – 6.8%, I – 2.7%. According to the presence of H-antigens, 
they belonged to 17  serovariants (S.  Anatum, S.  Apeyeme, S.  Chailey, S.  Corvallis, 
S.  Derby, S.  Give, S.  Hvittingfoss, S.  Infantis, S.  Krefeld, S.  Lexington, S.  London, 
S.  Newport, S.  Rissen, S.  Senftenberg, S.  Stanley, S. Tananarive, S. Weltevreden). The 
leading serovars (44.7%) were S. Weltevreden (23.0%), S. Lexington (12.2%), S. Derby 
(9.5%) and S. Rissen (9.5%).

The strains isolated from pork belonged to 6 O-groups: C1 and E1 – 36.1%, B – 19.4%, 
C2 – 4.2%, E4 – 2.8%, G – 1.4%. According to the presence of H-antigens, they belonged 
to 15 serovariants (S. Anatum, S. Derby, S. Give, S.  Infantis, S. Kedougou, S. Lexington, 
S.  Llandoff, S.  London, S.  Muenster, S.  Newport, S.  Rissen, S.  Senftenberg, S.  Stanley, 
S.  Typhimurium, S. Weltevreden). The leading serovars (43.1%) were S. Rissen (26.4%) and 
S. Weltevreden (17.0).
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Regardless of the type of semi-finished product of animal origin, the strains were 
characterized by sensitivity to meropenem. According to the total data, resistance to 
ampicillin was detected in 64.94% of strains, of which 82.55% were from poultry, 73.61% 
from pork, and 35.62% from beef.

Resistance to third-generation cephalosporins, due to the production of ESBLs, 
was significantly more common (p≤0.05) in strains isolated from poultry – 32.56%, 
compared to strains isolated from pork – 4.17% and beef – 1.37%. Regarding the 
quinolones/fluoroquinolones, resistance was more common in strains isolated from 
chicken meat 79.07/84.88% compared to strains isolated from pork 16.67/43.06% and beef 
8.22%/21.92% respectively. Resistance to second generation aminoglycosides, regardless 
of the food product, was detected in almost every third strain (29.44–29.87%). 99.57% 
of all studied strains retained sensitivity to amikacin. To chloramphenicol resistance was 
more common in strains isolated from chicken and pork (75.58% and 58.33%) compared 
to strains isolated from beef – 31.51%. Resistance to trimethoprim/sulfamethoxazole 
without significant differences was detected in 66.28% and 59.72% of strains isolated from 
chicken and pork meat. It was detected much less frequently in strains isolated from beef – 
17.81%. Resistance to colistin was detected in 5.19% of strains (colistin MICs ranged from 
4–16 mg/l).

Colonization of food products of animal origin by Salmonella spp. is a global threat 
to food safety and a source of human disease, since salmonellosis is capable of widespread 
epidemic distribution, and human infection with antimicrobial-resistant drugs can lead 
to ineffective therapy. The results obtained indicate the need for constant monitoring of 
susceptibility and resistance to antibiotics of Salmonella spp. strains isolated from food 
products.
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РЕЗИСТЕНТНОСТЬ К АНТИМИКРОБНЫМ ХИМИОПРЕПАРАТАМ  
SALMONELLA ENTERICA, ВЫДЕЛЕННЫХ ИЗ МЯСА ПТИЦЫ

1ФБУН «Научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии имени Пастера» 
Роспотребнадзора, Санкт-Петербург, Российская Федерация; 2ФГБОУ ВО «Северо-Западный 

государственный медицинский университет имени И.И. Мечникова», Санкт-Петербург, 
Российская Федерация; 3Институт Пастера, Нячанг, Социалистическая Республика Вьетнам 

Цель работы – охарактеризовать генетические детерминанты резистентности к антибиоти-
кам и дезинфектантам штаммов Salmonella spp., выделенных из мяса птицы. Изучены 86 штам-
мов Salmonella spp., выделенных в Нячанге, Вьетнам. Геномную ДНК выделяли набором diaGene 
(Россия), приготовление библиотек – набором TruSeq DNA Nano (Illumina, США). Cеквенирование 
проводили с использованием секвенатора MiSeq (Illumina, США). Поиск генетических детерминант 
резистентности к антибиотикам и дезинфектантам осуществляли на веб-платформе Центра ге-
номной эпидемиологии (https://cge.sbs.dtu.dk/services/). Полученные результаты свидетельствуют 
о необходимости постоянного молекулярного мониторинга резистентности к антимикробным хими-
опрепаратам выделенных из пищевых продуктов штаммов Salmonella spp., так как они способны 
к широкому эпидемическому распространению.

Zhamborova M.Kh.1,2, Hoang Thi Ai Van3, Saitova A.T.1, Makarova M.A.1,2

RESISTANCE TO ANTIMICROBIAL CHEMOTHERAPEUTIC AGENTS  
OF SALMONELLA ENTERICA ISOLATED FROM POULTRY MEAT

1Pasteur St. Petersburg Research Institute of Epidemiology and Microbiology of the Rospotrebnadzor,  
St. Petersburg, Russian Federation; 2North-West State Medical University named after I.I. Mechnikov,  

St. Petersburg, Russian Federation; 3Pasteur Institute, Nha Trang, Socialist Republic of Vietnam

The aim of the work was to characterize the genetic determinants of resistance to antibiotics and 
disinfectants of Salmonella spp. strains isolated from poultry meat. A total of 86 Salmonella spp. strains 
isolated in Nha Trang, Vietnam were studied. Genomic DNA was isolated using the diaGene kit (Russia), 
libraries were generated using the TruSeq DNA Nano kit (Illumina, USA). Sequencing was performed using 
the MiSeq sequencer (Illumina, USA). The search for genetic determinants of resistance to antibiotics and 
disinfectants was carried out on the web platform of the Center for Genomic Epidemiology (https://cge.sbs.
dtu.dk/services/). The results obtained indicate the need for continuous molecular monitoring of resistance 
to antimicrobial chemotherapeutic agents of Salmonella spp. strains isolated from food products, since 
they are capable of extensive epidemic spread.

Использование химиопрепаратов в сельском хозяйстве вносит большой вклад 
в  развитие устойчивости к антибиотикам и дезинфектантам и является осново
полагающим фактором в увеличении популяции штаммов Salmonella spp. с множе-
ственной лекарственной устойчивостью, что представляет собой глобальную про-
блему при эффективности лечения и профилактики вызываемых ими заболеваний 
у животных и человека.

Цель работы – охарактеризовать генетические детерминанты резистентности 
к антибиотикам и дезинфектантам штаммов Salmonella spp., выделенных из мяса 
птицы.
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Материалы и методы. Изучены 86  штаммов Salmonella spp., выделенных 
в  Нячанге, Вьетнам. Геномную ДНК выделяли набором diaGene (Россия), приго-
товление библиотек – набором TruSeq DNA Nano (Illumina, США). Cеквенирование 
проводили с использованием секвенатора MiSeq (Illumina, США). Поиск генетичес
ких детерминант резистентности к антибиотикам и дезинфектантам осуществляли 
на веб-платформе Центра геномной эпидемиологии (https://cge.sbs.dtu.dk/services/).

Результаты. Анализ присутствия генетических детерминант резистентности 
к клинически значимым антибиотикам показал наличие у 86,0 % штаммов сальмо-
нелл двух и более генов. Гены резистентности к бета-лактамам (аминопенициллинам 
и цефалоспоринам расширенного спектра) выявлены у 76,7 % штаммов (blaTEM-1, 
blaCTX-M-65, blaCARB-2, blaCMY-2, blaCTX-M-55, blaOXA-10, blaTEM-135). Моле-
кулярные детерминанты резистентности к хинолонам/фторхинолонам (gyrA_D87Y, 
gyrA_D87N, gyrA_S83F и qnrS) выявлены у 66,3 % штаммов. Ассоциированные с ре-
зистентностью к аминогликозидам гены (aac(3)-Id, aac(3)-IId, aac(3)-IIe, aph(4)-Ia, 
aph(3’)-Ia, aadA1, aadA2, aadA22, aadA7, aph(3’’)-Ib, aph(6)-Id) выявлены у 69,8 % 
штаммов, к  сульфаниламидам (sul1, sul2, sul3) – 82,6 %, к  триметоприму (dfrA12, 
dfrA14) – 66,3 %. У 86,0 % штаммов выявлены гены резистентности к тетрациклину 
(tetA, tetB, tetG, tetM), у 76,7 % – к хлорамфениколу (catA2, cmlA1, floR). Гены ре-
зистентности к полимиксинам (mcr-1.1) выявлены у 1,2 % штаммов. Генетические 
детерминанты устойчивости к четвертично аммонийным соединениям (qacL, qacF, 
qacEdelta1) – дезинфектантам, широко используемым в медицине и ветеринарии, 
выявлены у 70,9 % штаммов.

Полученные результаты свидетельствуют о необходимости постоянного мо-
лекулярного мониторинга резистентности к антимикробным химиопрепаратам вы-
деленных из пищевых продуктов штаммов Salmonella spp., так как они способны 
к широкому эпидемическому распространению. Современные технологии высоко-
производительного секвенирования позволяют обнаружить всю совокупность генов 
резистентности, открывая возможность отслеживать пути возникновения и распро-
странения устойчивости не только среди сальмонелл, но и других микроорганизмов, 
вызывающих заболевания, связанные с пищевыми продуктами.
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 Жирнов О.П.1,2, Чернышова А.И.1, Львов Д.К.1

ПТИЧИЙ ГРИПП: ГЛОБАЛЬНОЕ РАСПРОСТРАНЕНИЕ
1Институт вирусологии им. Д.И. Ивановского ФГБУ «Научно-исследовательский центр 

эпидемиологии и микробиологии имени почетного академика Н.Ф. Гамалеи» Минздрава России, 
Москва, Российская Федерация; 2Русско-немецкая академия медико-социальных  

и биотехнологических наук, Инновационный центр «Сколково», Москва, Российская Федерация

В последние годы зафиксирован резкий подъем заболеваемости птиц высоковирулентным 
вирусом Н5N1 (клайд h2.3.4.4b) на всех континентах планеты, сопровождающийся переходом ви-
руса на разные виды млекопитающих. Регистрируемая глобальная смертность среди домашних и 
сельскохозяйственных птиц от данного вируса приближается к уровню 1 млрд особей. Опасным 
эпидемическим фактором становятся участившиеся вспышки птичьего гриппа с высокой леталь-
ностью среди млекопитающих, в частности морских львов и тюленей в Северной и Южной Амери-
ке, норок и пушных зверей в Испании и Финляндии, домашних и уличных кошек в Польше, коров 
в  Северной Америке. В  настоящее время происходит обширное естественное распространение 
птичьего гриппа среди молочных коров и коз, что приводит к значительному вирусному зараже-
нию молока животных. Внедрение протоколов более высокой температуры и продолжительности 
для пастеризации пищевых продуктов и товаров животного происхождения, наряду с целевыми 
противовирусными профилактическими мерами для животных и работников сферы услуг, пред-
ставляется необходимыми для глобальной эпидемической безопасности.

Zhirnov O.P.1,2, Chernyshova A.I.1, Lvov D.K.1

AVIAN FLU: GLOBAL SPREAD
1D.I. Ivanovsky Institute of Virology, National Research Center of Epidemiology and Microbiology named 

after N.F. Gamaleya, Moscow, Russian Federation; 2Russian-German Academy of Medical-Social  
and Biotechnological Sciences, Skolkovo Innovation Center, Moscow, Russian Federation

Recently a sharp increase in the incidence of highly virulent virus H5N1 (clade h2.3.4.4b) on all 
continents of the planet accompanied by the transition of the virus to different species of mammals has 
been observed. The registered global mortality among domestic and agricultural birds from this virus is 
approaching the level of 1 billion specimens. The frequent outbreaks of avian flu with high mortality among 
mammals, in particular sea lions and seals in North and South America, minks and fur animals in Spain 
and Finland, domestic and stray cats in Poland, and cows in North America become a dangerous epidemic 
factor. There is currently extensive natural spread of avian influenza among dairy cows and goats, resulting 
in significant viral contamination of animal milk and foods. Implementation of higher temperature and duration 
protocols for pasteurization of food and animal products, along with targeted antiviral preventive measures for 
animals and workers engaged in service sectors, appear to be essential for global epidemic security.

Семейство Orthomyxoviridae состоит из 9 родов, включая Alphainfluenza viruses, 
куда входят вирусы гриппа птиц. У двух субтипов, Н5 и Н7, помимо обычных низко-
вирулентных штаммов, описана особая разновидность высоковирулентного вируса 
птиц, способного вызывать заболеваемость у птиц с летальностью выше 60 %. Эти 
и ряд других разновидностей вируса гриппа, тесно связанных с птицами, принято 
обозначать термином «вирус птичьего гриппа». Различие высоко- (HPAI) и низко-
вирулентных (LPAI) вирусов гриппа обусловлено структурой аргинин-содержащего 
сайта протеолитической активации в белке НА. Вирус высоковирулентного птичьего 
гриппа Н5 выявлен около 100 лет назад и на протяжении этого времени вызывает 
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эпизоотии среди диких и домашних птиц, и  лишь несколько локальных эпизодов 
болезни зарегистрированы среди людей с начала XXI в. 

В последние годы зафиксирован резкий подъем заболеваемости птиц высоко-
вирулентным вирусом Н5N1 (клайд h2.3.4.4b) на всех континентах планеты, сопро-
вождающийся переходом вируса на разные виды млекопитающих. Регистрируемая 
глобальная смертность среди домашних и сельскохозяйственных птиц от данного 
субтипа приближается к уровню 1 млрд особей. Опасным эпидемическим фактором 
становятся участившиеся вспышки птичьего гриппа с высокой летальностью среди 
млекопитающих, в частности морских львов и тюленей в Северной и Южной Аме-
рике, норок и пушных зверей в Испании и Финляндии, домашних и уличных кошек 
в Польше, коров в Северной Америке. Изолированные от млекопитающих штаммы 
птичьего гриппа H5N1 клайда h2.3.4.4b имеют признаки частичной адаптации к ор-
ганизму человека в генах РВ2, NP, HA, NA, играющих главную роль в  регуляции 
аэрозольной трансмиссии и круга хозяев вируса. Создавшаяся ситуация представ-
ляет реальную угрозу предадаптации вируса в организме млекопитающих как про-
межуточных хозяев с последующим переходом предадаптированного вируса в по-
пуляцию людей и формированием пандемии с катастрофическими последствиями. 
В связи с обнаружением высоковирулентного вируса гриппа H5N1 у коров возникла 
проблема деконтаминации молока и молочных продуктов от опасного вируса грип-
па. Проблема осложняется присутствием в вирусной популяции неинфекционных 
вирионов с нерасщепленным белком НА0, которые, как оказалось, имеют повышен-
ную устойчивость к температурной инактивации при 75 °С, используемой при па-
стеризации молочных продуктов во многих странах, включая Россию.

Установлено, что точечное расщепление HA0→HA1+HA2 протеазами хозяи-
на регулирует целостность вириона для поддержания функциональности внутриви-
рионной структурной оси HA→M2→M1→RNP. Вирионы, содержащие HA0, более 
устойчивы, чем вирионы HA1/HA2, к температуре 75 °C, используемой при пастери-
зации молока и пищевых продуктов. Неинфекционные вирионы HA0, обработанные 
при 75  °C, сохраняют инфекционный потенциал, который активировался трипси-
ном, и могут вызывать инфекцию в новом организме; в отличие от этого, инфекци-
онные вирионы HA1/HA2 необратимо теряли инфекционность при пастеризации. 
Полученные данные свидетельствуют о том, что вирусы гриппа сохраняют свой ин-
фекционный потенциал во внешней среде посредством неинфекционных вирионов, 
содержащих нерасщепленный HA0, и для инактивации таких потенциально инфек-
ционных вирионов в пищевых продуктах рекомендуется более строгий режим пасте-
ризации с точки зрения температуры и продолжительности термической обработки.

В настоящее время происходит обширное естественное распространение пти-
чьего гриппа среди молочных коров и коз, что приводит к значительному вирусному 
заражению молока животных. Внедрение протоколов более высокой температуры 
и продолжительности для пастеризации пищевых продуктов и товаров животного 
происхождения, наряду с целевыми противовирусными профилактическими мерами 
для животных и работников сферы услуг, представляется необходимыми для гло-
бальной эпидемической безопасности. В связи с этим текущие протоколы пастериза-
ции следует пересмотреть, чтобы повысить их надежность по дезактивации вирусов.
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Синягина Ю.В.2, Глазкова Е.А.2, Зинина О.С.2, Тюрина А.В.1, Погожова М.П.1,  
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ИЗУЧЕНИЕ ТЕРАПЕВТИЧЕСКОГО ПОТЕНЦИАЛА ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫХ 
КОМПЛЕКСНЫХ ПРОТИВОХОЛЕРНЫХ ПРЕПАРАТОВ

1ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация; 2ФКУН «Российский научно-
исследовательский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора, Саратов, 

Российская Федерация

Применение антибиотиков и химиопрепаратов может быть ограничено ростом лекарствен-
ной устойчивости возбудителя, наличием противопоказаний к применению и частотой побочных 
реакций со стороны макроорганизма. Вследствие этого разработка и внедрение новых высоко-
эффективных препаратов детоксикационного и антимикробного действия, безопасных и простых  
в применении, актуальны на сегодняшний день. Созданы экспериментальные комплексные препа-
раты, состоящие из смеси холерных бактериофагов (Rostov-13 и Rostov-М3), иммуноглобулинов 
холерных О1 лошадиных (5 мг/мл) и энтеросорбентов (полисорба и пектина в концентрациях 2,5 и 
5 % соответственно). На модели экспериментальной холеры оценена терапевтическая эффектив-
ность разработанных комплексов. Показано, что способностью препятствовать развитию экспери-
ментальной холеры обладают только препараты, состоящие из бактериофагов, иммуноглобулинов 
и полисорба, что свидетельствует о перспективности проведения дальнейших исследований с це-
лью создания нового лечебно-профилактического средства против холеры.

Zhukova O.G1., Ivanova I.A.1, Gaevskaya N.E.1, Ovchinnikova M.V.2, Gumayunova K.S.2, 
Sinyagina Yu.V.2, Glazkova E.A.2, Zinina O.S.2, Tyurina A.V.1, Pogozhova M.P.1, Sizova Yu.V.1, 

Omel’chenko N.D.1, Filippenko A.V.1, Trufanova A.A.1

STUDY OF THE THERAPEUTIC POTENTIAL OF EXPERIMENTAL COMPLEX  
ANTI-CHOLERA DRUGS

1Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Rostov-on-Don, Russian 
Federation; 2Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor,  

Saratov, Russian Federation

The use of antibiotics and chemotherapeutic agents may be limited by the increase in drug resis-
tance of the pathogen, the presence of contraindications for use and the frequency of adverse reactions 
from the macroorganism. As a result, the development and implementation of new highly effective drugs 
with detoxifying and antimicrobial action, safe and easy to use, is relevant today. Experimental complex 
drugs have been created, consisting of a mixture of cholera bacteriophages (Rostov-13 and Rostov-M3), 
cholera immunoglobulins O1 equine (5 mg/ml) and enterosorbents (polysorb and pectin in concentrations 
of 2.5 % and 5 %, respectively). The therapeutic efficacy of the developed complexes was assessed on the 
model of experimental cholera. It was shown that only drugs consisting of bacteriophages, immunoglobu-
lins and polysorb have the ability to prevent the development of experimental cholera, which indicates the 
prospects for further research in order to create a new therapeutic and prophylactic agent against cholera.

Основной профилактической мерой против холеры, по рекомендации ВОЗ, яв-
ляется массовая вакцинация. Однако из-за глобального дефицита холерных вакцин 
в октябре 2022 г. принято решение о приостановлении введения второй дозы, что, 
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несомненно, приведет к сокращению продолжительности специфического иммуни-
тета, особенно у детей в возрасте до пяти лет [https://www.who.int/ru/emergencies/
disease-outbreak-news/item/2023-DON437 (дата обращения 21.02.2024)]. Кроме того, 
необходимость лечения больных холерой, зараженных устойчивыми к антибио-
тикам штаммами, диктует необходимость разработки новых высокоэффективных 
профилактических и лечебных противохолерных препаратов, обладающих детокси
кационным, антимикробным, антиадгезивным действием в отношении холерных ви-
брионов, безопасных и простых в применении. При конструировании данных пре-
паратов необходимо тщательно исследовать их действие на макроорганизм, оценить 
безопасность и эффективность применения.

Целью исследования явилась сравнительная оценка лечебной эффективности 
экспериментальных комплексных препаратов на основе холерных бактериофагов, 
специфических иммуноглобулинов и энтеросорбентов, проведенная на лаборатор-
ных моделях.

В работе использовали холерные бактериофаги из коллекции лаборатории бак-
териофагов ФКУЗ Ростовский-на-Дону противочумный институт Роспотребнадзо-
ра: Rostov-М3, обладающий высокой литической активностью (97 %) в отношении 
биовара El Tor, и Rostov-13, способный лизировать 83,3  % холерных вибрионов 
биовара classical. Данные фаги являются вирулентными (головчатыми, хвостатыми, 
ДНК-содержащими), не содержат интегразы, генов антибиотикорезистентности и 
токсинов [Погожова М.П. и соавт., 2021]. Иммуноглобулиновую фракцию получали 
из иммунной сыворотки лошадей, гипериммунизированных цельноклеточным анти-
геном, состоящим из убитых нагреванием штаммов холерного вибриона серогруп-
пы О1 классического биовара сероваров Инаба и Огава. В качестве энтеросорбентов 
использовали коммерческий препарат полисорб МП (кремния диоксид коллоидный) 
и пектин.

Получены четыре экспериментальных препарата, из которых первые два сос
тояли из смеси бактериофагов (1:1), специфических иммуноглобулинов (5 мкг/мл) 
и полисорба в концентрации 2,5 и 5 % соответственно, а в состав третьего и четверто-
го входили смесь бактериофагов (1:1), специфические иммуноглобулины (5 мкг/мл)  
и пектин в концентрации 2,5 и 5 % соответственно. 

Оценку лечебной эффективности разработанных комплексных препаратов про-
водили на модели изолированной перевязанной петли тонкого кишечника взрослого 
кролика, которая полностью отражает патогенетическую картину холеры, возникаю
щую у инфицированного человека: потерю жидкости и электролитов из тканей 
в просвет кишечника (холерогенный эффект), а также отек более глубоко располо-
женных тканей, некрозы покровного эпителия ворсин и кровоизлияния (энтеропато-
генный эффект). 

При исследовании способности изучаемых комплексов препятствовать разви-
тию инфекции в тонком кишечнике взрослых кроликов установлено, что лечебный 
эффект препаратов зависит от его состава.

Так, у животных, зараженных вирулентным штаммом холеры, которым в каче-
стве лечебного препарата после инфицирования вводили комплексы, состоящие из 
бактериофагов, полисорба, как в концентрации 2,5 %, так и 5 %, и противохолерных 
иммуноглобулинов, не зарегистрировано развития холерогенного и энтеропатоген-
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ного эффектов, что свидетельствовало о способности данных препаратов подавлять 
размножение и адгезию холерных вибрионов в тонком кишечнике взрослых кроли-
ков. Комплексы, в состав которых входили бактериофаги, пектин (в концентрации 
2,5 и 5 %) и специфические иммуноглобулины, таким эффектом не обладали. Этот 
факт требует дальнейшего изучения с целью установления причин данного явления, 
но, вероятнее всего, связан со структурными особенностями пектина и механизмом 
его действия в макроорганизме.

Таким образом, сравнительная оценка лечебной эффективности созданных 
препаратов на экспериментальных моделях показала, что эффективными являются 
только те, в состав которых входят бактериофаги, полисорб и иммуноглобулины, что 
свидетельствует о перспективности проведения дальнейших исследований в этом 
направлении.
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 Зайцев М.А.1, Хостелиди С.Н.1,2, Козлова О.П.1, Шадривова О.В.1, Шагдилеева Е.В.1, 
Авдеенко Ю.Л.1, Фролова Е.В.1, Богомолова Т.С.1, Игнатьева С.М.1, Тараскина Е.А.1 

ОСОБЕННОСТИ РАЗВИТИЯ МИКОТИЧЕСКИХ ИНФЕКЦИЙ У ПАЦИЕНТОВ  
ПОСЛЕ ТРАНСПЛАНТАЦИИ ВНУТРЕННИХ ОРГАНОВ 

1ФГБОУ ВО «Северо-Западный государственный медицинский университет  
имени И.И. Мечникова» Минздрава России, Санкт-Петербург, Российская Федерация;  

2ГБУЗ «Ленинградская областная клиническая больница», Санкт-Петербург, Российская Федерация

Трансплантация внутренних органов является жизненно необходимым вмешательством для 
многих пациентов. Однако иммуносупрессия, необходимая для предотвращения отторжения транс-
плантата, значительно повышает риск развития инвазивных микозов. Актуальность проблемы об-
условлена, во-первых, развитием такого направления в российской медицине, как трансплантация 
внутренних органов, а также увеличением числа пациентов, нуждающихся в проведении подобных 
операций. Во-вторых, проблема актуальна в связи с недостаточной клинической и эпидемиологи-
ческой настороженностью врачей-реаниматологов, трансплантологов и инфекционистов, работаю
щих с реципиентами внутренних органов. В  представленном исследовании проводится анализ 
информации, полученной в ходе наблюдения за группой пациентов, перенесших трансплантацию 
внутренних органов и столкнувшихся с инвазивным микозом. Цель исследования – выявить специ-
фические черты развития, течения и исхода микотической инфекции.

Zaitsev M.A.1, Khostelidi S.N.1,2, Kozlova O.P.1, Shadrivova O.V.1, Shagdileeva E.V.1, 
Avdeenko Yu.L.1, Frolova E.V.1, Bogomolova T.S.1, Ignatyeva S.M.1, Taraskina E.A.1

FEATURES OF THE DEVELOPMENT OF MYCOTIC INFECTIONS  
IN PATIENTS AFTER INTERNAL ORGAN TRANSPLANTATION

1Mechnikov North-West State Medical University of the Ministry of Health of the Russian Federation,  
St. Petersburg, Russian Federation; 2Leningrad Regional Clinical Hospital, St. Petersburg, Russian Federation

Internal organ transplantation is a vital intervention for many patients. However, immunosuppression 
required to prevent graft rejection significantly increases the risk of invasive mycoses. The relevance of the 
problem is determined, firstly, by the development of such a field in Russian medicine as transplantation 
of  internal organs, as well as by the increase in the number of patients requiring such operations. 
Secondly, the problem is relevant due to insufficient clinical and epidemiological alertness of resuscitation 
doctors, transplantologists and infectious disease specialists working with recipients of internal organs. 
The  presented study analyzes information obtained during observation of a group of patients who 
underwent transplantation of internal organs and encountered invasive mycosis. The purpose of the study 
is to identify specific features of the development, clinical presentation and outcome of mycotic infection.

Цель исследования – изучить факторы риска, этиологию, клинические прояв-
ления, особенности диагностики и лечения инвазивных микозов у пациентов после 
трансплантации внутренних органов. 

Материалы и методы. Для постановки диагноза «инвазивный микоз» исполь-
зовали критерии диагностики микозов ECMM/MSG ERC, 2020 (Европейской орга-
низации по изучению и лечению рака / группы, исследующей микозы, Национально-
го института аллергологии и инфекционных заболеваний (NIAID), США). 

Результаты. В период с мая 2015 по октябрь 2023 г. в регистр проспективно 
включен 31 реципиент солидного органа с инвазивным микозом. 
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Средний возраст пациентов – 52 года (Ме). Дети составляли 10 %, взрослые – 
90 %. Распределение по полу 1,1 : 1 (мужчины – 58 %, женщины – 42 %).

Распределение пациентов по типу трансплантации: печень – 48  %, сердце  – 
32 %, почка – 16 %, легкие – 3 %.

Наблюдали следующие микотические инфекции: инвазивный аспергиллез – 
52 %, инвазивный кандидоз – 35 %, мукормикоз – 10 %, криптококкоз – 3 %, пневмо-
цистоз – 3 %. Сочетанный инвазивный микоз – у 13 % пациентов.

Исследование показало, что основными факторами риска микотических инфек-
ций были: применение иммуносупрессивной терапии (такролимус, сиролимус)  – 
97 %, глюкокортикостероидов (55 %), длительное использование центрального ве-
нозного катетера (55 %), длительное пребывание в отделении реанимации и интен-
сивной терапии (45 %), лимфоцитопения (19 %) и агранулоцитоз (6 %). 

Также риск развития микотических инфекций увеличивался при сопутствую-
щей тяжелой бактериальной инфекции (26 % – бактериальный сепсис) и вирусной 
пневмонии (13 %).

Наиболее часто отмечали микотическую пневмонию – 55 %, поражение головно-
го мозга – 13 %, микотический синусит – 10 %, остеомиелит – 6 %, поражение орби-
ты – 6 %, кожи – 3 % и ЖКТ – 3 %. Поражение двух и более органов выявили у 16 %. 

Диагноз установлен на основании иммунологических тестов у 55 % пациен-
тов (определение галактоманнана к Aspergillus spp. и антигена Cryptococcus spp.). 
В культуре при посеве выделили возбудитель в 71 % случаев. Прямую микроскопию 
с калькофлюором белым применяли у всех больных, положительный тест – у 42 %. 
На основании гистологического исследования диагноз установлен у 13 %.

Антимикотическую терапию проводили 100 % (n=31) больным инвазивными 
микозами. Основными препаратами для лечения были: вориконазол (58 %), эхино-
кандины (10  %), изавуконазол (6  %), липидный комплекс амфотерицина  В (3  %), 
липосомальный амфотерицин В (3 %), итраконазол (3 %). Комбинированную тера-
пию применяли у 19 % пациентов. Средняя продолжительность терапии составила 
125 дней. Первичную профилактику проводили 10 % пациентов, эмпирическую те-
рапию – 45 %.

Общая 12-недельная выживаемость у пациентов с мицелиальными микотически-
ми инфекциями составила при инвазивном аспергиллезе 82 %, мукормикозе – 67 %. 
Общая 4-недельная выживаемость пациентов с инвазивным кандидозом – 73 %. 

Основными микотическими инфекциями у реципиентов трансплантатов вну-
тренних органов являются инвазивный аспергиллез (52 %) и инвазивный кандидоз 
(35 %).

Основной локализацией инвазивных микозов является поражение легких – 
55 %. Поражение двух и более органов наблюдалось у 16 %.

Первичную профилактику применяли у 10 % пациентов, а эмпирическую анти-
микотическую терапию – у 45 %.

Общая выживаемость больных в течение 90 дней у пациентов с инвазивными плес-
невыми микозами составила 74 %, при инвазивном кандидозе (на 30-е сутки) – 73 %.
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 Зимирова А.А.

ОБ ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОЙ СИТУАЦИИ ПО ГРИППУ ПТИЦ А(H5N1) В МИРЕ  
ПО СОСТОЯНИЮ НА 2024 г.

ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 
Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

Вирусы гриппа птиц H5N1 генетической линии A/Goose/Guangdong/96 впервые выявле-
ны в 1996 г. и с тех пор регулярно вызывают вспышки заболевания в популяциях птиц. В период 
с 2020 г. один из штаммов этой линии, относящийся к кладе H5 2.3.4.4b, вызвал беспрецедентный 
падеж дикой и домашней птицы во многих странах Африки, Азии и Европы. В 2021 г. вирус распро-
странился по Северной Америке, а в 2022 г. – по Южной Америке. Быстрое расширение ареала 
распространения H5N1 говорит о необходимости глобального сотрудничества и бдительности в ин-
тересах охраны здоровья животных и человека, а также предупреждения ущерба экономической 
деятельности. 

Zimirova A.A.
REGARDING EPIDEMIOLOGICAL SITUATION ON AVIAN FLU A(H5N1)  

AROUND THE WORLD AS OF 2024
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

H5N1 avian influenza viruses of the A/Goose/Guangdong/96 genetic lineage were first identified 
in 1996 and have since regularly caused outbreaks in bird populations. Since 2020, one of the strains of 
this lineage, belonging to the H5 2.3.4.4b clade, has caused unprecedented mortality in wild and domestic 
poultry in many countries in Africa, Asia and Europe. In 2021, the virus spread to North America, and in 2022 – 
to South America. The rapid expansion of the H5N1 distribution area highlights the need for global cooperation 
and vigilance to protect animal and human health, as well as to prevent damage to economic activity.

H5N1 (HPAI A; highly pathogenic avian influenza) – один из типов вируса гриппа, 
вызывающий высокопатогенное респираторное заболевание у птиц, известное как 
грипп птиц (или «птичий грипп»). Вирус имеет способность поражать домашнюю 
птицу и млекопитающих, включая человека. Инфицирование человека в основном 
происходит при прямом контакте с больными животными или контаминированными 
предметами. Заражение человека вирусом птичьего гриппа может вызывать забо-
левания, варьирующиеся от легкой инфекции верхних дыхательных путей до более 
тяжелых состояний. Имеются данные о случаях конъюнктивита, проявлениях желу-
дочно-кишечных расстройств, энцефалита и энцефалопатии. 

Из-за высокой летальности (50–80 %) и вирулентности H5N1, его эпидемиче-
ского проявления, большого и растущего числа носителей, а также значительных про-
должающихся мутаций вирус в настоящее время обладает пандемическим потенциалом, 
что вызывает большую настороженность. Также вызывают опасения массовые случаи 
заражения Н5N1 млекопитающих и преодоление вирусом межвидового барьера.

По данным Всемирной организации здравоохранения (ВОЗ), за период с 1 ян-
варя 2003 г. по 27 сентября 2024 г. в ведомство из 24 стран мира поступили уведомле-
ния о 904 случаях заражения людей птичьим гриппом A (H5N1), включая 464 случая 
смерти (летальность 51 %). 
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В 2024 г. о случаях заражения человека птичьим гриппом A(H5N1) сообщили 
США (44 случая), Камбоджа (10 случаев), Австралия (1 случай), Вьетнам (1 случай), 
Китай (1 случай) и Канада (1 случай), что суммарно составляет 58 случаев.

С начала 2024 г. Центры по контролю и профилактики заболеваний США 
(CDC), работая с департаментами общественного здравоохранения штатов, подтвер-
дили наличие птичьего гриппа (H5N1) у 44 человек в Соединенных Штатах. Случаи 
были выявлены среди работников различных ферм в Техасе, Мичигане, Калифор-
нии, Вашингтоне, Колорадо и Миссури. Девятнадцать из зарегистрированных слу-
чаев связаны с контактами с инфицированной домашней птицей, 24 – с контактами 
с молочными коровами. Источник заражения для одного случая в Миссури не уста-
новлен. Что касается здоровья животных, то с марта 2024 г. Министерство сельского 
хозяйства США подтвердило наличие случаев заражения крупного рогатого скота 
в 440 молочных стадах в 15 штатах США. Число пораженных стад продолжает расти 
по всей стране, при этом почти все новые случаи выявлены в Калифорнии. Кроме 
того, с апреля 2024 г. вирус обнаружен в 45 коммерческих стаях домашней птицы 
и 30 стаях домашней птицы, находящихся на приусадебных участках, что в общей 
сложности составило 22,37 млн зараженных птиц.

Птичий грипп A(H5N1) был впервые обнаружен в Камбодже в декабре 2003 г., 
первоначально поразив диких птиц. С тех пор сообщается о спорадических случаях 
заболевания людей из-за передачи вируса от домашней птицы человеку. С 2003 г. 
по настоящее время в стране зарегистрировано 72  случая заражения людей грип-
пом A (H5N1), в том числе 43 случая с летальным исходом (летальность 59,7 %). По-
следний случай заболевания произошел в августе 2024 г. у 15-летнего подростка без 
сопутствующих заболеваний из провинции Прейвэнг. При поступлении в больницу 
17 августа у пациента наблюдались лихорадка, кашель, боль в горле и затрудненное 
дыхание, и в тот же день было начато лечение осельтамивиром. Через 3 суток паци-
ент скончался.

С 2003 г. во Вьетнаме зарегистрировано 129 случаев заражения людей грип-
пом A(H5N1), включая 65 случаев с летальным исходом. Последний случай забо-
левания зафиксирован в марте 2024 г. у 21-летнего мужчины из провинции Кхань-
хоа. У пациента 11 марта поднялась температура и начался кашель, 15 марта он был 
госпитализирован в местную больницу из-за сохраняющихся симптомов. Позднее 
пациент был переведен в другую провинциальную больницу с диагнозом «тяжелая 
пневмония, сепсис и острый респираторный дистресс-синдром». Пациент скончался 
23 марта. Результаты расследования случая показали, что в феврале заболевший от-
правился на охоту на птиц. 

В сентябре-октябре также сообщалось, что от вируса гриппа А(H5N1) умерли 
20 тигров, содержавшихся в зоопарке Vuon Xoai недалеко от Хошимина. Известно, 
что хищники незадолго до гибели ели куриное мясо. Ни у одного из сотрудников зо-
опарка симптомов заболевания не выявлено. Кроме того, в период с 6 по 18 сентября 
в частном сафари-парке My Quynh Safari в соседней провинции Лонган от вируса 
H5N1 погибли 27 тигров, 3 льва и 1 пантера. 

В мае 2024 г. Национальная координационная служба Австралии уведомила 
ВОЗ о случае заболевания человека птичьим гриппом A(H5N1) в Мельбурне, штат 
Виктория. Случай инфицирования касался девочки 2,5 лет без сопутствующих па-



120

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

тологий. Из анамнеза заболевшей известно о посещении Калькутты (Индия) с 12 по 
29  февраля 2024  г. По возвращении в Австралию ребенок поступил в больницу 
в Виктории 2 марта, где ему оказали медицинскую помощь, и в тот же день его го-
спитализировали. Пациентку выписали из больницы после 2,5-недельного пребыва-
ния в связи с клинически удовлетворительным состоянием. 

О первом случае заболевания человека птичьим гриппом  А(H5N1) в ноябре 
2024 г. сообщила Канада. Заболевший – подросток из Британской Колумбии. По дан-
ным провинциального департамента здравоохранения, ребенок проходит лечение 
в детской больнице. Источник заражения и возможные контакты устанавливаются. 

В СМИ также имеется информация о высокой обеспокоенности ветеринарной 
службы Норвегии быстрым распространением вируса. Так, только в арктическом го-
роде Вадсо, входящем в губернию Финнмарк, собрали более 10 тыс. мертвых птиц. 

Следует отметить, что циркулирующие в настоящее время зоонозные вирусы 
гриппа пока не имеют способности к устойчивой передаче от человека человеку. Тем 
не менее вирус гриппа птиц рассматривается как серьезная потенциальная биологи-
ческая угроза. 

Учитывая имеющийся пандемический потенциал гриппа птиц, для миними-
зации риска для здоровья населения исключительно важным является проведение 
эпидемиологического надзора с целью предупреждения возникновения эпидемий 
и пандемий гриппа птиц. Тщательный анализ эпидемиологической ситуации, даль-
нейшая характеристика последних вирусов гриппа A как среди людей, так и среди 
животных, а  также серологические исследования имеют решающее значение для 
оценки сопутствующих рисков для общественного здравоохранения и оперативной 
корректировки мер по управлению рисками. 
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УДК 614.3:004.9(470)
 Зубова А.А., Сафронов В.А., Иванова А.В., Щербакова С.А., Кутырев В.В.

АИС «ПЕРИМЕТР» – ИНСТРУМЕНТ МОДЕРНИЗАЦИИ ИНФОРМАЦИОННОГО 
ОБЕСПЕЧЕНИЯ САНИТАРНОЙ ОХРАНЫ ТЕРРИТОРИИ РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ

ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 
Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

Динамика эпидемиологической конъюнктуры в странах мира, характеризующаяся сложной 
обстановкой по ряду инфекционных болезней, способных в считанные дни перерасти в глобаль-
ную угрозу мировому здравоохранению, а также тенденции к изменению структуры международных 
пассажиропотоков многократно увеличивают риски заноса опасных заболеваний на неэндемичные 
территории. В  2022  г. в рамках модернизации информационного обеспечения санитарной охра-
ны территории Российской Федерации на всех санитарно-карантинных пунктах на границе стра-
ны введена в постоянную эксплуатацию автоматизированная информационная система (АИС)  
«Периметр». В результате внедрения системы достигнута максимально возможная оперативность 
в информированности должностных лиц санитарно-карантинных пунктов об эпидемиологической 
обстановке в мире и сформирован эффективный инструмент отслеживания ситуации на феде-
ральном уровне в режиме реального времени. По результатам санитарно-карантинного контроля 
за текущий период 2024 г. отмечено, что основной поток граждан через границу страны зафикси-
рован из Китая (48 % от общего числа транспортных средств), Монголии (22,8 %), Турции (7,5 %), 
свидетельствующий о необходимом повышении настороженности в отношении возможного заноса 
инфекции из указанных стран.

Zubova A.A., Safronov V.A., Ivanova A.V., Shcherbakova S.A., Kutyrev V.V.
AIS “PERIMETER’’ – A TOOL FOR MODERNIZATION OF INFORMATION SUPPORT  
OF SANITARY PROTECTION OF THE TERRITORY OF THE RUSSIAN FEDERATION

Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

The dynamics of the epidemiological situation in the countries of the world, characterized by 
a complex situation for a number of infectious diseases that can grow into a global threat to public health in 
a matter of days, as well as trends in changing the structure of international passenger traffic multiply the 
risks of introduction of dangerous diseases into non-endemic areas. In 2022, as part of the modernization 
of information support for sanitary protection of the territory of the Russian Federation, the automated 
information system (AIS) “Perimeter” was put into permanent operation at all sanitary quarantine points 
on the border of the country. As a result of implementation of the system, the maximum possible efficiency 
in informing officials of sanitary-quarantine points about the epidemiological situation in the world has 
been achieved and an effective tool for tracking the situation at the federal level in real-time mode has 
been formed. According to the results of sanitary-quarantine control for the current period of 2024, the 
main flow of citizens across the border of the country was recorded from China (48 % of the total number 
of transportation means), Mongolia (22.8 %), Turkey (7.5 %), indicating the need for increased vigilance 
against the possible introduction of infection from these countries.

В современном мире постоянно сохраняющиеся риски возвращения старых 
инфекционных болезней, распространение известных заболеваний на ранее не эн-
демичных территориях, выход из-под контроля ранее «управляемых» инфекций и 
высокая вероятность возникновения новых инфекционных болезней многократно 
увеличивают риски возникновения, заноса и распространения инфекционных болез-
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ней в ранее «благополучных» странах мира. Так, ежегодно, по данным пограничной 
службы ФСБ России, границы страны пересекает более 160 млн человек.

Обращает на себя внимание и переориентирование пассажирских потоков через 
границу Российской Федерации. В условиях ограничения въезда российских граж-
дан на территорию европейских стран все большую популярность среди российских 
туристов набирает направление Юго-Восточной Азии (Таиланд, Индия, Вьетнам, 
Шри-Ланка). При этом в регионе сохраняются риски осложнения эпидемиологиче-
ской обстановки прежде всего по холере и трансмиссивным инфекциям: малярия, 
лихорадки денге, чикунгунья, – что может привести к возникновению чрезвычайной 
ситуации, в том числе и на территории России. В настоящее время отмечена тенден-
ция к переориентированию внешнеэкономической политики России, наращиванию 
делового партнерства со странами Африки, развитию туристического сегмента и ро-
сту вариантов прямого авиасообщения с рядом государств Африканского региона. 
По данным МИД России, в 2023 г. число российских туристов, посетивших стра-
ны Африки, выросло на 30 % по сравнению с предыдущим годом. При этом Афри-
канский континент регулярно сталкивается со вспышками опасных инфекционных 
болезней, истощающих финансовый и кадровый ресурс систем здравоохранения 
стран, что в значительной мере снижает потенциал реагирования. 

В условиях постоянного риска заноса инфекционных болезней, роста числа 
публикаций об эпидемиологическом неблагополучии в странах мира, в  том числе 
и «фейковых», нагрузка на специалистов санитарно-карантинных пунктов (СКП) 
в пунктах пропуска через государственную границу Российской Федерации много-
кратно возросла. Ежегодно в ходе санитарно-карантинного контроля (СКК) досма-
тривается 21–23 млн человек и более 560 тыс. транспортных средств (ТС) (по дан-
ным 2013–2023 гг.). Таким образом, в настоящее время на каждого сотрудника СКП 
приходится до 504 ТС и 18,9 тыс. человек, в отношении которых необходимо прове-
дение СКК. 

Учитывая вышесказанное, с целью модернизации информационного обеспече-
ния санитарной охраны территории в рамках федерального проекта программы «Са-
нитарный щит страны – безопасность для здоровья (предупреждение, выявление, 
реагирование)» разработана автоматизированная информационная система (АИС) 
«Периметр». В соответствии с приказом Роспотребнадзора от 30.12.2022 № 728 си-
стема введена в постоянную эксплуатацию в пунктах пропуска через государствен-
ную границу Российской Федерации.

В АИС «Периметр» мониторинг эпидемиологической ситуации в странах мира 
реализуется в автоматизированном режиме. При этом достоверность информации, 
аккумулированной в системе, ежедневно верифицируется специалистом-эпидемио-
логом института «Микроб», выполняющим функцию «аналитика». В качестве до-
полнительных информационных возможностей по снижению риска заноса опасных 
инфекционных болезней в системе предусмотрена функция принудительного опове-
щения об актуальных угрозах санитарно-эпидемиологическому благополучию насе-
ления Российской Федерации. Подобное принудительное информирование приме-
нялось в период стремительного распространения нового геноварианта COVID-19 
Omicron, в связи с ростом заболеваемости оспой обезьян в Африканском регионе и 
риском распространения заболевания за пределы континента, в отношении вспышек 
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инфекционных болезней в странах, этиологический агент которых временно остает-
ся не установленным, и при организации массовых мероприятий в Российской Фе-
дерации с международным участием.

Кроме автоматической оценки риска система предлагает пошаговый алгоритм 
действий, предлагаемый системой на основе оценки риска заноса инфекционной 
болезни, позволяет сотруднику СКП избежать ошибок и не допустить избыточных 
действий в необходимом комплексе мероприятий в рамках СКК. В  системе пред-
усмотрена возможность автоматического заполнения ряда сопроводительной доку-
ментации, заполняемой сотрудниками СКП ежедневно, что значительно сокращает 
время на выполнение рутинных и наиболее трудоемких процедур СКК, позволяя 
сконцентрировать внимание на осуществлении профилактических мероприятий.

Для внешнего информационного обмена и ведомственного контроля эффектив-
ности СКК на федеральном уровне в АИС «Периметр» реализована возможность 
аккумулирования данных о результатах проведенного СКК, анализа информации, 
полученной в ходе СКК, и визуализации полученных результатов. Так, согласно ре-
зультатам СКК за текущий период 2024 г. (январь – октябрь) досмотрено 513 тыс. 
ТС и 20,1 млн лиц. При этом выявлено 193 человека с признаками инфекционной 
болезни. В результате внедрения АИС «Периметр» занос опасных инфекционных 
болезней на территорию нашей страны минимизирован. 

За анализируемый период АИС «Периметр» зафиксирована переориентация 
пассажиропотоков со стран Европы на азиатские государства и рост числа переме-
щений через транзитные хабы, откуда можно лететь напрямую по многим западным 
направлениям, что сигнализирует специалистам СКП о необходимом повышении 
настороженности в отношении возможного заноса инфекции. С учетом анализа дан-
ных о проведенном СКК, стоит отметить что основной поток через границу России 
зарегистрирован из Китая (48 % от общего числа ТС), Монголии (22,8 %), Турции 
(7,5 %), свидетельствующий о необходимом повышении настороженности в отноше-
нии возможного заноса инфекции из указанных стран.

Таким образом, модернизация информационного и технического обеспечения 
СКК на основе внедрения АИС «Периметр» на всех действующих СКП страны, 
направлена на повышение эффективности и системности работы по снижению ри-
ска заноса и распространения опасных инфекционных болезней из-за рубежа. Кро-
ме того, достигнута максимально возможная оперативность в информированности 
должностных лиц СКП о текущей эпидемиологической обстановке в странах мира 
и сформирован эффективный инструмент отслеживания ситуации на федеральном 
уровне в режиме реального времени. 



124

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

УДК 579.84:616-07(665.7)
 Ibrahim A.B.1, Найденова Е.В.2, Карташов М.Ю.3, Гуркин Г.А.2, Захаров К.С.2,  

 Traore M.S.4, Boumbaly S.1

ВЫЯВЛЕНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКИХ МАРКЕРОВ COXIELLA BURNETII  
В СУСПЕНЗИЯХ КЛЕЩЕЙ НА ТЕРРИТОРИИ ГВИНЕЙСКОЙ РЕСПУБЛИКИ

1Лаборатория вирусных геморрагических лихорадок, Конакри, Гвинейская Республика;  
2ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 

Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация; 3ФБУН «Государственный научный центр 
вирусологии и биотехнологии «Вектор» Роспотребнадзора, р.п. Кольцово, Российская Федерация; 

4Исследовательский институт прикладной биологии Гвинеи, Киндия, Гвинейская Республика

Лихорадка Ку, вызываемая бактерией Coxiella burnetii, продолжает оставаться серьезной как 
медицинской, так и ветеринарной проблемой во всем мире. На территории Гвинейской Республики 
работа по изучению циркуляции возбудителя данной инфекционной болезни началась в 80–90-е гг. 
прошлого столетия и была продолжена в настоящее время. Основными переносчиками коксиелл 
в природе являются иксодовые клещи. Цель исследования – выявление генетических маркеров 
C. burnetii в пробах иксодовых клещей, собранных на территории всех ландшафтно-географических 
зон Гвинейской Республики. Для работы собраны и проанализированы методом ПЦР 1932 пробы 
иксодовых клещей 11  видов. Часть образцов изучена методом высокопроизводительного секве-
нирования. Генетические маркеры возбудителя лихорадки Ку методом ПЦР обнаружены в 332 
(17,4 %) пробах. Показано, что основными переносчиками C. burnetii на территории Гвинеи явля-
ются иксодовые клещи Aconitum variegatum (18,2 %). В 8 пробах определена полная нуклеотидная 
последовательность 16S рРНК возбудителя лихорадки Ку. Полученные последовательности заде-
понированы в международной базе данных NCBI GenBank (№ OQ152497 – OQ152500).

Ibrahim A.B.1, Naidenova E.V.2, Kartashov M.Yu.3, Gurkin G.A.2, Zakharov K.S.2,  
Traore M.S.4, Boumbaly S.1

IDENTIFICATION OF GENETIC MARKERS OF COXIELLA BURNETII  
IN TICK SUSPENSIONS IN THE TERRITORY OF THE REPUBLIC OF GUINEA

1Laboratory of Viral Hemorrhagic Fevers of Guinea, Conakry, Republic of Guinea; 2Russian Research  
Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation; 3State Scientific 
Center of Virology and Biotechnology “Vector” of the Rospotrebnadzor, Novosibirsk Region, Kol’tsovo,  

Russian Federation; 4Research Institute of Applied Biology of Guinea, Kindia, Republic of Guinea

Q fever, caused by the bacterium Coxiella burnetii, continues to be a serious medical and veterinary 
concern worldwide. On the territory of the Republic of Guinea, work on the study of the circulation of the caus-
ative agent of this infectious disease began in the 1980s–1990s and has been continued at the present time. 
The main carriers of coxiella in nature are Ixodidae ticks. The aim of the study was to identify genetic markers 
of C. burnetii in samples of Ixodidae ticks collected on the territory of all landscape-geographical zones of the 
Republic of Guinea. For the work, 1932 samples of Ixodidae mites of 11 species were tested by PCR. Some 
of the samples were studied using high-throughput sequencing. Genetic markers of the causative agent of 
Q fever were detected by PCR in 332 (17.4 %) samples. It has been shown that the main vectors of C. burnetii 
in Guinea are the Ixodidae tick Aconitum variegatum (18.2 %). The complete nucleotide sequence of the 16S 
rRNA of the Q fever pathogen was determined for 8 samples. The obtained sequences are deposited in the 
NCBI GenBank international database (No. OQ152497 – OQ152500).

Лихорадка Ку (коксиеллез) – одна из самых изученных зооантропонозных ин-
фекционных болезней в Африке, которая широко распространена по всему конти-
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ненту, исключая территорию Сахары. Но в то же время сведения об особенностях 
циркуляции Coxiella burnetii (семейство Legionellaceae, класс Gammaproteobacteria), 
видах иксодовых клещей, которые являются основными переносчиками возбудителя 
в природных очагах, очень ограничены. 

На территории Гвинейской Республики, расположенной в Западной Африке, 
работа по изучению лихорадки Ку проводилась в разные годы. Так, в 80–90 гг. про-
шлого столетия на базе Советско-Гвинейской научно-исследовательской вирусоло-
гической и микробиологической лаборатории были получены данные об иммунной 
прослойке населения и выявлены специфические антитела в сыворотках крови сель-
скохозяйственных животных. Далее, уже на современном этапе сотрудничества, ис-
следования в этом направлении были продолжены.

Цель настоящей работы – выявление генетических маркеров Coxiella burnetii 
в пробах иксодовых клещей, собранных на территории всех ландшафтно-географи-
ческих зон Гвинейской Республики.

Материалы и методы. Исследования проводили в лаборатории Российско-
Гвинейского центра эпидемиологии и профилактики инфекционных болезней 
(г.  Киндия, Гвинейская Республика) российские и гвинейские специалисты. Сбор 
иксодовых клещей осуществляли на территории всех ландшафтно-географических 
зон Гвинеи. Эктопаразитов снимали с людей, крупного и мелкого рогатого скота, 
домашних и безнадзорных собак и кошек, мелких млекопитающих. Всего за время 
проведения исследований собрано 5680 экземпляров клещей 11 видов, из которых 
сформировано 1932 пробы. Полученный материал тестировали методом ПЦР с ис-
пользованием набора реагентов «АмплиСенс® Coxiella burnetii-FL» (ФБУН ЦНИИЭ,  
Российская Федерация). Отдельные образцы, в  которых была выявлена ДНК 
C. burnetii, подвергали углубленному генетическому анализу. Часть образцов проа-
нализирована с использованием методов высокопроизводительного секвенирования 
на платформе Ion  S5 (Thermo Scientific, США) и изучен их плазмидный профиль 
со специфическими праймерами к локусам QpH1, QpRS и QpDV.

Результаты. ДНК возбудителя лихорадки Ку методом ПЦР обнаружена в 332 
(17,4 %) пробах, собранных во всех регионах Гвинейской Республики. На основании 
полученных сведений показано, что основными переносчиками C. burnetii на терри-
тории Гвинеи являются иксодовые клещи Aconitum variegatum (18,2 %). При прове-
дении дополнительных молекулярно-генетических исследований выявлены штаммы 
коксиелл, несущие плазмиду QpH1, способные вызывать заболевания у людей и жи-
вотных. В 8 пробах определена полная нуклеотидная последовательность 16S рРНК 
возбудителя лихорадки Ку, которая на 99,9 % совпала со штаммом, представленным 
в базе данных NCBI GenBank в качестве референсного. Каких-либо различий, связан-
ных с местом сбора образцов и видами исследуемых клещей, не выявлено. Получен-
ные последовательности 16S рРНК C. burnetii с наиболее высоким качеством анали-
за зарегистрированы в международной базе данных NCBI GenBank (№ OQ152497 – 
OQ152500).

Результаты данного исследования указывают на необходимость дальнейшего про-
должения изучения особенностей циркуляции C. burnetii на территории Гвинеи. Еже-
годный мониторинг позволит оценить риск возникновения заболеваний, вызываемых 
коксиеллами, у людей и животных и разработать схему лабораторной диагностики.
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УДК 616.98:578.8 
 Иванова А.В., Сафронов В.А.

ФОРМИРОВАНИЕ ОБЪЕКТИВНОЙ МЕТОДИЧЕСКОЙ БАЗЫ 
ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОГО ПРОГНОЗИРОВАНИЯ ЗАБОЛЕВАЕМОСТИ 

ГЕМОРРАГИЧЕСКОЙ ЛИХОРАДКОЙ С ПОЧЕЧНЫМ СИНДРОМОМ  
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ МЕТОДОВ МАШИННОГО ОБУЧЕНИЯ

ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 
Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

Высокая медицинская и социальная значимость проблемы геморрагической лихорадки 
с почечным синдромом (ГЛПС) в России является весомым аргументом в пользу разработок ка-
чественно новых подходов к прогнозированию эпидемиологических осложнений. Целью работы 
явилось формирование объективной методической базы прогнозирования эпидемиологической 
обстановки по ГЛПС за счет использования методов машинного обучения при моделировании вли-
яния комбинаций абиотических факторов риска на фактическую заболеваемость ГЛПС. Материалы 
исследования составили данные о 10 788 случаях заболевания ГЛПС, зарегистрированных с 1982 
по 2022 г. на территории Саратовской области. В качестве факторов, вероятно оказывающих влия
ние на эпидемический процесс ГЛПС, рассмотрены более 46  тыс. значений метеопоказателей, 
представленных в открытом доступе Гидрометцентром России. Разработка нейросетевой модели 
прогнозирования выполнена на базе специализированного модуля платформы Loginom версии 7.1. 
В работе показано, что применение нейросетевых алгоритмов позволяет с достаточной точностью 
получить прогноз возможного развития эпидемиологической обстановки по ГЛПС в будущем с ве-
роятностью 98,8 %, что позволит обеспечить качественный переход от экспертного прогнозирова-
ния к независимому анализу эпидемиологических тенденций.

Ivanova A.V., Safronov V.A.
FORMATION OF AN OBJECTIVE METHODOLOGICAL BASE FOR EPIDEMIOLOGICAL 

FORECASTING OF THE INCIDENCE OF HEMORRHAGIC FEVER WITH RENAL 
SYNDROME USING MACHINE LEARNING TECHNIQUES

Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

The high medical and social significance of the problem of hemorrhagic fever with renal syndrome 
(HFRS) in Russia is a strong argument in favor of developing qualitatively new approaches to forecasting 
epidemiological complications. The aim of the work was to form an objective methodological base for 
forecasting the epidemiological situation on HFRS through the use of machine learning methods in 
modeling the influence of combinations of abiotic risk factors on the actual incidence of HFRS. The study 
materials included data on 10,788 cases of HFRS registered from 1982 to 2022 in the Saratov Region. 
More than 46 thousand values ​​of meteorological indicators presented in the public domain provided by the 
Hydrometeorological Center of Russia were considered as factors that would likely influence the HFRS 
epidemic process. The development of a neural network forecasting model was performed on the basis of 
a specialized module of the Loginom platform version 7.1. The work shows that the use of neural network 
algorithms allows for obtaining a forecast of the possible development of the epidemiological situation 
for HFRS in the future with sufficient accuracy with a probability of 98.8%, which will ensure a qualitative 
transition from expert forecasting to an independent analysis of epidemiological trends.

Высокая социальная и медицинская значимость проблемы геморрагической 
лихорадки с почечным синдромом (ГЛПС) в Российской Федерации требует внедре-
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ния эффективных и современных методов анализа и прогнозирования, необходимых 
для принятия аргументированных решений, оперативного управления ситуацией и 
планирования профилактических мероприятий. Перспективным решением постав-
ленной задачи, на наш взгляд, представляется разработка и внедрение в практику 
эпидемиологического надзора за ГЛПС методик анализа и прогнозирования заболе-
ваемости на основе методов машинного обучения. Широкое распространение болез-
ни в разных климатических и геоботанических условиях, наблюдаемая тенденция 
к росту уровня заболеваемости населения на фоне постоянной профилактической 
поддержки в природных очагах и расширение ареала циркуляции хантавирусов сви-
детельствуют о наличии сложного характера взаимодействия факторов, определяю-
щих активность эпизоотического процесса и интенсивность эпидемических прояв-
лений. Проблема анализа таких сложных, нелинейных зависимостей и опосредован-
но действующих компонентов может быть эффективно решена при использовании 
возможностей искусственных нейронных сетей, представляющих собой математи-
ческие модели и их программные реализации.

Вся работа по отбору критериев прогностической оценки, обучению и тестиро-
ванию нейронных сетей выполнена в три этапа.

В ходе первого этапа исследования сформирована обучающая выборка для фор-
мирования нейросетевой модели прогнозирования. Проведенный анализ заболевае-
мости ГЛПС в Саратовской области позволил установить показатели, необходимые 
для формирования прогностической оценки: базовый среднемноголетний уровень 
заболевших, соответствующий 300 заболевшим в год и значимый в эпидемиологи-
ческом отношении для области период прогнозирования осложнения эпидемиологи-
ческой обстановки (с мая предыдущего года по май текущего). 

В качестве факторов, предположительно оказывающих влияние на заболевае
мость ГЛПС в зависимости от сезона года, нами рассмотрены 34 абиотических пока-
зателя с установленной климатической нормой, характерной для Саратовской обла-
сти, по литературным данным. Для подтверждения наличия влияния всех принятых 
в анализ абиотических (климатических) факторов на заболеваемость ГЛПС прове-
ден корреляционный анализ. По коэффициенту Пирсона r≥0,62 (сильная связь) для 
дальнейшего моделирования отобраны только восемь климатических показателей: 
максимальное количество осадков в летний период (коэффициент Пирсона – 0,696); 
высота снежного покрова в феврале (0,694); средняя высота снежного покрова 
в зимний период (0,637); максимальная высота снежного покрова в зимний период 
(0,688); максимальное количество осадков в зимний период (0,621); суммарное коли-
чество осадков в зимний период (0,697); максимальная температура воздуха весной 
(0,771) и количество дней с оттепелью в зимний период (-0,639). Уровень значимо-
сти выбранных показателей подтвержден выполненным анализом методом конеч-
ных классов, по результатам которого у каждого из восьми выбранных показателей 
уровень значимости соответствовал самому высокому рангу (более 0,3).

Все исходные данные были распределены на контрольную и тестовую выбор-
ки, необходимые для управления процессом обучения. Сформированы категории 
прогноза – результат прогностической оценки будет характеризовать динамику ожи-
даемой заболеваемости по трем уровням: ожидаемая заболеваемость на уровне сред-
немноголетних показателей; ожидаемая заболеваемость на уровне выше или ниже 



128

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

среднемноголетней, выраженная в процентах. Данные о заболеваемости в 2022 г. на 
сеть не подавались и были зарезервированы для проверки эффективности созданной 
нейросетевой модели и качества ее прогноза. 

На втором этапе происходило «обучение» нейронной сети. В  ходе обучения 
проанализированы 13 142 комбинации влияния восьми выбранных климатических 
факторов на заболеваемость ГЛПС в области. Полученные данные использованы для 
построения модели прогностической оценки, работающей по следующему алгорит-
му. При вводе в модель фактических данных восьми выбранных ранее параметров 
за анализируемый период (с мая предыдущего года по май текущего) «обученная» 
нейронная сеть самостоятельно осуществляет комбинирование всех возможных со-
четаний действия факторов и определяет возможный результат прогнозирования. 

Преимущество методики заключается в реализации возможности ручной на-
стройки параметров, позволяющей задавать интересующие параметры задолго до 
наступления эпидемического сезона в условиях отсутствия фактических данных. 
С помощью инструмента визуализации прогноза можно искусственно вводить ин-
тересующие параметры климатических данных и прогнозировать заболеваемость 
на ближайшую перспективу, ориентируясь на среднегодовые значения выбранных 
показателей, которые нейросеть рассчитает самостоятельно. 

На третьем этапе выполнено тестирование полученной модели путем сравне-
ния прогнозируемых значений с набором известных данных, которые ранее на сеть 
не подавались. Достоверность прогнозирования заболеваемости ГЛПС по разра-
ботанной модели проверена по методике оценки точности нейросетевых моделей. 
В нашем исследовании по ретроспективным данным правильное прогнозирование 
развития осложнения эпидемиологической обстановки по ГЛПС в Саратовской об-
ласти получено в 98,8 % случаях. Тестовые данные по заболеваемости ГЛПС в Са-
ратовской области в 2023  г., не подаваемые на сеть в режиме обучения, показали 
достоверный результат прогнозирования: ожидаемая заболеваемость на уровне 
ниже среднемноголетней (фактическая – 83 случая заболевания). При этом соглас-
но экспертному прогнозу на 2023 г., сформированному на основании комплексной 
экспертной оценки эпидемиологической ситуации предыдущего года и фактических 
эпизоотологических данных осуществленного мониторинга, Саратовская область 
была отнесена к территориям с высоким прогностическим риском осложнения эпи-
демиологической ситуации по ГЛПС в 2023 г. 

Необходимо отметить, что рассматриваемая модель специфична только для тер-
ритории Саратовской области. Для использования представленного подхода к про-
гнозированию ГЛПС в других регионах России, в связи с широким разнообразием 
климатических, ландшафтных, геоботанических и других особенностей территории, 
формирующих структуру и обусловливающих активность природного очага ГЛПС, 
необходимо полностью «переобучить» нейронную сеть данными, характерными для 
исследуемых территорий. Предложенный нами методический подход к прогнозиро-
ванию эпидемиологической обстановки по ГЛПС подразумевает не создание единой 
универсальной модели прогнозирования, а построение неизменного сценария иссле-
дования с возможностью в считанные минуты «переобучить» нейронную сеть под 
региональную специфику.
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Внедрение в практику методического подхода к прогнозированию ГЛПС на 
базе методов нейросетевого прогнозирования позволит обеспечить качественный 
переход от экспертного прогнозирования к независимому анализу эпидемиологиче-
ских тенденций основанному на сплошном, непрерывном ряде достоверных фак-
тических данных. В связи с этим ежегодные прогнозы эпидемиологической обста-
новки в природных очагах ГЛПС Российской Федерации приобретут фактическую 
аналитическую базу, что, несомненно, повысит их информационные возможности и 
значимость при планировании и проведении профилактических работ учреждения-
ми Роспотребнадзора.
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УДК 578.834.1:341.735
 Иванова И.А., Филиппенко А.В., Павлович Н.В., Аронова Н.В., Цимбалистова М.В., 

Анисимова А.С., Омельченко Н.Д., Труфанова А.А., Жукова О.Г.
ВЛИЯНИЕ ГЕНОВАРИАНТОВ SARS-CoV-2 НА ИММУННЫЙ СТАТУС ПАЦИЕНТОВ 

С ВНЕБОЛЬНИЧНЫМИ ПНЕВМОНИЯМИ РАЗЛИЧНОЙ ЭТИОЛОГИИ
ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 

Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

Проведен сравнительный анализ количественного и качественного содержания основных 
популяций Т- и В-лимфоцитов у пациентов с внебольничными пневмониями, ассоциированными 
с SARS-CoV-2, а  также представителями бактериальной либо бактериально-грибковой приро-
ды, в  периоды распространения на территории Ростовской области геновариантов возбудителя 
COVID-19 1.617.2 (дельта) и В.1.1.529 (омикрон). У пациентов всех групп определяли относитель-
ное и абсолютное количество T-лимфоцитов (CD45+CD3+), T-хелперов (CD45+CD3+CD4+), цитоток-
сических лимфоцитов (CD45+CD3+CD8+), натуральных киллеров (NK) (CD45+CD3–CD16+CD56+), 
T-NK-клеток (CD45+CD3+CD16–CD56+), наивных T-лимфоцитов (CD45+CD45RO–CD45RA+), активи-
рованных/памяти T-лимфоцитов (CD45+CD45RO+CD45RА–), В-лимфоцитов (CD45+CD19+), В1-лим-
фоцитов (CD45+CD5+CD19–CD27–), В2-лимфоцитов (CD45+CD19+CD5–CD27–), В-клеток памяти 
(CD45+CD19+СD5–CD27+). В результате проведенного исследования выявлены изменения в иммун-
ном статусе больных внебольничными пневмониями, касающиеся относительного и абсолютного 
содержания Т-хелперов, цитотоксических лимфоцитов, а также качественного и количественного 
состава популяции В-лимфоцитов, которые зависят не только от природы инфекционного агента, 
но и от доминирующего в данный момент геноварианта SARS-CoV-2.

Ivanova I.A., Filippenko A.V., Pavlovich N.V., Aronova N.V., Tsimbalistova M.V.,  
Anisimova A.S., Omel’chenko N.D., Trufanova A.A., Zhukova O.G.

THE IMPACT OF SARS-CoV-2 GENOVARIANTS ON THE IMMUNE STATUS OF PATIENTS 
WITH COMMUNITY-ACQUIRED PNEUMONIA OF VARIOUS ETIOLOGIES

Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Rostov-on-Don,  
Russian Federation

A comparative analysis of the quantitative and qualitative content of the main populations of T- and 
B-lymphocytes was carried out in patients with community-acquired pneumonia associated with SARS-
CoV-2, as well as representatives of bacterial or bacterial-fungal nature, during the periods of spread 
of genovariants of the COVID-19 pathogen 1.617.2 (Delta) and B.1.1.529 (Omicron) in the Rostov 
Region. In patients of all groups, the relative and absolute numbers of T  lymphocytes (CD45+CD3+), 
T helpers (CD45+CD3+CD4+), cytotoxic lymphocytes (CD45+CD3+CD8+), natural killers (NK) (CD45+CD3–

CD16+CD56+), T-NK cells (CD45+CD3+CD16–CD56+), naive T  lymphocytes (CD45+CD45RO–CD45RA+), 
activated/memory T  lymphocytes (CD45+CD45RO+CD45RA–), B  lymphocytes (CD45+CD19+), 
B1 lymphocytes (CD45+CD5+CD19–CD27–), B2 lymphocytes (CD45+CD19+CD5–CD27–), memory B cells 
were determined (CD45+CD19+CD5–CD27+). As a result of the study, changes in the immune status of 
patients with community-acquired pneumonia were revealed, concerning the relative and absolute 
content of T-helpers, cytotoxic lymphocytes, as well as the qualitative and quantitative composition of the 
B-lymphocyte population, which depend not only on the nature of the infectious agent, but also on the 
currently dominant SARS-CoV-2 genovariant.
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При внебольничных пневмониях (ВП) часто регистрируются нарушения, ка-
сающиеся формирования местного и системного клеточного и гуморального имму-
нитета, его регуляции, функциональной активности иммунокомпетентных клеток 
[Мавзютова Г.А. и др., 2007; Мирхайдаров А.М. и др., 2016; Вишневский В.И и др., 
2018; Zhou Y. et al., 2020]. В период пандемии COVID-19 было отмечено значитель-
ное увеличение количества больных ВП. SARS-CoV-2 способен вызывать много-
численные патологические изменения в иммунной системе, такие как нейтрофилия, 
выраженная лимфоцитопения [Lippi  G. et  al., 2020], нарушения функциональной 
активности популяций лимфоцитов, имеющих решающее значение в элиминации 
возбудителей внутриклеточных инфекций, вызывая дисфункцию в работе иммунной 
системы [Ganji A. et al., 2020; Yang J. et al., 2021] и делая больных ВП уязвимыми 
к вторичным инфекциям вирусной и бактериальной природы. Все вышеперечислен-
ное способствует более длительному и тяжелому течению заболевания и снижению 
эффективности проводимого лечения.

Целью нашей работы была оценка иммунного статуса больных с внебольнич-
ными пневмониями смешанной этиологии на фоне распространения геновариантов 
SARS-CoV-2 1.617.2 (дельта) и В.1.1.529 (омикрон).

Обследованы больные, попавшие в стационар через 5–7 суток после начала за-
болевания. Поражение легких у пациентов составляло от 2 до 12  %. Отбор проб 
проводили в первые сутки после поступления в больницу. Наличие возбудителя 
COVID-19 определяли в мазках методом ПЦР, используя набор «Вектор-ПЦРрв- 
2019-nCoV-RG» (ФБУН ГНЦ  ВБ «Вектор» Роспотребнадзора, Россия). Бактери-
ологические исследования осуществляли согласно действующим документам 
[МУК 4.2.3115–13]. Оценивали биохимическую активность, морфологию колоний, 
концентрацию патогенов (в  количестве ≥  105  КОЕ/мл). Видовую принадлежность 
подтверждали с помощью масс-спектрометра Autoflex (Bruker Daltonics, Германия), 
используя программное обеспечение BioTyper 3.0. С целью исключения из исследо-
вания тех, кто ранее уже перенес SARS-CoV-2, либо был привит противоковидными 
вакцинами, в  сыворотках крови пациентов определяли наличие антител класса  G 
к  S-белку возбудителя COVID-19, используя набор «ИФАанти-SARS-CoV-2IgG» 
(АО «Вектор-Бест», Россия). В результате для участия в исследовании отобраны па-
циенты с ВП, ассоциированными с SARS-CoV-2, а также ковидпозитивные больные 
с ВП, у которых дополнительно были выявлены представители бактериальной (грам-
положительные кокки, бактерии семейства Enterobacteriaceae, неферментирующие 
грамотрицательные бактерии) либо сочетанной бактериально-грибковой (род Can-
dida) природы. Контрольную группу составляли волонтеры без признаков респира-
торного заболевания, с отрицательным ПЦР-тестом на SARS-CoV-2 и отсутствием 
специфических к SARS-CoV-2 антител.

В цельной крови пациентов определяли относительное и абсолютное количество 
T-лимфоцитов (CD45+CD3+), T-хелперов (CD45+CD3+CD4+), цитотоксических лим-
фоцитов (CD45+CD3+CD8+), натуральных киллеров (NK) (CD45+CD3–CD16+CD56+), 
T-NK-клеток (CD45+CD3+CD16–CD56+), наивных T-лимфоцитов (CD45+CD45RO–

CD45RA+), активированных/памяти T-лимфоцитов (CD45+CD45RO+CD45RА–), 
В-лимфоцитов (CD45+CD19+), В1-лимфоцитов (CD45+CD5+CD19–CD27–), В2-лим-
фоцитов (CD45+CD19+CD5–CD27–), В-клеток памяти (CD45+CD19+СD5–CD27+). 
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Результаты сравнительного анализа количественного и качественного состава 
основных популяций Т- и В-лимфоцитов у пациентов с ВП свидетельствуют о том, 
что у инфицированных SARS-CoV-2 больных, независимо от геноварианта возбу-
дителя, наблюдается снижение, по сравнению с контрольной группой, относитель-
ного числа Т-клеток за счет уменьшения количества цитотоксических лимфоцитов. 
У  пациентов с COVID-19, обусловленной обоими геноваринтами, внебольничная 
пневмония которых ассоциирована также с наличием бактериальной или бактери-
ально-грибковой инфекции, было зарегистрировано наличие Т-лимфоцитопении за 
счет снижения относительного числа Т-хелперов. В отличие от показателей паци-
ентов, заболевание которых обусловлено геновариантом дельта, у инфицированных 
омикроном зарегистрировано увеличение относительного числа NK-клеток, при-
чем в двух других группах этот показатель не отличался от контрольных значений. 
У ковидпозитивных больных во все этапы исследования и независимо от наличия 
других возбудителей, выявлено увеличение, по сравнению с контрольной группой, 
относительного числа наивных Т-лимфоцитов. Количество активированных/па-
мяти Т-клеток оставалось на уровне контрольных значений только у пациентов с 
В.1.1.529 (омикрон). Достоверно большее, по сравнению с контролем, относитель-
ное содержание популяций и субпопуляций В-лимфоцитов зарегистрировано у боль-
ных, у которых на фоне COVID-19 верифицировано наличие бактериально-грибко-
вой инфекции, а в случае инфицирования омикроном – и в группе с сопутствующей 
бактериальной микрофлорой. Следует отметить, что увеличение числа В-клеток 
было обусловлено большим количеством В2-лимфоцитов. Достоверных изменений 
в количестве В-клеток памяти, относительно контрольных значений, ни в одной из 
опытных групп не обнаружено.

Таким образом, у пациентов с новой коронавирусной инфекцией, вызванной 
1.617.2 (дельта) и В.1.1.529 (омикрон), регистрируются как общие нарушения: нали-
чие Т-лимфоцитопении, обусловленной снижением числа лимфоцитов CD8+, – так 
и характерные для каждого геноварианта отличия: у пациентов, инфицированных 
омикроном, увеличивается относительное количество NK-клеток, а  содержание 
активированных/памяти Т-клеток не изменяется, оставаясь на уровне контроля. 
У пациентов с COVID-19 геноварианта омикрон, у которых верифицированы возбу-
дители бактериальной природы, при сравнении с аналогичной группой пациентов, 
но инфицированных штаммом дельта, выявлено увеличение относительного и аб-
солютного числа В- и В2-лимфоцитов. Полученные данные свидетельствуют о том, 
что изменения в иммунном статусе больных внебольничными пневмониями зависят 
не только от природы инфекционного агента, но и от доминирующего геноварианта 
SARS-CoV-2. 
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УДК 615.371
 Ильичёв А.А., Карпенко Л.И.

ПРОБЛЕМЫ ДОСТАВКИ мРНК-ВАКЦИН С ПОМОЩЬЮ ЛИПОСОМ  
И ВОЗМОЖНЫЕ ПУТИ ИХ РЕШЕНИЯ

ФБУН «Государственный научный центр вирусологии и биотехнологии «Вектор» 
Роспотребнадзора, р.п. Кольцово, Российская Федерация

Один из новых подходов к созданию вакцин – это вакцины на основе мРНК. мРНК-вакцины 
имеют ряд весьма полезных преимуществ по сравнению с другими типами вакцин. Генетическая 
информация мРНК реализуется в цитозоле клетки, благодаря этому вероятность интеграции мРНК 
в геном хозяина крайне низка, мРНК-вакцины индуцируют как клеточный, так и гуморальный имму-
нитет. Иммунизация мРНК не вызывает антивекторного иммунного ответа. Основной недостаток 
мРНК-вакцин связан со способом их доставки клеткам макроорганизма. Различным способам до-
ставки мРНК посвящен предлагаемый доклад. Будут рассмотрены проблемы, связанные с липо-
сомальными наночастицами, методы и подходы, позволяющие избежать негативные последствия 
компонентов липосомальных частиц. Особое внимание будет уделено физическим методам до-
ставки, таким как магнитная трансфекция, электропорация и струйная инжекция.

Ilyichev A.A., Karpenko L.I.
PROBLEMS OF mRNA VACCINE DELIVERY USING LIPOSOMES  

AND POSSIBLE SOLUTIONS
State Research Center of Virology and Biotechnology “Vector” of the Rospotrebnadzor,  

Kol’tsovo, Russian Federation

One of the new approaches to vaccine creation is mRNA-based vaccines. mRNA vaccines have 
a number of very useful advantages over other types of vaccines. The genetic information of mRNA is 
realized in the cytosol of the cell, due to which the probability of mRNA integration into the host genome 
is extremely low, mRNA vaccines induce both cellular and humoral immunity. Immunization with mRNA 
does not cause an anti-vector immune response. The main disadvantage of mRNA vaccines is associated 
with the method of their delivery to the cells of the macroorganism. The proposed report is devoted to 
various methods of mRNA delivery. The problems associated with liposomal nano-particles, methods 
and approaches to avoid the negative effects of liposomal particle components are discussed. Particular 
attention is paid to physical delivery methods such as magnetic transfection, electroporation and jet 
injection.

Вакцинация является наиболее эффективным методом предотвращения инфек-
ционных заболеваний. Один из новых подходов к созданию вакцин – это вакцины 
на основе мРНК. мРНК-вакцины имеют ряд весьма полезных преимуществ по срав-
нению с другими типами вакцин. Во-первых, безопасность: мРНК кодирует толь-
ко целевой антиген, вследствие этого отсутствует потенциальный риск заражения 
при введении в организм. Во-вторых, принцип действия мРНК-вакцин заключается 
в том, что их генетическая информация реализуется в цитозоле клетки, и ядерная 
локализация не требуется. Благодаря этому вероятность интеграции мРНК в геном 
хозяина крайне низка. При этом мРНК-вакцины, как и ДНК-вакцины, способны ин-
дуцировать клеточный и гуморальный иммунные ответы. И, наконец, мРНК являет-
ся минимальным генетическим вектором, поэтому иммунизация не вызывает анти-
векторного иммунного ответа и мРНК-вакцины можно вводить повторно. Такими 



134

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

вакцинами за последнее четыре года вакцинировано более миллиарда человек. Все 
они вводились пациентам в виде инкапсулируемых в наночастицы, состоящих из ио-
низированных липидов. Необходимость инкапсуляции мРНК связана с тем, что «го-
лая» молекула по своей природе нестабильна и склонна к быстрой деградации ну-
клеазами и самогидролизу. Вакцины Moderna и Pfizer продемонстрировали высокую 
эффективность и весьма приемлемую безопасность. Несмотря на то, что доставка 
мРНК с помощью липосом оказалась весьма эффективной, вскрылись ее опреде-
ленные недостатки, связанные как со сложностью хранения (вплоть до минус 80 °С) 
и, следовательно, логистикой таких вакцин, так и с побочными поствакцинальными 
явлениями. Считается, что эти явления связаны в основном с природой липидов, 
покрывающих мРНК (ЛНЧ).

Например, было показано, что пустые ЛНЧ, содержащие ионизируемый липид 
YSK13, повышают плазменные уровни аланинаминотрансферазы и аспартатами-
нотрансферазы, маркеров поражения печени, через инфильтрацию печеночных ней-
трофилов.

Другим источником токсичности являются ПЭГилированные липиды, которые 
при повторном введении мРНК-вакцины могут спровоцировать иммунитет к выра-
ботке анти-ПЭГилированных антител. Эти антитела могут быстро выводить после-
дующие дозы ПЭГилированных LNP из кровотока. Это не только снижает эффек-
тивность вакцинации, но и увеличивает риск побочных реакций из-за быстрого рас-
пределения наночастиц по организму. Еще одним недостатком ЛНЧ является такое 
явление, как нецелевая доставка. Это приводит к тому, что неспециализированные 
клетки производят вирусные антигены, вызывая непреднамеренные иммунные ре-
акции и тканеспецифические повреждения, что приводит к таким заболеваниям, как 
миокардит, острый инфаркт миокарда, паралич Белла, перикардит, тромбоэмболия 
легочной артерии, тромбоз церебрального венозного синуса. Хотя серьезные побоч-
ные эффекты, такие как миокардит, инсульт и анафилаксия, встречаются редко, они 
все-таки имеют место. Особые опасения вызывает то, что сердечно-сосудистые на-
рушения наиболее часто встречаются среди лиц мужского пола от 17 до 40 лет.

Для доставки мРНК исследуются различные формы поликатионных носителей, 
включая липиды, полимерные и полипептидные системы, дендримеры, наночасти-
цы золота, а также системы, основанные на физических принципах. Разработка бо-
лее совершенных и одновременно простых и безопасных методов доставки позво-
лит решить проблемы, присущие на данный момент липосомальным вакцинам на 
основе мРНК. В своей работе мы использовали для доставки различные химические 
и физические способы доставки мРНК. На примере экспериментальных мРНК-вак-
цин против COVID-19, сезонного гриппа, гриппа птиц (H5N8) мы кроме липосом 
использовали хитозан, полиглюкин, дендримеры, а также физические способы до-
ставки: магнитную трансфекцию, электропорацию, струйную безыгольную инжек-
цию. Что касается мРНК-вакцин, то на начало наших работ метод струйной инжек-
ции для них не применялся и не было открытых публикаций в научной литературе. 
На примере экспериментальной мРНК-вакцины против COVID-19, несущей после-
довательность рецептор-связывающего домена SARS-CoV-2, мы вводили мышам 
«голую» молекулу мРНК методом струйной инжекции с использованием инжектора 
китайского производства. В ходе данной работы мы апробировали и доказали эффек-
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тивность экономичного, простого и безопасного способа доставки мРНК с помощью 
струйной инжекции, который может стать хорошей альтернативой липидным нано-
частицам. Первоначальные опасения, связанные с возможностью деградации мРНК 
при ее доставке методом струйной инжекции, не подтвердились. При сравнительной 
оценке данных по иммуногенности мРНК-RBD, введенной в/м в ЛНЧ и с помощью 
струйной инжекции, мы показали, что последний метод индуцирует как клеточный, 
так и гуморальный иммунитет, включая индукцию вируснейтрализующих антител, 
что сравнимо с иммунизацией животных с помощью ЛНЧ. 

Сравнение иммуногенности мРНК-α2-RBD (вакцина против COVID-19) на ла-
бораторных животных при использовании разных способов доставки показало, что 
введение мРНК животным путем магнитотрансфекции и электропорации не приво-
дит к приемлемому уровню иммунного ответа. Показано, что использование конъю-
гата полиглюкин-спермидин в качестве способа доставки мРНК вызывает индукцию 
иммунного ответа у мышей против RBD со средним титром после двух иммуниза-
ций 1:772, в то время как иммунизация методом струйной инжекции вызывала ин-
дукцию иммунного ответа со средним титром антител около 1:80000. 

Исследования по заявляемой теме выполнены при поддержке Министерства 
науки и высшего образования Российской Федерации (соглашение № 075-15-2019-
1665).
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 Исакова-Сивак И.Н., Степанова Е.А., Матюшенко В.А., Баженова Е.А., Котомина Т.С., 

Рак А.Я., Прокопенко П.И., Костромитина А.Д., Чистякова А.К., Руденко Л.Г.
РАЗРАБОТКА МОДИФИЦИРОВАННОЙ ТРЕХВАЛЕНТНОЙ ЖИВОЙ 

АТТЕНУИРОВАННОЙ ГРИППОЗНОЙ ВАКЦИНЫ ДЛЯ КОМБИНИРОВАННОЙ 
ЗАЩИТЫ ОТ СЕЗОННОГО ГРИППА И COVID-19

ФГБНУ «Институт экспериментальной медицины», Санкт-Петербург, Российская Федерация

Вирусы гриппа и SARS-CoV-2 в настоящее время циркулируют с одинаковой сезонностью, 
и оба патогена характеризуются высоким уровнем мутаций, что требует регулярного обновления 
состава вакцин. Одним из решений данной проблемы может быть разработка комбинированной 
вакцины, сочетающей в себе защитные свойства против актуальных вирусов гриппа и корона-
вируса. Мы использовали лицензированную трехвалентную живую гриппозную вакцину (ЖГВ) в 
качестве основы для разработки модифицированной вакцины ЖГВ/CoV-2, где штаммы А/H1N1 и  
А/H3N2 кодировали иммуногенную кассету, обогащенную консервативными Т-клеточными эпитопа-
ми SARS-CoV-2; компонент типа B взят без изменений. В эксперименте на сирийских хомяках клас-
сическая ЖГВ и ЖГВ/CoV-2 индуцировали схожие уровни сывороточных IgG-антител и защищали 
животных от трех штаммов вируса гриппа, при этом защита от заражения SARS-CoV-2 линий Ухань, 
дельта и омикрон была более выраженной у хомяков, иммунизированных ЖГВ/CoV-2, по сравне-
нию с классической ЖГВ. Таким образом, модифицированная трехвалентная ЖГВ, кодирующая 
Т-клеточные эпитопы SARS-CoV-2, может рассматриваться в качестве перспективного средства 
комбинированной защиты от сезонного гриппа и COVID-19.

Isakova-Sivak I.N., Stepanova E.A., Matyushenko V.A., Bazhenova E.A., Kotomina T.S., 
Rak A.Ya., Prokopenko P.I., Kostromitina A.D., Chistyakova A.K., Rudenko L.G. 

DEVELOPMENT OF A MODIFIED TRIVALENT LIVE ATTENUATED INFLUENZA VACCINE 
FOR COMBINED PROTECTION AGAINST SEASONAL INFLUENZA AND COVID-19 

Institute of Experimental Medicine, St. Petersburg, Russian Federation

Influenza and SARS-CoV-2 viruses currently circulate with the same seasonality, and both pathogens 
are characterized by a high mutation rate, which requires regular updating of vaccine compositions. One 
solution to this problem may be to develop a complex vaccine that combines protection against seasonal 
influenza viruses and SARS-CoV-2. We used a licensed seasonal trivalent live attenuated influenza 
vaccine (LAIV) as the basis for the development of a modified SARS-CoV-2 vaccine, where A/H1N1 and  
A/H3N2 strains encoded an immunogenic cassette enriched with conserved T-cell epitopes of SARS-
CoV-2, whereas the LAIV of B/Victoria lineage was unmodified. In an experiment on Syrian hamsters, 
classical LAIV and LAIV/CoV-2 induced similar levels of serum IgG antibodies and protected the animals 
against all three influenza virus strains, with protection against infection with SARS-CoV-2 of the Wuhan, 
Delta, and Omicron lines being more pronounced in hamsters immunized with LAIV/CoV-2 compared to 
standard LAIV. Thus, a modified trivalent LAIV encoding T-cell epitopes of SARS-CoV-2 can be considered 
as a promising means of combined protection against seasonal influenza and COVID-19.

На сегодняшний день иммунизация представляется наиболее эффективной 
стратегией профилактики инфекционных заболеваний человека. В человеческой по-
пуляции циркулируют вирусы гриппа трех подтипов: А/H3N2, А/H1N1 и B, антиген-
ный дрейф которых требует практически ежегодного обновления состава гриппоз-
ных вакцин. Помимо вирусов гриппа, с 2019 г. в мире циркулируют коронавирусы 
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SARS-CoV-2, которые также находятся под давлением популяционного иммунитета, 
постоянно видоизменяясь, что ограничивает эффективность имеющихся вакцин от 
COVID-19. Одной из стратегий комбинированной защиты от гриппа и COVID-19 
является разработка химерных вакцин, стимулирующих выработку иммунного от-
вета как на антигены сезонных вирусов гриппа, так и на иммуногенные эпитопы 
SARS-CoV-2.

Материалы и методы. Кассета SARS-CoV-2, состоящая из консервативных 
участков белков  N и S, обогащенных иммуногенными Т-клеточными эпитопами, 
была закодирована в гене NA вакцинных штаммов А/H1N1 и А/H3N2 отечествен-
ной живой гриппозной вакцины (ЖГВ). В состав модифицированной трехвалентной 
композиции ЖГВ/CoV2 также входил вакцинный штамм типа В линии В/Виктория.  
В  исследовании на сирийских хомяках новая вакцина ЖГВ/CoV2 сравнивалась 
с классической лицензированной трехвалентной ЖГВ. Животных иммунизировали 
интраназально двукратно с интервалом 3 недели. Безопасность оценивали по мно-
жеству параметров, включая мониторинг состояния здоровья, репликацию вируса 
в различных органах, биохимический анализ крови и гистопатологическую оценку 
различных тканей. Иммуногенность оценивали с помощью ИФА и ELISPOT-анали-
за, используя антигены вирусов гриппа и SARS-CoV-2 в качестве стимулятора. За-
щитный эффект вакцинации оценивали путем заражения вакцинированных хомяков 
вирусами гриппа H1N1, H3N2, B или штаммами SARS-CoV-2 линий Wuhan, Delta и 
Omicron. Снижение вирусной нагрузки в легких и носовых ходах на 3–6-е сутки по-
сле заражения являлось критерием протективного потенциала исследуемых вакцин. 

Результаты. Модифицированная комбинированная вакцина ЖГВ/CoV2 не про-
являла признаков токсичности при введении хомякам, и вирус реплицировался пре-
имущественно в верхних отделах респираторного тракта. Гуморальный иммунный 
ответ к антигенам гриппа был сопоставим у ЖГВ/CoV2 и классической ЖГВ, что 
обеспечивало высокий уровень защиты животных от заражения всеми тремя вариан-
тами сезонных вирусов гриппа. Значительно более высокий SARS-CoV-2-специфи-
ческий Т-клеточный ответ наблюдался у хомяков, иммунизированных ЖГВ/CoV2, 
по сравнению с классической ЖГВ. Кроме того, вакцина ЖГВ/CoV2 обеспечивала 
выраженную защиту от SARS-CoV-2, о чем свидетельствовало снижение вирусной 
нагрузки, ослабление клинических симптомов и уменьшение гистопатологического 
повреждения тканей легких по сравнению с контрольной группой. 

Модифицированная трехвалентная живая аттенуированная гриппозная вакци-
на, кодирующая Т-клеточные эпитопы SARS-CoV-2, может рассматриваться как пер-
спективное средство комбинированной защиты от сезонного гриппа и COVID-19.

Исследование выполнено при финансовой поддержке Российского научного 
фонда, проект № 21-75-30003.
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Камара Ж.1, Антипова А.Ю.2, Останкова Ю.В.2, Лаврентьева И.Н.2, Егорова С.А.2

ЭНДЕМИЧНАЯ ЦИРКУЛЯЦИЯ ВИРУСОВ КОРИ, КРАСНУХИ И ПАРВОВИРУСА В19  
В ГВИНЕЙСКОЙ РЕСПУБЛИКЕ

1Университет Гамаля Абдель Насера, Конакри, Гвинейская Республика;  
2ФБУН «Санкт-Петербургский научно-исследовательский институт эпидемиологии и 

микробиологии имени Пастера» Роспотребнадзора, Санкт-Петербург, Российская Федерация

Программа ВОЗ по элиминации кори/краснухи предусматривает использование молекуляр-
но-генетических методов для определения эндемичных для данной территории генотипов вирусов, 
а  документирование прекращения их циркуляции является доказательством элиминации кори/
краснухи. Изучение циркуляции парвовируса В19 (PVB19) связано с тератогенным действием ви-
руса и его способностью нарушать эритропоэз. В  данной работе проведено генотипирование и 
филогенетический анализ семи изолятов вируса кори, пяти изолятов вируса краснухи и пяти – пар-
вовируса В19, циркулирующих в Гвинейской Республике. По результатам генотипирования и фило-
генетического анализа установлено, что в Гвинейской Республике циркулируют эндемичные виру-
сы кори генотипа В3, линии В3.1; вируса краснухи генотипа 2B, линии L2с и генотипа 1G, линии L1; 
парвовируса В19 генотипа 1А, субгенотипа 1А2 и 1А1. Показана как высокая степень гомологии 
некоторых геновариантов вирусов c циркулирующими в Африке и других регионах ВОЗ штаммами, 
так и возможность независимой эволюции данных патогенов в Гвинее. 

Camara J.1, Antipova А.Yu.2, Ostankova Yu.V.2, Lavrentieva I.N.2, Egorova S.A.
ENDEMIC CIRCULATION OF MEASLES, RUBELLA AND PARVOVIRUS B19  

IN THE REPUBLIC OF GUINEA
1 Gamal Abdel Nasser University, Conakry, Republic of Guinea; 2 Pasteur St. Petersburg Research Institute 

of Epidemiology and Microbiology of the Rospotrebnadzor, St. Petersburg, Russian Federation

The WHO measles/rubella elimination programme uses molecular-genetic methods to identify the 
genotypes of viruses endemic in a given area, and registration of the cessation of circulation is evidence 
of measles/rubella elimination. The study of parvovirus B19 (PVB19) circulation is associated with 
the teratogenic effect of the virus and its ability to disrupt erythropoiesis. In this study, genotyping and 
phylogenetic analysis of seven measles virus isolates, five rubella virus isolates and five parvovirus B19 
isolates circulating in the Republic of Guinea were performed. Based on the results of genotyping and 
phylogenetic analysis, it is established that endemic measles viruses of genotype B3, line B3.1; rubella 
virus genotype 2B, line L2c and genotype 1G, line L1; parvovirus B19 genotype 1A, subgenotypes 1A2 
and 1A1 circulate in the Republic of Guinea. Both, a high degree of homology of some virus genovariants 
with strains circulating in Africa and other countries and the possibility of independent evolution of these 
pathogens in Guinea have been demonstrated.

К инфекциям, которые вносят существенный вклад в показатели инфекционной 
заболеваемости в ряде стран Африканского континента, в том числе в Гвинейской 
Республике (ГР), продолжает относиться корь, борьба с которой приобрела особую 
актуальность после принятия ВОЗ стратегического плана элиминации инфекции 
в глобальном масштабе. Согласно плану элиминация кори должна быть достигнута 
к 2025 г. в пяти из шести регионов ВОЗ (за исключением региона Юго-Восточной 
Азии). Несмотря на успехи вакцинопрофилактики кори в Гвинее в течение более 
десяти лет применения вакцины, распространившаяся в стране эпидемия лихорадки 
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Эбола, а затем пандемия COVID-19 привели к существенному снижению охвата пла-
новой вакцинацией и возобновлению активной циркуляции вируса кори. 

Краснуха не включена в план элиминации на Африканском континенте, но 
включена в глобальный план элиминации кори в большинстве регионов ВОЗ. Выра-
женное тератогенное действие возбудителя краснухи и высокий показатель фертиль-
ности женщин в ГР определяют особую значимость данной инфекции для страны.

Не разработаны средства специфической профилактики парвовирусной инфекции 
(ПВИ), медицинская значимость которой обусловлена тератогенным действием парво-
вируса В19 (PV19); его способностью нарушать эритропоэз; выраженным патологиче-
ским воздействием при инфицировании лиц с иммунодефицитными состояниями.

Изучение распространенности вирусов кори, краснухи и парвовируса В19 
молекулярно-генетическими методами позволяет охарактеризовать геноварианты 
указанных вирусов, циркулирующие на территории ГР, установить их филогенети-
ческие связи со штаммами, выделенными в странах Африки и в других регионах 
ВОЗ. Определение эндемичных для Гвинеи генотипов вирусов кори и краснухи; ана-
лиз динамики их циркуляции являются важнейшими инструментами молекулярно-
эпидемиологического надзора, а документирование прекращения таковой является 
доказательством элиминации кори/краснухи на данной территории. Вместе с тем 
сведений о геновариантах вируса кори, актуальных для территории Гвинеи, явно 
недостаточно, а сведений о генотипах вируса краснухи и PVB19, эндемичных для 
Гвинеи, в специальной литературе не обнаружено. 

Цель работы – провести генотипирование и филогенетический анализ изолятов 
вирусов кори, краснухи и парвовируса В19, циркулирующих в Гвинейской Республике. 

Генотипирование изолятов вируса кори проводили, согласно рекомендациям 
ВОЗ, амплификацией фрагмента гена  N, включающего участок протяженностью 
450 нт (1126–1575 нт). Проведен филогенетический анализ фрагмента гена N семи 
образцов: три образца были выявлены в Нзерекоре в 2017  г., четыре – в Конакри 
в 2019 г. Показано, что все семь изолятов относились к субтипу 3 генотипа В, к ли-
нии В3.1. Полученные результаты соответствуют известным данным о преоблада-
нии геноварианта В3 в странах Африки. Штаммы кластера В3.1. ранее были выявле-
ны в Камеруне, Нигерии, Уганде, Судане, Центральноафриканской Республике. Со-
гласно филогенетическому анализу, четыре геноварианта из Конакри имеют высокое 
сходство нуклеотидных последовательностей с изолятами, описанными в Сьерра-
Леоне в 2010 г., нуклеотидная идентичность составляет 99,34–100 %, при этом сход-
ство между обнаруженными нами изолятами достигает 99,78–100 %. В то же время 
три изолята, полученные от больных из Нзерекоре, отличаются от штаммов, выяв-
ленных в соседних странах. Нуклеотидная идентичность обнаруженных штаммов в 
анализируемом участке гена N составила 99,26–100 %, а сходство с наиболее фило-
генетически близкими штаммами, циркулирующими в Камеруне в 2015 г., составило 
98,34–98,79 %. Новые варианты генотипа В3 кори, связанные со вспышкой в Нзе-
рекоре 2017 г., предположительно остаются в стране, однако не исключена возмож-
ность распространения в соседние регионы. Таким образом, в Гвинее одновременно, 
с одной стороны, циркулируют штаммы вируса кори, представленные и в  других 
странах региона, с другой – геноварианты, существенно отличающиеся от штаммов, 
циркулирующих на Африканском континенте. Последнее может свидетельствовать 
о независимой эволюции вируса кори в Гвинейской Республике. 
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Молекулярно-генетический анализ изолятов вируса краснухи проведен, со-
гласно рекомендациям ВОЗ, на основе секвенирования участка гена Е1 в 739 п.о. 
(с 8292 по 9653 нт). В проведенном исследовании выявлены три образца в Нзерекоре 
в 2017 г., два образца в Конакри в 2019 г. Три из полученных пяти образцов отнесены 
к генотипу 1G, линии 1G-L1, описанной ранее в Нигерии, Гане, Кот д’Ивуаре. Два 
изолята отнесены к генотипу 2В, линии 2В-L2c, представленной преимущественно 
в странах Африки. Поскольку в настоящее время в Гвинейской Республике не осу-
ществляется надзор за краснухой, циркуляция генотипов 2B-L2с и 1G-L1 означает 
установленную эндемичность этих геновариантов в Гвинее. Следует отметить, что, 
хотя сходство выявленных изолятов со штаммами из стран-соседей ожидаемо, от-
сутствие в Гвинее вариантов линии 1G-L2 и сублиний 2B-L2а, 2B-L2b, представлен-
ных в других странах Африки, подчеркивает необходимость классификации вируса 
до линейного и сублинейного уровней.

Для генотипирования PVB19 нет утвержденного ВОЗ протокола. Большинство 
авторов придерживаются рекомендации использовать локус NS1-VP1u протяженно-
стью 994 нт, включающий фрагмент неструктурного гена NS1 и уникальную область 
структурного гена VP1. Похожие деревья можно построить по другим участкам гено-
ма, в том числе по гену, кодирующему NS1-белок. При амплификации участка генома 
парвовируса В19 удалось получить пять образцов: один получен в 2020 г. в префектуре 
Лабэ, остальные четыре – в 2021 г. из провинций Боке, Лабэ, Канкан, Конакри. 

Показано, что четыре изолята относились к генотипу 1, субтипу А, кластеру 2, 
в то время как один изолят – к генотипу 1, субтипу А, кластеру 1, что согласуется 
с данными зарубежных исследователей, согласно которым в странах Африки широко 
распространен геновариант 1A парвовируса B19. Так, например, среди выявленных 
изолятов в Нигерии все образцы относились именно к этому субтипу. В указанном 
географическом регионе ранее обнаруживали также PVB19 иных генотипов/субтипов. 
Так, например, в Южно-Африканской Республике представлен не только субтип 1A, 
но и субтип 1B, а также генотипы 2 и 3; генотип 2 был выявлен в Габонской Республи-
ке; генотип 3 – в Гане. В настоящем исследовании мы не обнаружили таких генотипов, 
что может быть связано как с небольшим количеством образцов, нуклеотидные по-
следовательности фрагмента генома PVB19 из которых удалось секвенировать, так и 
с действительной циркуляцией в Гвинейской Республике только данного субгенотипа. 
Можно предположить, что все полученные нами последовательности связаны единым 
предком, но возможно также, что этот геновариант вируса является эндемичным и по-
стоянно циркулирует в Гвинее. При сравнительном филогенетическом анализе полу-
ченных в настоящей работе последовательностей и представленных в международной 
базе данных GenBank последовательностей ДНК парвовируса В19 оказалось, что вы-
деленные на территории ГР образцы сходны с выделенными в Германии, Франции, 
Нидерландах, Финляндии, Беларуси, а также Вьетнаме и Китае. 

Таким образом, по результатам генотипирования и филогенетического анализа 
установлено, что в Гвинейской Республике циркулируют эндемичные вирусы кори 
генотипа В3.1; вируса краснухи генотипов 2B-L2с и 1G-L1; парвовируса В19 геноти-
па 1А, субгенотипа 1А2 и 1А1. Показана как высокая степень гомологии некоторых 
геновариантов вирусов c циркулирующими в Африке и других странах штаммами, 
так и возможность независимой эволюции данных патогенов в Гвинее. 



141

Сборник материалов V Международной научно-практической конференции по вопросам 
противодействия инфекционным заболеваниям (12–13 декабря 2024 г., Санкт-Петербург)
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 Карлсен А.А.1,2, Крапковская К.Р.2, Родионова З.С.1, Клушкина В.В.1, Кузин С.Н.1,  

 Кюрегян К.К.1,2, Михайлов М.И.1,2

АНАЛИЗ УРОВНЯ ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ ВИРУСА ГЕПАТИТА А  
В РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФГБНУ «Научно-исследовательский институт вакцин  

и сывороток им. И.И. Мечникова», Москва, Российская Федерация

Проанализирована степень генетического разнообразия вируса гепатита А (ВГА) на террито-
рии РФ после 2020 г. на основании анализа участка VP1/2A в сравнении с данными за предыдущие 
20 лет. Полученные результаты продемонстрировали сохранение циркуляции в настоящее время 
на территории страны двух генотипов ВГА – IA и IIIA. Отмечено снижение степени генетического 
разнообразия ВГА на фоне снижения регистрируемой заболеваемости гепатитом А, подтверждае
мое данными филогенетического анализа и снижением значений p-distance в выборке последо-
вательностей, выделенных в 2020–2024 гг. Полученные данные указывают на целесообразность 
разработки методик для анализа более протяженных участков генома для надзора и расшифровки 
вспышек в будущем, в случае сохранения существующей тенденции к снижению генетического раз-
нообразия вируса.

Karlsen A.A.1,2, Krapkovskaya K.R.2, Rodionova Z.S.1, Klushkina V.V.1, Kuzin S.N.1,  
Kyuregyan K.K.1,2, Mikhailov M.I.1,2

ANALYSIS OF THE LEVEL OF GENETIC DIVERSITY OF HEPATITIS A VIRUS  
IN THE RUSSIAN FEDERATION

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2I.I. Mechnikov Research Institute of Vaccines and Sera, Moscow, Russian Federation

The genetic diversity of hepatitis A virus (HAV) circulating in the Russian Federation after 2020 
was studied based on the analysis of the VP1/2A region in comparison with the sequences collected 
in previous 20 years. The obtained results have demonstrated the preservation of the circulation of two 
HAV genotypes – IA and IIIA. A decrease in the degree of genetic diversity of HAV was noted against the 
background of a decrease in the registered incidence of hepatitis A, confirmed by phylogenetic analysis 
data and a decrease in p-distance values in the subset of sequences isolated in 2020–2024. The obtained 
data indicate the need for developing methods for analyzing longer genomic regions for surveillance and 
outbreak investigation in near future, if the current trend towards a decrease in the genetic diversity of the 
virus continues.

Гепатит А является социально значимой инфекцией, способной вызывать зна-
чительное экономическое бремя. Несмотря на длительную и успешную историю 
изучения и существование высокоэффективных инактивированных вакцин против 
этой инфекции, остаются нерешенными многие вопросы, связанные с профилакти-
кой гепатита А и надзором за данной инфекцией. На протяжении последних 30 лет 
происходит снижение заболеваемости гепатитом А, что связано с социально-эконо-
мическими изменениями в стране и улучшением санитарного благополучия. Тем не 
менее гепатит А сохраняет ведущую роль в структуре острых вирусных гепатитов 
в  Российской Федерации. Так, в 2023  г. его доля составила 61  %. Для геномного 
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надзора за вирусом гепатита  А (ВГА) в Российской Федерации и многих странах 
мира на протяжении последних десятилетий применяется филогенетический анализ 
нуклеотидных последовательностей участка VP1/2A вирусного генома, позволяю-
щий определять генотип вируса и корректно оценивать группирование последова-
тельностей при расшифровке вспышек. Целью настоящего исследования являлась 
оценка степени генетического разнообразия ВГА на территории РФ после 2020 г. на 
основании анализа участка VP1/2A в сравнении с данными за предыдущие 20 лет.

Материалы и методы. Проанализировано 479  последовательностей участка 
VP1/2A генома ВГА, выделенных в различных регионах страны от случаев спора-
дической и групповой заболеваемости. Выравнивание всех нуклеотидных после-
довательностей ВГА выполняли с помощью программного обеспечения MEGA  7. 
Филогенетическое дерево строили по алгоритму максимального правдоподобия 
(Maximum Likelihood) в программе MEGA 7 с использованием последовательностей 
ВГА, выделенных на территории регионов Российской Федерации и сопредельных 
стран с 1998 по 2024  г., а  также референсных последовательностей ВГА из базы 
данных GenBank, выделенных в разных регионах мира. Для оценки динамических 
изменений уровня генетического разнообразия анализировали значения p-distance 
в четырех выборках последовательностей ВГА, разделенных на основании геноти-
па вируса и года выделения последовательностей: генотип  IA, до 2020 г. (n=220); 
генотип  IA, 2020–2024 гг. (n=166); генотип  IIIA, до 2020 г. (n=25) и генотип  IIIA, 
2020–2024 гг. (n=55). Все последовательности генотипа IB исключены из анализа по 
причине их завозной природы.

Результаты. Молекулярно-генетический анализ продемонстрировал сохране-
ние циркуляции в настоящее время на территории страны двух генотипов ВГА – IA 
и IIIA, регистрируемых в Российской Федерации и в предыдущие годы. В среднем 
доля генотипа IA составила 80,6 % (386/479), доля генотипа IIIA – 16,7 % (80/479), 
а генотипа IB – 2,7 % (13/479). При этом оба генотипа, IA и IIIA, дают вклад в насто-
ящее время как в спорадическую заболеваемость гепатита А, так и во вспышечную. 
В 2022–2024 гг. три вспышки гепатита А (водная, пищевая и связанная с контактно-
бытовой передачей вируса) были вызваны генотипом  IA и три вспышки (одна во-
дная и две пищевых) – генотипом  IIIA. Также одна вспышка гепатита А в 2022 г. 
(с контактно-бытовой передачей вируса) была вызвана импортированным вариантом 
генотипа IB. Филогенетический анализ нуклеотидных последовательностей VP1/2A 
ВГА, выделенных в 2020–2024 гг. в различных регионах страны от случаев спора-
дической и групповой заболеваемости, продемонстрировал наличие обладающих 
высокой степенью сходства геновариантов ВГА, эпидемиологически не связанных 
между собой. Отмечено формирование эпидемического штамма генотипа IA, пред-
ставляющего собой группу близкородственных вариантов, выявляющихся в 2020–
2024 гг. на территории Северо-Западного, Центрального, Уральского, Сибирского и 
Дальневосточного федеральных округов. Анализ значений p-distance также подтвер-
дил снижение генетического разнообразия ВГА: для генотипа IA до 2020 г. этот пока-
затель составлял от 0,000 до 0,316, а в 2020–2024 гг. – от 0,000 до 0,203, или до 0,087 
после исключения из выборки двух наиболее дивергентных образцов. Аналогичным 
образом для генотипа IIIA также отмечено снижение показателя p-distance – с 0,000–
0,080 до 2020 г. до 0,000–0,029 в 2020–2024 гг. 
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Полученные результаты свидетельствуют о снижении генетического разноо-
бразия ВГА на фоне снижения регистрируемой заболеваемости гепатитом А и ука-
зывают на целесообразность разработки методик для анализа более протяженных 
участков генома для надзора и расшифровки вспышек в будущем, при сохранении 
тенденции к снижению генетического разнообразия вируса.
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ПОЛИЭПИТОПНЫЕ Т-КЛЕТОЧНЫЕ ИММУНОГЕНЫ  
ПРОТИВ ВИРУСНЫХ ПАТОГЕНОВ

ФБУН «Государственный научный центр вирусологии и биотехнологии «Вектор» 
Роспотребнадзора, р.п. Кольцово, Российская Федерация

В настоящее время появляется все больше свидетельств, указывающих на важную роль 
Т-клеток в защите от вирусных инфекций. В плане разработки эффективных вакцин перспективным 
направлением считаются исследования по созданию Т-клеточных искусственных полиэпитопных 
иммуногенов на основе консервативных Т-клеточных эпитопов вирусных белков. Современные 
знания о механизмах формирования CD4+- и CD8+-ответа на вирусную инфекцию позволяют раз-
работать алгоритмы для оптимального выбора Т-клеточных эпитопов целевого патогена. В настоя
щее время разработаны программы, позволяющие предсказывать Т-клеточные эпитопы в различ-
ных вирусных белках, и  программы для рационального дизайна искусственных полиэпитопных 
вакцинных конструкций. В наших работах мы используем оригинальный софт – TEpredict и PolyC-
TLDesigner. В данном докладе будет сделан акцент на работах, проводимых в ГНЦ ВБ «Вектор» 
по конструированию ДНК- и мРНК-вакцин, кодирующих искусственные полиэпитопные Т-клеточные 
иммуногены ВИЧ-1, SARS-CoV-2, вируса клещевого энцефалита и вируса гриппа.

Karpenko L.I.
POLYEPITOPE T-CELL IMMUNOGENS AGAINST VIRAL PATHOGENS

State Scientific Center of Virology and Biotechnology “Vector” of the Rospotrebnadzor,  
Kol’tsovo, Russian Federation

Currently, there is increasing evidence indicating the important role of T-cell response in controlling 
viral infections. Research on the creation of T-cell artificial polyepitope immunogens based on conservative 
T-cell epitopes of viral proteins is considered a promising method for the development of effective vaccines. 
Current knowledge of CD4+ and CD8+ T-cell activation allows us to develop algorithms for the optimal 
selection of T-cell epitopes of the target pathogen. Currently, computational tools have been developed 
that allow predicting T-cell epitopes in various viral proteins and software packages for the rational design 
of artificial polyepitope vaccine constructs. In our work, we use original software for these purposes – 
TEpredict and PolyCTLDesigner. The report reviews the work carried out at the State Scientific Center of 
Virology and Biotechnology “Vector” and presents the results of testing immunogenicity of DNA and mRNA 
vaccines encoding artificial polyepitope T-cell immunogens of HIV-1, SARS-CoV-2, tick-borne encephalitis 
virus and influenza virus. 

Прогресс в идентификации T-клеточных эпитопов, а также понимание механиз-
мов процессинга и презентации антигенов по пути МНС I и II классов дало возмож-
ность перейти к рациональному дизайну искусственных полиэпитопных вакцин, 
вызывающих широко специфичные ответы антител и CTL. Известно, что CTL рас-
познают вирусные белки-антигены, синтезируемые внутри клетки, не как полнораз-
мерные молекулы, а как короткие пептиды (8–12 а.о.), ассоциированные с молекула-
ми МНС I класса. Эти короткие эпитопы появляются из эндогенно синтезируемых 
белков в результате протеасом-опосредуемого процессинга после чего переносятся 
в просвет эндоплазматического ретикулума (ER) с помощью транспортных белков 
TAP (Transporter associated with antigen processing), где связываются с образующи-
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мися молекулами MHC I  класса. В  отличие от стимуляции CTL, для стимуляции 
ответа CD4+ Т-лимфоцитов-хелперов антиген должен быть представлен этим клет-
кам в комплексе с молекулами MHC II класса. Обычно процессинг и презентация 
антигена происходит для внеклеточных антигенов, которые доставляются в клетки 
с помощью эндоцитоза и фагоцитоза. В этом случае процессинг антигена происхо-
дит в лизосоме.

Таким образом, при проектировании полиэпитопных Т-клеточных иммуноге-
нов, способных индуцировать высокие уровни ответов CD4+ и CD8+ Т-лимфоцитов 
на все включенные в их состав эпитопы, необходимо обеспечить эффективный про-
теасом- и/или лизосом-опосредованный процессинг продукта экспрессии целевого 
гена по пути MHC I и II класса. Для достижения этой цели нами были предложены 
следующие подходы:

1) для конструирования поли-CTL-эпитопной конструкции использовать спей-
серные последовательности, разделяющие эпитопы, которые содержат сайты про-
теасомного расщепления и/или мотивы для связывания с TAP, чтобы обеспечить 
процессинг полиэпитопа и транспорт освободившихся пептидов (эпитопов) в эндо-
плазматический ретикулум;

2)  для индукции ответа Т-лимфоцитов хелперов фрагменты, содержащие 
Т-хелперные эпитопы, объединять с использованием мотива [KR][KR], являющего-
ся сайтом расщепления для ряда лизосомных катепсинов, участвующих в процес-
синге антигенов;

3) для нацеливания полиэпитопного иммуногена в протеасому и презентации 
CTL-эпитопов CD8+ Т-лимфоцитам по пути MHC I класса использовать генетиче-
ское присоединение к его N- или C-концу последовательности убиквитина;

4) для деградации полиэпитопного иммуногена и презентации освободившихся 
Th-эпитопов CD4+ Т-лимфоцитам по пути MHC II  класса использовать генетиче-
ское присоединение к его C-концу последовательности тирозинового мотива белка 
LAMP-1 (Lysosomal-associated membrane protein  1), чтобы направить полиэпитоп-
ный иммуноген из секреторного пути в лизосому.

Для предсказания Т-клеточных эпитопов и конструирования полиэпитопных 
иммуногенов разработано оригинальное программное обеспечение TEpredict и 
PolyCTLDesigner (автор Д.В. Антонец). PolyCTLDesigner позволяет выбрать мини-
мальный набор эпитопов с известной или предсказанной специфичностью к разным 
аллельным вариантам молекул MHC I класса, охватывающий выбранный репертуар 
аллелей HLA с заданным уровнем избыточности. Затем для выбранного набора из-
вестных или предсказанных эпитопов PolyCTLDesigner проводит предсказание аф-
финности связывания с TAP с помощью модели, разработанной Петерсом и колле-
гами. На следующем шаге PolyCTLDesigner проводит анализ всех возможных паро-
сочетаний выбранных пептидов и для каждой пары определяет оптимальную спей-
серную последовательность, обеспечивающую адекватное расщепление эпитопов с 
высвобождением C-конца проксимального пептида. Для предсказания протеасомно-
го и/или иммунопротеасомного расщепления PolyCTLDesigner использует модели, 
разработанные Тоузом и коллегами. Кроме того, PolyCTLDesigner позволяет кон-
струировать последовательность полиэпитопного фрагмента, содержащего Т-хел-
перные эпитопы, которые затем объединяются с использованием мотива [KR][KR], 
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являющегося сайтом расщепления для ряда лизосомных катепсинов, участвующих 
в процессинге антигенов. 

Разработанное программное обеспечение использовалось для проектирова-
ния новых полиэпитопных конструкций – кандидатов ДНК- и мРНК-вакцин против 
ВИЧ-1, SARS-CoV-2, вируса клещевого энцефалита и вируса гриппа. Полученные 
результаты иммуногенности разработанных конструкций подтвердили нашу кон-
цепцию рационального дизайна вакцин.

Исследование выполнено при поддержке Министерства науки и высшего обра-
зования Российской Федерации (соглашение № 075-15-2019-1665). 
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УДК  578.833.2(665.7)
 Карташов М.Ю.1, Найденова Е.В.2, Кривошеина Е.И.1, Захаров К.С.2, Швалов А.Н.1, 

Bah M.B.3, Boumbaly S.4, Терновой В.А.1, Traore М.S.3, Локтев В.Б.1

ИЗУЧЕНИЕ ЦИРКУЛЯЦИИ НОВОГО ФЛАВИПОДОБНОГО ВИРУСА  
KINDIA TICK VIRUS НА ТЕРРИТОРИИ ГВИНЕЙСКОЙ РЕСПУБЛИКИ

1ФБУН «Государственный научный центр вирусологии и биотехнологии «Вектор» 
Роспотребнадзора, р.п. Кольцово, Российская Федерация; 2ФКУН «Российский научно-

исследовательский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора, Саратов, 
Российская Федерация; 3Исследовательский институт прикладной биологии Гвинеи,  
Киндия, Гвинейская Республика; 4Лаборатория вирусных геморрагических лихорадок,  

Конакри, Гвинейская Республика

Развитие молекулярно-генетических методов исследования привело к открытию многих но-
вых видов патогенов. К их числу можно отнести и группу флавиподобных вирусов с сегментиро-
ванным геномом. На сегодняшний день патогенность некоторых из них для сельскохозяйственных 
животных и человека уже доказана. Ранее нами при проведении метагеномных исследований из 
клещей вида Rhipicephalus geigyi, собранных на территории Гвинейской Республики, впервые был 
изолирован флавиподобный вирус с сегментированным геномом, получивший название Kindia 
tick virus (KITV). Было показано, что его геном имеет наибольшую степень гомологии с другими 
представителями данной группы, выделенными в Южной Америке. Цель работы – выявление 
и изучение генетического разнообразия KITV в различных регионах Гвинейской Республики. Про
анализировано 45 образцов сыворотки крови КРС, а также 156 особей иксодовых клещей, снятых 
с исследуемых животных. Высокопроизводительное секвенирование осуществляли на платформе 
Illumina с панелью авторских праймеров, сборку генома проводили в аналитической программе 
MIRA assembler (version 4.9.6). Все изученные изоляты KITV, полученные в настоящем исследо-
вании, можно отнести к типичным для клады A, где они формируют новую подкладу A1. Полнораз-
мерные белок-кодирующие последовательности KITV всех четырех сегментов были депонированы 
в международную базу данных GenBank под номерами OP612399 – OP612458.

Kartashov M.Yu.1, Naidenova E.V.2, Krivosheina E.I.1, Zakharov K.S.2, Shvalov A.N.1, 
Bah M.B.3, Boumbaly S.4, Ternovoy V.A.1, Traore M.S.3, Loktev V.B.1

STUDYING THE CIRCULATION OF A NEW FLAVI-LIKE VIRUS, KINDIA TICK VIRUS,  
ON THE TERRITORY OF THE REPUBLIC OF GUINEA

1State Scientific Center of Virology and Biotechnology “Vector” of the Rospotrebnadzor, Kol’tsovo,  
Russian Federation; 2Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, 

Russian Federation; 3Research Institute of Applied Biology of Guinea, Kindia, Republic of Guinea; 
4Laboratory of Viral Hemorrhagic Fevers of Guinea, Conakry, Republic of Guinea

The development of molecular genetic research methods has led to the discovery of many new 
types of pathogens. These include a group of flavi-like viruses with a segmented genome. To date, the 
pathogenicity for farm animals and humans of some of them has already been proven. Earlier, during 
metagenomic studies, a flavi-like virus with a segmented genome, called Kindia tick virus (KITV), was 
isolated for the first time from ticks of the species Rhipicephalus geigyi collected on the territory of  the 
Republic of Guinea. It was shown that its genome has the highest degree of homology with other 
representatives of this group isolated in South America. The aim of the work is to identify and study 
the genetic diversity of KITV in various regions of the Republic of Guinea. 45 samples of blood serum 
of cattle were analyzed, as well as 156 specimens of ixodic ticks collected from the studied animals. High-
throughput sequencing was performed on the Illumina platform with a panel of proprietary primers, and 
genome assembly was conducted in the MIRA assembler analytical program (version 4.9.6). All studied 
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KITV isolates obtained in this study can be attributed to the typical ones for clade A, where they form a 
new A1 subclade. Full-size KITV protein coding sequences of all four segments were deposited into the 
GenBank international database under the numbers OP612399-OP612458.

Развитие современных методов высокопроизводительного секвенирования и 
метагеномных исследований привело к открытию многих новых вирусов с различ-
ным строением генома и разнообразными стратегиями реализации генетической ин-
формации. К их числу можно отнести и группу флавиподобных вирусов с геномом, 
состоящим из 4–5  сегментов, два из которых кодируют ключевые неструктурные 
вирусные белки, схожие с белками NS3 (протеаза) и NS5 (РНК полимераза) других 
типичных представителей семейства Flaviviridae. При этом другие вирусные бел-
ки флавиподобных вирусов не имеют известных структурных аналогов среди всего 
царства вирусов. На сегодняшний день показана патогенность некоторых флавипо-
добных вирусов с сегментированным геномом для сельскохозяйственных животных 
и человека. Пока эти сведения носят фрагментарный и ограниченный характер, од-
нако обнаруженное недавно практически глобальное распространение вирусов этой 
группы позволяет говорить о недостаточности наших знаний о новых флавиподоб-
ных вирусах с сегментированным геномом. Вероятно, их роль в инфекционной па-
тологии домашних животных и человека может оказаться более значимой, чем было 
принято считать ранее.

Ранее нами при проведении метагеномных исследований из клещей вида 
Rhipicephalus geigyi, собранных с крупного рогатого скота (КРС) на территории про-
винции Kindia (Гвинейская Республика), впервые был изолирован флавиподобный 
вирус с сегментированным геномом, получивший название Kindia tick virus (KITV). 
Было показано, что его геном имеет наибольшую степень гомологии с геномом Mo-
giana tick virus, выделенным недавно из клещей Rh. microplus в Южной Америке.

Цель работы состояла в выявлении и изучении генетического разнообразия 
KITV в различных регионах Гвинейской Республики.

Материалы и методы. Проанализировано 45 образцов сыворотки крови КРС 
(Bos taurus), собранных в 2022 г. на территории префектур Coyah, Dubreka, Foreca-
riah и Kindia, а также 156 особей иксодовых клещей видов Amblyomma variegatum, 
Rh. geigyi, Rh. annulatus, Rh. decoloratus, снятых с исследуемых животных.

Индивидуальных особей клещей подвергали механической гомогенизации 
в  300  мкл стерильного физиологического раствора на гомогенизаторе Bioprep-24 
homogenizer (Hangzhou Allsheng, Китай). Суммарную РНК выделяли из 150 мкл го-
могената клещевых суспензий или 300 мкл сыворотки КРС с использованием реа-
гента ExtractRNA reagent («Евроген», Россия) согласно инструкции производителя. 
Постановку реакции обратной транскрипции осуществляли с использованием набо-
ра реагентов Mint-2 cDNA synthesis kit («Евроген», Россия). Полученные образцы 
кДНК скринировали на наличие генетических маркеров KITV с разработанными 
нами праймерами, комплементарными сегменту NS5.

Далее положительные образцы использовали для подготовки библиотеки для 
полногеномного секвенирования, для чего проводили мультипраймерную ПЦР 
с  применением высокопроцессивной полимеразы Phusion DNA polymerase (Ther-
mo FS, США) и разработанной нами панели праймеров. Наработанные фрагменты 
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очищали набором GeneJET Gel Extraction and DNA Cleanup Micro Kit (Thermo FS, 
США). Высокопроизводительное секвенирование осуществляли на платформе  
Illumina с использованием набора MiSeq Reagent Kit v3, 600 cycles, сборку генома 
de novo – в аналитической программе MIRA assembler (version 4.9.6).

Исследования проведены в лаборатории Российско-Гвинейского центра эпиде-
миологии и профилактики инфекционных болезней, функционирующего на базе Ис-
следовательского института прикладной биологии Гвинеи в г. Киндия, Гвинейская 
Республика.

Результаты. РНК KITV обнаружена в трех образцах сыворотки крови КРС 
(3/45; 6,6 %; 95 % ДИ: 2,3–17,8) и 12 особях клещей вида Rh. geigyi (10/93; 10,7 %; 
95 % ДИ: 5,9–1,6) и Rh. annulatus (2/29; 6,9 %; 95 % ДИ: 1,9–28,1). Проведенный 
филогенетический анализ для последовательностей генома выявленных изолятов 
показал высокую степень идентичности (96–98 %) с прототипными изолятами, об-
наруженными в Гвинее в 2017 и 2018 гг. Наибольшее количество аминокислотных 
замен (от 16 до 11 замен) обнаружено в сегментах 2 (VP1) и 3 (NS3-like). На филоге-
нетическом дереве изоляты KITV, выделенные 2022 г., образуют монофилетическую 
кладу, наиболее близкую к Mogiana tick virus, выделенному ранее от клеща Rh. mi-
croplus в Бразилии. Выполненный анализ классифицирует их как типичные изоляты 
для клады А вирусов группы Jingmen Tick Virus, таксономически неклассифициро-
ванных флавиподобных вирусов с сегментированным геномом. 

KITV является первым сегментированным флавиподобным вирусом, обнару-
женным в Западной Африке в суспензиях иксодовых клещей и в сыворотке крови 
КРС. Уровень инфицирования KITV исследованных образцов, собранных 2022  г., 
достигает 6,9–10,7  %, а  активная циркуляция этого вируса продолжается как ми-
нимум с 2017 г. и сопровождается генетическими изменениями в различных генах 
KITV. Полногеномное секвенирование с последующим филогенетическим анализом 
показало, что все из 15 изученных изолятов KITV можно отнести к типичным для 
клады A, где они формируют новую подкладу A1. Полноразмерные белок-кодирую-
щие последовательности KITV всех четырех сегментов были депонированы в меж-
дународную базу данных GenBank под номерами OP612399 – OP612458.

Таким образом, полученные результаты указывают на необходимость прове-
дения дальнейших исследований, направленных на изучение патогенных свойств 
KITV и понимание его молекулярной эпидемиологии.

Исследования проводили в рамках реализации Федерального проекта «Сани-
тарный щит – безопасность для здоровья (предупреждение, выявление, реагиро-
вание)»: «Экстерриториальный мониторинг инфекционных угроз на базе Центра 
Всемирной организации здравоохранения по реагированию на эпидемии и сети 
центров за рубежом – Научно-методическое и практическое взаимодействие на базе 
Российско-Гвинейского Центра».
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 Касьян Ж.А., Куклев В.Е., Голубев С.Н., Сафронов В.А., Ширшов А.В., Карнаухов И.Г., 

Щербакова С.А., Кутырев В.В.
МЕЖДУНАРОДНЫЕ УЧЕНИЯ КОМАНД БЫСТРОГО РЕАГИРОВАНИЯ  

С ЗАДЕЙСТВОВАНИЕМ МОБИЛЬНЫХ ЛАБОРАТОРИЙ РОСПОТРЕБНАДЗОРА
ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 

Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

Федеральной службой по надзору в сфере защиты прав потребителей и благополучия чело-
века и ФКУН Российский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора начиная с 2015 г. 
реализуются проекты по укреплению национального потенциала реагирования на чрезвычайные 
ситуации санитарно-эпидемиологического характера в странах ближнего и дальнего зарубежья. 
Одним из форматов подготовки высококвалифицированных специалистов является проведение 
совместных учений команд быстрого реагирования с использованием мобильных лабораторий 
биологического профиля. Начиная с 2019 г. Роспотребнадзором и ФКУН Российский противочум-
ный институт «Микроб» организовано 19 учений команд быстрого реагирования в двустороннем, 
многостороннем и международном формате с общим охватом более 1000 специалистов, что спо-
собствуют укреплению и развитию международного сотрудничества в области обеспечения биоло-
гической безопасности.

Kas’yan Zh.A., Kuklev V.E., Golubev S.N., Safronov V.A., Shirshov A.V., Karnaukhov I.G.,  
Shcherbakova S.A., Kutyrev V.V.

INTERNATIONAL EXERCISES OF RAPID RESPONSE TEAMS WITH THE INVOLVEMENT 
OF MOBILE LABORATORIES OF THE ROSPOTREBNADZOR

Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

Since 2015, the Federal Service for Surveillance on Consumers Rights Protection and Human 
Wellbeing and the Russian Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor have been implementing 
projects to strengthen the national capacity to respond to sanitary and epidemiological emergencies in 
neighboring and distant countries. One of the formats for training highly qualified specialists is holding 
joint exercises of rapid response teams using mobile biological laboratories. Since 2019, Rospotrebnadzor 
and the Russian Anti-Plague Institute “Microbe” have organized 19 exercises of rapid response teams in 
bilateral, multilateral and international formats with a total coverage of more than 1,000 specialists, which 
contributes to the strengthening and development of international cooperation in the field of biological safety.

Федеральной службой по надзору в сфере защиты прав потребителей и благо-
получия человека (Роспотребнадзор) и ФКУН Российский противочумный институт 
«Микроб» Роспотребнадзора с 2015 г. реализуются проекты по укреплению нацио-
нального потенциала реагирования на чрезвычайные ситуации (ЧС) санитарно-эпи-
демиологического характера в странах – партнерах ближнего и дальнего зарубежья. 
С 2021 г. на базе Российского противочумного института «Микроб» функциониру-
ет Центр ВОЗ по развитию ресурсов быстрого реагирования GOARN. Кроме того, 
с 2021 г. институт «Микроб» является базовой организацией государств – участни-
ков СНГ по мониторингу, оперативному оповещению и совместному реагированию 
на чрезвычайные ситуации в области общественного здравоохранения санитарно-
эпидемиологического характера. В рамках этого направления проводится, в том числе, 
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обучение специалистов зарубежных стран на курсах профессиональной переподго-
товки специалистов, курсах повышения квалификации по вопросам эпидемиологии, 
лабораторной диагностики опасных инфекционных болезней, биологической безо-
пасности. 

Одним из форматов подготовки высококвалифицированных специалистов яв-
ляется проведение совместных учений команд быстрого реагирования с использо-
ванием мобильных лабораторий биологического профиля на базе автошасси и пнев-
мокаркасных систем. 

Начиная с 2019 г. Роспотребнадзором и ФКУН Российский противочумный 
институт «Микроб» организовано 19 учений команд быстрого реагирования в дву-
стороннем, многостороннем и международном формате с общим охватом более 
1000 специалистов. 

С 2022 по 2024  г. в 6  странах СНГ организовано 11  учений в двустороннем 
формате, основными задачами которых является отработка навыков организации и 
проведения исследований в мобильных лабораториях, поставленных Российской 
Федерацией. Такие учения проведены в республиках Армения, Беларусь, Казахстан, 
Кыргызской Республике, республиках Таджикистан, Узбекистан.

В период с 2019 по 2024 г. организовано 5 многосторонних учений специали-
стов стран СНГ. Основными задачами многосторонних учений являются отработ-
ка навыков практического взаимодействия специалистов структур общественного 
здравоохранения из разных стран СНГ с развертыванием полного мобильного ком-
плекса специализированных противоэпидемических бригад (СПЭБ) Роспотребнад-
зора, детальная проработка вопросов подготовки к выезду, организации работы, 
исследования проб, обеспечения биологической безопасности, а также создание и 
поддержание реестра специалистов, теоретически и практически подготовленных 
по вопросам реагирования на чрезвычайные ситуации санитарно-эпидемиологиче-
ского характера.

Проведение совместных учений в двустороннем и многостороннем форматах 
позволило сформировать единую сеть реагирования на ЧС санитарно-эпидемиоло-
гического характера на пространстве СНГ, объединяющую специалистов профильных 
учреждений, прошедших подготовку в мобильных лабораториях Роспотребнадзора.

В 2021–2024 гг. при поддержке Правительства Российской Федерации проведе-
но 3 международных учения команд быстрого реагирования. I международные уче-
ния мобильных лабораторий быстрого реагирования организованы в 2021 г. в Каза-
ни совместно с ВОЗ. В учениях приняли участие более 120 представителей меди-
цинских организаций из стран СНГ и Европы, а также мобильные лаборатории из 
Бельгии, Франции и Германии. Основной задачей являлась отработка минимальных 
стандартов для мобильных лабораторий различных типов в области биологической 
безопасности, логистики и поддержки, обеспечения качества исследований в поле-
вых условиях, лабораторных информационных систем. Учения стали первым круп-
номасштабным международным мероприятием по реагированию на биологические 
угрозы на евразийском пространстве.

II международные учения мобильных лабораторий проведены в 2023 г. в Астра-
хани. Учения собрали более 100 экспертов из 18 стран Европы, Азии, Ближнего Вос-
тока и Южной Америки. Наряду с мобильными лабораториями Роспотребнадзора 



152

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

различного формата, в учениях была задействована мобильная лаборатория Респу-
блики Казахстан. В ходе учений участники обменивались опытом противоэпидеми-
ческой работы, отрабатывали навыки совместного реагирования в случае возникно-
вения вспышки инфекционного заболевания.

III международные учения мобильных лабораторий проведены в 2024 г. в Ниж-
нем Новгороде. В  учениях приняли участие более 150  специалистов из 27  стран. 
В процессе учений участники определяли функциональные возможности и логисти-
ческие потребности мобильных лабораторий при работе в зоне чрезвычайной ситуа
ции, рассматривали вопросы лабораторной диагностики инфекционных болезней 
вполевых условиях, оценки и управления биологическими рисками во время работы 
в мобильных лабораториях. Отличительными особенностями данных учений ста-
ли: задействование мобильных лабораторий только малого формата для проведения 
лабораторных исследований международными командами, привлечение в качестве 
участников специалистов ФБУЗ ЦГиЭ Роспотребнадзора четырех субъектов Россий-
ской Федерации с задействованием под лабораторные исследование мобильной ла-
боратории молекулярной диагностики ФБУЗ ЦГиЭ в Нижегородской области. 

Проводимые ежегодно международные учения команд быстрого реагирования 
позволяют совершенствовать навыки работы в условиях мобильных лабораторий, 
выстраивать коммуникацию между представителями различных стран при решении 
задач, связанных с ЧС санитарно-эпидемиологического характера, и способствуют 
укреплению и развитию сотрудничества в области обеспечения биологической безо
пасности.
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УДК 616.9:614.4(470+597)
 Касьян Ж.А.1, Чумачкова Е.А.1, Le Thi Lan Anh2, Поршаков А.М.1, Шарова И.Н.1,  

 Михеева Е.А.1, Vo Viet Cuong2, Голубев С.Н.1, Ширшов А.В.1, Касьян И.А.1, Щербакова С.А.1

ИСТОРИЯ, РЕЗУЛЬТАТЫ И ПЕРСПЕКТИВЫ РОССИЙСКО-ВЬЕТНАМСКОГО 
СОТРУДНИЧЕСТВА В ОБЛАСТИ БОРЬБЫ С ИНФЕКЦИОННЫМИ БОЛЕЗНЯМИ

1ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 
Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация; 2Совместный Российско-Вьетнамский 

Тропический научно-исследовательский и технологический центр, Ханой,  
Социалистическая Республика Вьетнам

Российскую Федерацию и Социалистическую Республику Вьетнам на протяжении многих лет 
связывает плодотворное сотрудничество в области противодействия инфекционным болезням. 
Российско-Вьетнамский Тропический научно-исследовательский и технологический центр является 
стратегическим партнером и опорной базой для реализации программ, направленных на обеспече-
ние санитарно-эпидемиологического благополучия населения России и Вьетнама, развитие науки 
и технологий в сфере борьбы с биологическими угрозами. Нами представлена история, основные 
результаты и перспективы сотрудничества Российско-Вьетнамского Тропического центра и ФКУН 
«Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора.

Kas’yan Zh.A.1, Chumachkova E.A.1, Le Thi Lan Anh2, Porshakov A.M.1, Sharova I.N.1,  
Mikheeva E.A.1, Vo Viet Cuong2, Golubev S.N.1, Shirshov A.V.1, Kas’yan I.A.1, Shcherbakova S.A.1

HISTORY, RESULTS AND PROSPECTS OF RUSSIA-VIETNAM COOPERATION  
IN THE FIELD OF COMBATING INFECTIOUS DISEASES

1Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation; 
2Joint Vietnam-Russia Tropical Research and Technology Center, Hanoi, Socialist Republic of Vietnam

The Russian Federation and the Socialist Republic of Vietnam have been cooperating in the field 
of combating infectious diseases for many years. The Vietnam-Russia Tropical Research and Technology 
Center is a strategic partner and support base for the implementation of programs aimed at ensuring the 
sanitary and epidemiological well-being of the population of Russia and Vietnam, the development of 
science and technology in the field of combating biological threats. We present the history, main results 
and prospects of cooperation between the Vietnam-Russia Tropical Center and the Russian Anti-Plague 
Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor.

Совместное научно-исследовательское взаимодействие российских и вьет-
намских специалистов продолжается уже более 35  лет, с  момента подписания 
межправительственного соглашения Правительства Советского Союза и Совета 
министров Социалистической Республики Вьетнам (СРВ) 07.03.1987. Создание 
Совместного Российско-Вьетнамского Тропического научно-исследовательского 
и технологического центра положило начало фундаментальным исследованиям по 
широкому кругу вопросов, в первую очередь изучению антропоургических очагов 
чумы на территории Вьетнама. Благодаря сотрудничеству с Тропическим центром 
и при содействии Института гигиены и эпидемиологии Тай Нгуен ученым Научно-
исследовательского противочумного института «Микроб» была предоставлена уни-
кальная возможность изучения самых «горячих» на тот момент в мире тропических 
крысиных очагов чумы, сформировавшихся во второй половине XX в. на плато Тай-
нгуен в низкогорных районах Вьетнама.
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Проведение совместных эпизоотолого-эпидемиологических экспедиций в про-
винциях, расположенных в активной очаговой зоне, начато в начале 1990-х гг. В ходе 
экспедиционной работы изучена пространственная структура эпизоотий, исследо-
ваны миграционные процессы, характерные для носителей и переносчиков возбу-
дителя чумы. Совместные исследования российских и вьетнамских специалистов 
позволили детально оценить механизмы формирования и функционирования антро-
поургических (синантропных) крысиных очагов чумы во Вьетнаме. По результатам 
исследований дана характеристика эпидемиологических особенностей сезонных 
проявлений чумы, определены социальные факторы, влияющие на заболеваемость 
населения во Вьетнаме. Определена доминирующая роль антропогенных факторов в 
распространении чумы и локализации ее в пределах жизнедеятельности популяции 
синантропных грызунов, установлены причины, препятствующие формированию 
природных очагов, и факторы, определяющие укоренение этой инфекции в населен-
ных пунктах. Разработанные и реализованные российскими и вьетнамскими специа-
листами противоэпидемические и профилактические мероприятия внесли большой 
вклад в оздоровление очагов чумы на территории Вьетнама.

На сегодняшний день сотрудничество России и Вьетнама по актуальным во-
просам обеспечения санитарно-эпидемиологического благополучия населения осу-
ществляется в рамках деятельности Совместного Российско-Вьетнамского центра. 
Тропический центр является опорной базой для реализации программ, направлен-
ных на развитие науки и технологий в сфере противодействия инфекционным бо-
лезням и укрепление потенциала Вьетнама в области реагирования на чрезвычайные 
ситуации (ЧС) санитарно-эпидемиологического характера. Целевое научно-техни-
ческое сотрудничество осуществляется в рамках выполнения распоряжений Прави-
тельства Российской Федерации и реализации федерального проекта «Санитарный 
щит – безопасность для здоровья (предупреждение, выявление, реагирование)».

Основными направлениями взаимодействия ФКУН Российский противочум-
ный институт «Микроб» Роспотребнадзора и Российско-Вьетнамского Тропическо-
го центра на современном этапе являются: 

– изучение актуальных для региона Юго-Восточной Азии особо опасных, при-
родно-очаговых и социально значимых инфекций;

– совершенствование эпидемиологического надзора в отношении инфекцион-
ных болезней;

– интеграция российского опыта в области мониторинга биологических угроз и 
обеспечения биологической безопасности; 

– научно-методическое и ресурсное обеспечение совместных научных проектов;
– укрепление кадрового потенциала совместного Российско-Вьетнамского центра. 
С 2018 г. организовано 12 совместных экспедиций с целью проведения эпизоо

тологического обследования различных районов Вьетнама, в том числе территорий 
северных провинций, имеющих общие границы с активным Юньнаньским природ-
ным очагом чумы (КНР). В результате совместной работы получены новые данные 
о наличии возбудителей чумы, лептоспироза, геморрагической лихорадки с почеч-
ным синдромом, боррелиоза и других особо опасных и природно-очаговых инфек-
ционных болезней. Проведено анкетирование населения северных, центральных и 
южных провинций Вьетнама, по результатам которого определены факторы риска 
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заражения людей природно-очаговыми заболеваниями. Зарегистрированы 2  базы 
данных: «Мелкие млекопитающие – носители природно-очаговых болезней на тер-
ритории Социалистической Республики Вьетнам», «Кровососущие членистоногие 
мелких млекопитающих Социалистической Республики Вьетнам», опубликовано 
более 10 научных работ в российских и международных изданиях.

В рамках реализации программ сотрудничества в 2019 г. Тропическому научно-
исследовательскому и технологическому центру передана мобильная лаборатория 
мониторинга и диагностики (МЛМД) на базе автошасси, разработанная в ФКУН 
Российский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора. Использова-
ние мобильной лаборатории позволило усовершенствовать тактику проведения 
эпизоотологического мониторинга природных очагов опасных инфекционных бо-
лезней на территории Вьетнама. Кроме того, переданная лаборатория была активно 
задействована в период пандемии новой коронавирусной инфекции для организа-
ции лабораторной диагностики в отдаленных труднодоступных районах страны. 
В 2024 г. в Тропический центр будет поставлена еще одна мобильная лаборатория на 
базе автошасси, что позволит укрепить потенциал реагирования на ЧС санитарно-
эпидемиологического характера. 

Проводится совместная работа по созданию на базе Тропического центра лабо-
ратории высокого уровня биологической безопасности, которая будет использовать-
ся, в том числе, для выполнения совместных исследований.

Большая работа осуществляется и в направлении подготовки специалистов 
Совместного Российско-Вьетнамского центра. С 2017 г. в формате обучающих семи-
наров и курсов повышения квалификации по вопросам эпидемиологического над-
зора, лабораторной диагностики и биологической безопасности, организуемых как 
на базе научных учреждений Вьетнама, так и с выездом в Российскую Федерацию, 
обучено более 100  вьетнамских специалистов. Сотрудники Тропического центра 
ежегодно принимают участие в международных учениях мобильных лабораторий 
(Астрахань, 2023; Нижний Новгород, 2024;) и научно-практических конференциях, 
организуемых Роспотребнадзором. 

В дальнейшем планируется расширение взаимодействия по указанным на-
правлениям с целью укрепления методологического, технологического и кадрового 
потенциала и усиления национальных возможностей по противодействию угрозам 
биологического характера. В результате выполнения совместных научных проектов 
будут получены новые данные об эпидемиологических особенностях инфекцион-
ных болезней, актуальных для Социалистической Республики Вьетнам, изучены 
молекулярно-генетические характеристики их возбудителей и разработаны рекомен-
дации, направленные на снижение риска распространения инфекционных болезней 
на территории Вьетнама. 
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УДК 616.993.192.1(479.25)
 Кешишян A.Ш., Мелик-Андреасян Г.Г., Цаканян А.В., Хачатрян Т.С., Маркарян А.В., 

Акинян А.Ш., Атоян С.А.
СЕРОЛОГИЧЕСКИЙ МОНИТОРИНГ ТОКСОПЛАЗМОЗА В АРМЕНИИ

Национальный центр по контролю и прифилактике заболеваний Министерства здравоохранения 
Республики Армения, Ереван, Республика Армения

Представлены результаты распространенности токсоплазмоза среди населения 9  мар-
зов и  г. Еревана. В работе использовали автоматизированную иммуноферментную тест-систему 
Elecsys Toxo IgG (Roche Diagnostics), основанную на принципе хемилюминесценции. Уровень зара-
жения населения в регионах составил 24,4 %, что в 1,2 раза превышает показатель, полученный в 
Ереване, – 22,3 %. Показатели инфицированности увеличиваются с возрастом.

Keshishyan A.Sh., Melik-Andreasyan G.G., Tsakanyan A.V., Khachayan T.S., Markaryan A.V., 
Akinyan A.Sh., Atoyan S.A.

SEROLOGICAL MONITORING OF TOXOPLASMOSIS IN ARMENIA
National Center for Disease Control and Prevention of the Ministry of Health in the Republic of Armenia, 

Yerevan, Republic of Armenia

The results of research on the prevalence of toxoplasmosis among the population of 9 communities 
and the city of Yerevan are presented. The Elecsys Toxo IgG (Roche Diagnostics) automated 
immunoenzymatic test system, which is based on the principle of chemiluminescence, was used in the 
work. The rate of population infection in the regions was 24.4 % which was 1.2 times higher than the rate 
observed in Yerevan (22.3 %). Indicators of infection rate increase with age.

Токсоплазмоз – заболевание человека и животных, вызываемое облигатным 
внутриклеточным паразитом Toxoplasma gondii. Возбудитель токсоплазмоза отно-
сится к типу protozoa, подтипу Sporozoa, отряду Eucoccidia. Окончательным хозя-
ином Т.  gondii является кошка и представители семейства кошачьих, в  организме 
которых формируются ооцисты.

Показатели инфицированности населения в разных странах колеблются 
от 10 до 80 %. Относительно низкие показатели инфицированности (oт 10 до 30 %) 
зарегистрированы в Северной Америке, Юго-Восточной Азии, Северной Европе, 
высокие показатели – в странах Латинской Америки и Тропической Африки. Уме-
ренная инфицированность (от 30 до 50  %) установлена в странах Центральной и 
Южной Европы.

Инфекция передается человеку через мясо и мясные продукты, не подвергну-
тые достаточной температурной обработке, содержащие тканевые цисты, а  также 
при заглатывании спорулированных ооцист с водой, овощами и фруктами.

Установлено, что заражение токсоплазмами сопровождается выработкой спец-
ифических антител, которые следует рассматривать как показатель инфицированно-
сти населения токсоплазмозом. 

В литературе имеются немногочисленные работы по изучению некоторых 
вопросов эпидемиологии токсоплазмоза в Армении. Исследования, проведенные 
в 1970–1990 гг., позволили осуществить районирование территории республики по 
показателям инфицированности. Наиболее высокие показатели инфицированности 
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(35–49,5  %) были зарегистрированы в районах, расположенных в горно-лесном, 
горно-степном и пустынном высотно-климатических поясах. Инфицированность 
городского населения варьировала от 29,5 до 31,5 %, в среднем составляя 30,6 %. 
В сельской местности этот показатель варьировал от 27,0 до 49,5 %, в среднем со-
ставляя 35,8 %. 

Целью исследования является изучение инфицированности токсоплазмозом 
населения Армении в настоящее время.

Материал и методы. Материалом для исследования служили сыворотки крови, 
полученные от практически здоровых лиц из 9 марзов и г. Еревана методом слепой 
выборки. В работе использовалась иммуноферментная автоматизированная тест-си-
стема Elecsys Toxo IgG (Roche Diagnostics) для количественного определения IgG-
антител, основанная на использовании принципа хемилюминесценции, обладающая 
высокими показателями чувствительности (99,45–100 %) и специфичности (87,50–
99,80 %). 

Вычислен доверительный интервал (ДИ) показателя m (средней ошибки) с ве-
роятностью в 95 %.

Результаты. При обследовании 809 сывороток практически здорового населе-
ния 9 марзов и г. Еревана серопозитивные результаты зарегистрированы в 27,8 % 
(95  % ДИ 24,7–30,9) случаев, что свидетельствует о сравнительно низком уровне 
инфицированности населения. Показатель инфицированности, полученный в Ерева-
не, составил 22,3 % (95 % ДИ 17,6–27,0). Показатель инфицированности населения 
по марзам составил 24,4 % (95 % ДИ 17,6–27,0), в 1,1 раза превышая показатель, 
полученный по Еревану. 

Таким образом, инфицированность населения марзов несколько выше, чем 
в Ереване. Различие в уровне инфицированности между населением Еревана и мар-
зов не столь значительно, что объясняется интенсивностью миграционных процес-
сов, а также особенностями национальной кухни, проявляющейся в употреблении 
мяса, недостаточно подвергнутого термической обработке. 

Анализ результатов серологического обследования в зависимости от пола и 
возраста позволил установить, что инфицированность среди женского населения 
(29,1  %) (95  % ДИ 25,6–32,6) в  1,2  раза превышает этот показатель, полученный 
среди мужчин (23,9 %) (95 % ДИ 21,0–26,8). 

Полученные результаты указывают на повышение с возрастом показателя ин-
фицированности, что является результатом увеличения частоты контактов с источ-
никами инфекции. Если в возрастной группе до 19 лет инфицированность составила 
10,6 % (95 % ДИ 3,2–18,0), то в группе 60 лет и старше этот показатель соответство-
вал 41,9 % (95 % ДИ 35,2–48,6), т.е. был в 3,9 раза выше.

Таким образом, уровень инфицированности токсоплазмозом населения 9 мар-
зов и г. Еревана находится на сравнительно невысоком уровне и при сравнении с ре-
зультатами предыдущих лет не претерпел существенных изменений.
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УДК 578.891(571.56+571.61)
 Кичатова В.С.1,2, Потемкин И.А.1,2, Асади Мобархан Ф.А.1,2, Румянцева Т.Д. 3,  

 Зотова А.В.4, Кюрегян К.К.1,2, Михайлов М.И.1,2

ВЫЯВЛЕНИЕ АНТИТЕЛ ВИРУСА ГЕПАТИТА Е У ПОЛУОДОМАШНЕННЫХ 
СЕВЕРНЫХ ОЛЕНЕЙ РЕСПУБЛИКИ САХА (ЯКУТИЯ) И АМУРСКОЙ ОБЛАСТИ

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФГБНУ «Научно-исследовательский институт вакцин 

и сывороток им. И.И. Мечникова», Москва, Российская Федерация; 3ФГБОУ ВО «Арктический 
государственный агротехнологический университет», Якутск, Российская Федерация;  

4ФГБОУ ВО «Амурская государственная медицинская академия» Минздрава России, 
Благовещенск, Российская Федерация

Проведен сравнительный анализ частоты выявления антител к вирусу гепатита  Е класса 
IgG (анти-ВГЕ IgG) среди полуодомашненных северных оленей (Rangifer tarandus), обитающих 
в  Республике Саха (Якутия), а  также полуодомашненных северных оленей и домашних свиней, 
содержащихся на территории Амурской области. Полученные результаты свидетельствуют о цир-
куляции инфекции, вызываемой ВГЕ или антигенно сходным вирусом в обоих исследованных реги-
онах. Крайне широкая распространенность (93,8 %) анти-ВГЕ IgG среди северных оленей Амурской 
области указывает на то, что свинофермы и их сточные воды могут служить потенциальным источ-
ником ВГЕ-инфекции для северных оленей. 

Kichatova V.S.1,2, Potemkin I.A.1,2, Asadi Mobarkhan F.A.1,2, Rumyantseva T.D.3, 
Zotova A.V.4, Kyuregyan K.K.1,2 , Mikhailov M.I.1,2

DETECTION OF HEPATITIS E VIRUS ANTIBODIES IN SEMI-DOMESTICATED REINDEER 
OF THE REPUBLIC OF SAKHA (YAKUTIA) AND THE AMUR REGION

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation;  
2I.I. Mechnikov Research Institute of Vaccines and Sera, Moscow, Russian Federation;  

3Arctic State Agrotechnological University, Yakutsk, Russian Federation; 4Amur State Medical Academy  
of the Ministry of Health of Russia, Blagoveshchensk, Russian Federation

A comparative analysis of the detection rate of IgG antibodies to the hepatitis E virus (anti-HEV IgG) 
was performed among semi-domesticated reindeer (Rangifer tarandus) inhabiting the Sakha Republic 
(Yakutia), as well as semi-domesticated reindeer and domestic pigs kept in the Amur Region. The results 
indicate the circulation of infection caused by HEV or an antigenically similar virus in both studied regions. 
The extremely high prevalence (93.8 %) of anti-HEV IgG antibodies among reindeer in the Amur Region 
indicates that pig farms and their wastewater may serve as a potential source of HEV infection for reindeer.

В Российской Федерации инфекция, вызываемая вирусом гепатита  Е (ВГЕ), 
в первую очередь ассоциирована с зоонозным путем передачи. Проведенные нами 
ранее сероэпидемиологические исследования условно здорового населения (УЗН) 
РФ показали, что анти-ВГЕ довольно часто выявляются среди населения регионов 
с развитым свиноводством (например, в Белгородской области данный показатель 
составлял 16,4 %), однако существуют регионы, в которых свиноводческая деятель-
ность практически отсутствует, но анти-ВГЕ выявляются наравне со среднероссий-
ским показателем (4,6 %). Так, в Республике Саха (Якутия) (РС(Я)) анти-ВГЕ среди 
УЗН встречаются в 4,9 % случаев. Более того, анти-ВГЕ были выявлены среди 2,5 
и 4,6 % коренных жителей и оленеводов Арктической зоны РС(Я), на территории 
которой на 2020 г. содержалось всего 125 домашних свиней. 



159

Сборник материалов V Международной научно-практической конференции по вопросам 
противодействия инфекционным заболеваниям (12–13 декабря 2024 г., Санкт-Петербург)

Согласно литературным данным, альтернативным источником ВГЕ-инфекции 
для человека могут являться многие другие виды копытных животных, в том числе 
северные олени. Как показало ранее наше пилотное исследование, в сыворотке кро-
ви северных оленей, обитающих на территории РС(Я) анти-ВГЕ IgG выявляются 
в 12 % случаев. Несмотря на то, что Амурская область (АО) непосредственно гра-
ничит с РС(Я), менее суровый климат позволяет, помимо оленеводческой деятель-
ности, также заниматься разведением домашних свиней (21 736 голов, по данным 
на 2022 г.). К тому же данный регион представляет особый интерес с точки зрения 
наложения ареалов северного оленя и других копытных (кабан, косуля, благородный 
олень), у которых, согласно литературным данным, выявляли ВГЕ генотипов 3 и 4. 

Цель исследования – проведение сравнительного анализа частоты встречаемо-
сти анти-ВГЕ IgG среди полуодомашненных северных оленей в регионе с практиче-
ски отсутствующей свиноводческой деятельностью – РС(Я) и в регионе с развитым 
свиноводством – АО.

Материалы и методы. Сыворотки крови северных оленей (Rangifer tarandus) 
были собраны в 2022–2023 гг. в РС(Я) (n=497) и в 2022 г. в АО (n=97). Дополни-
тельно в 2022–2023 гг. было собрано 197 сывороток крови свиней, содержащихся на 
свиноферме в АО. 

Анти-ВГЕ класса IgG определяли с помощью набора реагентов «ДС-ИФА-
АНТИ-ВГЕ-G» (ООО «Диагностические системы-Столица», Россия) по протоколу 
производителя, однако вместо человеческого специфического конъюгата из набо-
ра использовали кроличьи поликлональные антитела против IgG оленя или свиньи 
(в  зависимости от исследуемой сыворотки), меченные пероксидазой хрена (KPL, 
США) в разведении 1:100 и 1:100000 в фосфатно-солевом буфере соответственно. 
Образцы со значениями оптической плотности (ОП), превышающими пороговое 
значение (0,20 плюс средняя ОП отрицательных контролей), считали реактивными.

Результаты. Частота выявления анти-ВГЕ IgG в сыворотке крови северных 
оленей, обитающих на территории РС(Я), в среднем составила 15,5 % (77/497; 95 % 
ДИ 12,6–19,0 %) достоверно увеличиваясь с 3,5 % (4/113; 95 % ДИ 1,1–9,0 %) у мо-
лодых особей в возрасте 3–6 месяцев до 25,0 % (17/68; 95 % ДИ 16,1–36,5 %) среди 
оленей в возрасте 2–4 года (р<0,0001). 

В АО общая частота выявления анти-ВГЕ IgG среди северных оленей соста-
вила 93,8 % (91/97; 95 % ДИ 86,9–97,4 %), что достоверно превышало показатель 
выявляемости анти-ВГЕ IgG среди оленей в РС(Я) (р<0,0001). Среди годовалых оле-
ней в АО частота выявления анти-ВГЕ IgG также была достоверно ниже, чем у воз-
растной группы 2–4 года: 66,7 % (6/9; 95 % ДИ 35,6–86,0 %) и 97,4 % (37/38; 95 % 
ДИ 85,3–99,9 %) соответственно. С дальнейшим увеличением возраста животных 
не наблюдалось изменений частоты выявления анти-ВГЕ IgG вне зависимости от 
исследуемого региона (p>0,05). 

Среднее значение коэффициента позитивности (КП) реактивных по анти-ВГЕ 
образцов сыворотки крови северных оленей (±SD) составило 4,03±3,54 (57,1 % об-
разцов имели КП≥2) и 3,65±2,02 (77,0 % образцов имели КП≥ ) в РС(Я) и АО соот-
ветственно.

При анализе сывороток крови животных со свинофермы в АО анти-ВГЕ IgG 
были выявлены среди 100 % особей в возрасте от 1,5 до 6 недель (76/76, 95 % ДИ 
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94,2–100 %), 96,2 % в возрасте 8–16 недель (50/52, 95 % ДИ 86,3–99,7 %), а также 
у 92,8 % животных в возрасте 20–28 недель (64/69, 95 % ДИ 83,8–97,2 %).

Полученные результаты свидетельствуют о широкой частоте встречаемости 
инфекции, вызываемой ВГЕ или антигенно сходным вирусом в обоих исследован-
ных регионах, однако крайне высокие показатели распространенности анти-ВГЕ 
IgG в АО (93,8 %) могут быть ассоциированы с возможностью постоянного контакта 
полуодомашненных северных оленей с другими копытными в результате совпадения 
их ареалов обитания и осуществлением межвидового перехода вируса. 

Выявление анти-ВГЕ IgG у 100 % свиней в возрасте от 1,5 до 6 недель ассоции-
ровано с наличием у животных материнских антител, однако и в возрастной группе, 
в которой чаще всего происходит потенциальное заражение свиней (8–16 недель), 
а также у животных более старшего возраста (20–28 недель), при достижении кото-
рого обычно происходит завершение ВГЕ-инфекции у свиней, сохранялся крайне 
высокий уровень выявления антител (92,8–96,2 %), что свидетельствует о широкой 
распространенности ВГЕ-инфекции среди поголовья на обследованной свиноферме. 
Таким образом, свинофермы и их сточные воды могут служить потенциальным 
источником ВГЕ-инфекции для северных оленей в АО. 
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УДК 616.36-002:614.4462
 Клушкина В.В., Герасимов А.Н., Воронин Е.М., Кузин С.Н., Кюрегян К.К.,  

 Михайлов М.И., Акимкин В.Г.
ПЛАНОВОЕ ОБСЛЕДОВАНИЕ НАСЕЛЕНИЯ – ПУТЬ К ЭЛИМИНАЦИИ ГЕПАТИТА С

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

С целью определения оптимальной кратности планового обследования взрослого населения 
на маркеры гепатита С проведен математический анализ с использованием SIR-модели с возраст-
ным профилем населения. Из результатов проведенного анализа следует, что активное выявление 
лиц, инфицированных вирусом гепатита С, с  кратностью обследования 1 раз в 3  года приведет 
к снижению заболеваемости хроническим гепатитом С и позволит снизить бремя хронического ге-
патита С в 2 раза через 4 года. Впоследствии раннее выявление и лечение лиц с ВГС-инфекцией 
приведет к снижению смертности от осложнений хронического гепатита С.

Klushkina V.V., Gerasimov A.N., Voronin E.M., Kuzin S.N., Kyuregyan K.K.,  
Mikhailov M.I., Akimkin V.G.

ROUTINE SCREENING OF THE POPULATION IS THE PATH  
TO HEPATITIS C ELIMINATION

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

To determine the optimal frequency of a planned hepatitis  C testing in adult population, 
a mathematical analysis was carried out using a SIR model with an age profile of the population. The 
outreach hepatitis C screening in adults with a testing frequency once per three years will result in two-fold 
decrease both in chronic hepatitis C incidence and burden of chronic hepatitis C in four years after the 
implementation of such strategy. Subsequently, early detection and treatment of people living with HCV will 
result in decrease of mortality from complications of chronic hepatitis C.

Особенностью гепатита С (ГС) является наличие большого числа бессимптом-
ных случаев заболевания (до 80 %), что не позволяет вовремя поставить диагноз, 
начать эффективную противовирусную терапию и своевременные противоэпидеми-
ческие мероприятия. Высокая частота (55–85 %) перехода острого гепатита С в хро-
нический гепатит  С (ХГС) приводит, с  клинической точки зрения, к  росту числа 
лиц, у которых со временем разовьются смертельные осложнения, такие как цирроз 
печени и гепатоцеллюлярная карцинома, а  с эпидемиологической точки зрения  – 
к накоплению в популяции большого числа источников вируса гепатита С (ВГС). 
По эпидемиологическим и клиническим причинам существует настоятельная необ-
ходимость своевременного выявления и лечения лиц, инфицированных ВГС. Это 
возможно осуществить с помощью планового обследования не только групп риска, 
но и общей популяции. Для выбора кратности обследования необходимо учитывать 
охват населения диспансеризацией, возможность снизить число источников инфек-
ции в популяции до уровня, который позволит повлиять на текущий эпидемический 
процесс и целевые показатели, которые необходимо достигнуть. 

Цель настоящего исследования – определение оптимальной кратности плано-
вого обследования взрослого населения на маркеры ГС.
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Материалы и методы. Для анализа динамики эпидемического процесса ГС 
при разных сценариях противоэпидемических мероприятий, в том числе планового 
обследования населения на маркеры ГС, использовалась SIR-модель с возрастным 
профилем населения. Распределение жителей по возрасту и зависимости смертности 
от возраста взяты в соответствии с текущими данными Госкомстата по РФ. Зависи-
мость риска инфицирования получена на основании анализа возрастной структуры 
инцидентности и превалентности ГС. Имея данные выборочного популяционного 
исследования и численность возрастных групп, рассчитано ожидаемое число лиц 
с анти-ВГС и РНК ВГС среди населения РФ на 2023 г. в зависимости от возраста.

Результаты. Расчетное число носителей РНК ВГС в РФ на 2023 г. в возрасте 
20–59 лет составило 1 282 594 человека, что в 2,5 раза превышает число лиц с ХГС, 
состоящих на 31 декабря 2023 г. на диспансерном учете (514 046 человек – по дан-
ным АИС «Вирусные гепатиты» РЦВГ Роспотребнадзора). Эффективность плано-
вого обследования взрослого условно здорового населения на маркеры ГС как про-
тивоэпидемического мероприятия зависит от охвата и кратности тестирования. Рас-
считано, что при охвате 50 % населения при кратности обследования 1 раз в 10 лет 
двухкратного снижения заболеваемости ХГС удастся достигнуть через 28 лет, при 
кратности обследования 1 раз в 5 лет – через 8 лет, 1 раз в 3 года – через 4 года. 

Бремя ХГС обусловлено широкой распространенностью инфекции, частотой 
перехода острой инфекции в хроническое течение, развитием тяжелых осложнений 
ХГС. Отсутствие вакцинопрофилактики и сохранение возможности повторного ин-
фицирования у переболевших ГС лиц обусловливает практически 100 % восприим-
чивость населения к данной инфекции. Из результатов проведенного анализа сле-
дует, что переход на активное выявление инфицированных ВГС лиц с кратностью 
обследования 1 раз в 3 года приведет к снижению заболеваемости ХГС и позволит 
снизить бремя ХГС в 2 раза через 4 года. Снижение заболеваемости ХГС приведет к 
снижению смертности от осложнений ХГС, но с некоторым запаздыванием в связи 
с тем, что на момент начала планового скрининга процесс развития фиброза печени 
и возможность формирования ГЦК у многих лиц с ХГС уже могут быть запущены. 
Важными условиями является обеспечение завершенной диагностикой ГС, вклю-
чающей скрининг на анти-ВГС и подтверждение текущей инфицированности с по-
мощью выявления РНК ВГС или core Ag ВГС, и, при получении положительного 
результата, обеспечение противовирусной терапией всех лиц с выявленной текущей 
ВГС-инфекцией.
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УДК 616.36-002
 Клушкина В.В., Кудрявцева Е.Н., Корабельникова М.И., Родионова З.С., Кузин С.Н., 

Кюрегян К.К., Михайлов М.И., Акимкин В.Г.
ОЦЕНКА УРОВНЯ ИНФОРМИРОВАННОСТИ НАСЕЛЕНИЯ О ГЕПАТИТЕ С – 

РЕЗУЛЬТАТЫ АКЦИИ, ПРИУРОЧЕННОЙ К ВСЕМИРНОМУ  
ДНЮ БОРЬБЫ С ГЕПАТИТОМ 

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

С целью оценки уровня информированности населения о гепатите С в рамках социальной 
акции, приуроченной к Всемирному дню борьбы с гепатитом, проведен опрос, включивший 8 во-
просов по эпидемиологии, профилактике и лечению гепатита С. Опрос прошли 925 человек, из них 
98 % продемонстрировали высокий и средний уровни осведомленности. Однако уровень знания 
населения о течении гепатита С, частоте перехода в хроническую форму, наличии эффективного 
лечения и возможности повторного инфицирования невысок и составил 82 % и ниже, что свиде-
тельствует о необходимости расширения информационной кампании по гепатиту С.

Klushkina V.V., Kudryavtseva E.N., Korabel’nikova M.I., Rodionova Z.S., Kuzin S.N., 
Kyuregyan K.K., Mikhailov M.I., Akimkin V.G.

ASSESSMENT OF THE LEVEL OF PUBLIC AWARENESS ABOUT HEPATITIS C – 
RESULTS OF THE CAMPAIGN DEDICATED TO WORLD HEPATITIS DAY

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The survey was conducted during the social campaign dedicated to World Hepatitis Day to 
assess the level of population’s awareness about hepatitis C. The survey included 8 questions on the 
epidemiology, prevention and treatment of hepatitis C. Total 925 participants took part in the survey, 98 % 
of them demonstrated high or medium levels of awareness. However, the level of knowledge about the 
hepatitis C course, the frequency of transition to chronic form, the effective treatment availability and the 
possibility of re-infection is low and amounted to 82 % or lower, which indicates the necessity of expansion 
of the hepatitis C information campaign. 

Информирование населения по вопросам заражения, диагностики, профилак-
тики и лечения гепатита С является неотъемлемой частью борьбы с этой инфекцией, 
так как позволяет сформировать настороженность в отношении факторов риска ин-
фицирования вирусом гепатита С, понимание необходимости регулярного обследо-
вания и возможности эффективного лечения гепатита С.

С целью оценки уровня информированности населения в рамках социальной 
акции, приуроченной к Всемирному дню борьбы с гепатитом, проведенной ФБУН 
ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора с 26 по 30 июля 2023 г., когда любой же-
лающий мог пройти бесплатное обследование на суммарные антитела к вирусу гепа-
тита С, проведен опрос, включивший 8 вопросов по гепатиту С. 

Материалы и методы. Подготовлены 8 вопросов об эпидемиологии, лечении 
и профилактике гепатита С. В опросе приняли участие 925 человек в возрасте от 18 
до 74 лет: 731 женщина и 194 мужчины.

Результаты. Все ответившие распределены по уровням осведомленности о ге-
патите  С: высокий уровень (7–8  верных ответов) – 68  % (635/925); средний уро-
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вень (5–6 верных ответов) – 29,1 % (269/925); низкий уровень (0–4 верных ответа) – 
2,3 % (21/925). Обращает на себя внимание то, что 30,9 % опрошенных не знали, 
что острый гепатит С часто протекает без симптомов, 26,9 % – не знали, что острый 
гепатит С переходит в хронический в 50–85 % случаев, 18,2 % – не знали, что гепа-
тит С можно вылечить, 17,5 % – не знали, что гепатитом С можно заболеть повторно.

Анализ результатов акции продемонстрировал необходимость повышения 
уровня информированности населения в вопросах диагностики, лечения и профи-
лактики гепатита С. Особое внимание необходимо уделять разъяснению важности 
регулярного тестирования на маркеры гепатита С, независимо от наличия симпто-
мов заболевания, возможности эффективного лечения гепатита С, и формированию 
безопасного поведения в отношении как первичного, так и повторного инфицирова-
ния вирусом гепатита С. 
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УДК 578.891:616-07 
 Клушкина В.В., Родионова З.С., Корабельникова М.И., Тиванова Е.В., Соловьева И.В., 

Орлов В.В., Тельминова Л.В., Лаптева Е.Б., Амиров Р.С., Кичатова В.С., Асади Мобархан Ф.А., 
Карлсен А.А., Исаева О.В., Кузин С.Н., Кюрегян К.К., Михайлов М.И., Акимкин В.Г.

ОЦЕНКА ВОЗМОЖНОСТИ ПРИМЕНЕНИЯ РЕФЛЕКСНОГО ТЕСТИРОВАНИЯ  
НА МАРКЕРЫ ГЕПАТИТА С ПРИ ПРОВЕДЕНИИ СКРИНИНГА – РЕЗУЛЬТАТЫ 

АКЦИИ, ПРИУРОЧЕННОЙ К ВСЕМИРНОМУ ДНЮ БОРЬБЫ С ГЕПАТИТОМ 
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

В рамках проведения социальной акции, приуроченной к Всемирному дню борьбы с гепати-
том, когда любой желающий мог пройти бесплатное обследование на анти-ВГС, проанализирована 
возможность применения стратегии рефлексного тестирования для выявления РНК ВГС. Реактив-
ные по анти-ВГС сыворотки выгружали из анализатора, в котором для внесения образов применя-
ются одноразовые наконечники, и тестировали на РНК ВГС в ОТ-ПЦР. Риск перекрестной контами-
нации оценивали на основании анализа значений вирусной нагрузки и результатов секвенирования 
для реактивных по РНК ВГС образцов. Максимальный рассчитанный риск ложноположительного 
результата выявления текущей ВГС-инфекции вследствие перекрестной контаминации при страте-
гии рефлексного тестирования составил 0,2 %. Полученные результаты продемонстрировали, что 
один образец сыворотки крови может быть использован для точной и эффективной завершенной 
диагностики гепатита С при применении стратегии рефлексного тестирования.

Klushkina V.V., Rodionova Z.S., Korabel’nikova M.I., Tivanova E.V., Solovieva I.V., Orlov V.V., 
Tel’minova L.V., Lapteva E.B., Amirov R.S., Kichatova V.S., Asadi Mobarkhan F.A.,  
Karlsen A.A., Isaeva O.V., Kuzin S.N., Kyuregyan K.K., Mikhailov M.I., Akimkin V.G.

ASSESSMENT OF THE POSSIBILITY OF USING REFLEX TESTING FOR HEPATITIS C 
MARKERS DURING SCREENING – RESULTS OF THE CAMPAIGN DEDICATED  

TO THE WORLD HEPATITIS DAY
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The possibility of using the reflex molecular testing strategy for HCV RNA was assessed based on 
samples collected during the social campaign dedicated to World Hepatitis Day, when anyone could undergo 
free testing for anti-HCV. Anti-HCV reactive sera were unloaded from the analyzer, which uses disposable 
sample transfer tips, and tested for HCV RNA in RT-PCR. The risk of cross-contamination was estimated 
based on the analysis of viral load values and sequencing of samples reactive for HCV RNA. The maximum 
calculated risk of false-positive detection of viremic HCV infection due to cross-contamination with the reflex 
molecular testing strategy was 0.2 %. The results demonstrated that a single blood serum sample could be 
used for accurate and efficient complete diagnostics of hepatitis C using the reflex testing strategy.

Основными направлениями в борьбе с гепатитом С является выявление и ле-
чение лиц, инфицированных вирусом гепатита С (ВГС). Завершенная диагностика 
гепатита С включает два этапа лабораторных исследований: скрининговый – опреде-
ление суммарных антител к ВГС (анти-ВГС) и подтверждающий – определение РНК 
ВГС или ядерного антигена ВГС (Aг ВГС). Оптимальным подходом к завершенной 
диагностике является рефлексное тестирование, когда забор биоматериала для скри-
нингового и подтверждающего исследований проводится однократно, а  оба этапа 
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исследования проводятся последовательно из одной пробы. Однако потенциальным 
ограничением реализации стратегии рефлексного тестирования с применением те-
стов на РНК ВГС является риск перекрестной контаминации и получения ложно-
положительных результатов в ПЦР. Для повышения информированности населения 
и выявления лиц с вирусным гепатитом ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотреб-
надзора ежегодно проводит социальную акцию, приуроченную к Всемирному дню 
борьбы с гепатитом, который отмечается ежегодно 28 июля (далее – Акция), когда 
любой желающий может пройти бесплатное обследование на маркеры вирусного 
гепатита. В 2023 г. в рамках Акции проводилось обследование всех желающих на 
анти-ВГС. Целью настоящей работы являлся анализ результатов Акции в контексте 
оценки возможности применения рефлексного тестирования на маркеры гепатита С 
при проведении скрининга.

Материалы и методы. Скрининговый тест на анти-ВГС выполняли в анализа-
торе Architect (Abbott, США). С целью оценки возможности рефлексного тестирова-
ния в выгруженных из анализатора после скринингового теста сыворотках опреде-
ляли РНК ВГС и вирусную нагрузку ВГС соответственно с наборами «АмплиСенс® 
HCV-FL» и «АмплиСенс® HСV-Монитор-FL» (ФБУН ЦНИИЭ Роспотребнадзора, Рос-
сия). Для определения генотипа ВГС и оценки риска перекрестной контаминации при 
рефлексном тестировании проводили секвенирование и Байесовский филогенетический 
анализ последовательностей фрагмента Core/E1 генома ВГС (позиции 293–1234 по ре-
ференсной последовательности ВГС 1a штамма H77, номер GenBank AF011753).

Результаты. В рамках Акции обследовано 1763 человека, анти-ВГС выявлены 
в 189 образцах сыворотки. Частота выявления анти-ВГС в обследуемой группе со-
ставила 10,7 % (95 % ДИ: 9,4–12,3 %). РНК ВГС выявлена в 36 из 189 (19,0 %) ре-
активных по анти-ВГС сывороток, все случаи выявления РНК ВГС были отмечены 
в образцах с КП по анти-ВГС >3, за исключением одного образца с КП=2,76. Доля 
лиц с активной ВГС-инфекцией, подтвержденной выявлением РНК ВГС, составила 
среди участников акции 2,0 % (36/1763; 95 % ДИ: 1,5–2,8 %). За исключением двух 
последовательностей генотипа  1b, группировавшихся вместе, выделенные после-
довательности ВГС не имели сходства между собой, что подтверждает отсутствие 
контаминации при выявлении РНК ВГС методом рефлексного тестирования. Макси-
мальный рассчитанный риск ложноположительного результата выявления текущей 
ВГС инфекции вследствие перекрестной контаминации при стратегии рефлексного 
тестирования составил 0,2 % (3/1763; 95 % ДИ: 0,03–0,52 %).

Анализ результатов Акции продемонстрировал ее эффективность как меры по 
увеличению охвата диагностикой гепатита  С. Полученные результаты продемон-
стрировали, что один образец сыворотки крови может быть использован для точной 
и эффективной завершенной диагностики гепатита С. Полученные данные подтвер-
ждают невысокие риски получения ложноположительного результата при прове-
дении рефлексного тестирования гепатита  С. Внедрение алгоритмов рефлексного 
тестирования с использованием одного образца может способствовать увеличению 
охвата завершенной диагностикой в условиях расширения программ скрининга на 
анти-ВГС, в  том числе в рамках профилактического медицинского осмотра насе-
ления, внедренного в нашей стране с 2024 г. в рамках реализации плана по борьбе 
с гепатитом С.
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УДК 616.98:578828HIV
 Козырина Н.В., Ладная Н.Н., Кравченко А.В., Шахгильдян В.И., Соколова Е.В., 

Юрин О.Г., Покровский В.В. 
РЕЗУЛЬТАТЫ ПРИМЕНЕНИЯ ХИМИОПРОФИЛАКТИКИ ДЛЯ СНИЖЕНИЯ РИСКА 

ЗАРАЖЕНИЯ ВИЧ В РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ В 2022–2023 гг.
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Благодаря применению химиопрофилактики вероятность заражения детей ВИЧ от матерей 
снизилась до 1,1  % в 2022  г. и 0,9  % в 2023  г. Все указанные в исследовании случаи грудного 
вскармливания привели к инфицированию ВИЧ. Отмечался низкий показатель младенческой 
смертности среди детей инфицированных ВИЧ женщин в 2022 г. – 4,0 ‰, в 2023 г. – 3,2 ‰. Коэф-
фициент мертворожденности в 2022 г. составил 12,2 ‰, в 2023 г. – 13,3 ‰, что в 2,3 раза больше, 
чем в общей популяции. Отмечено увеличение числа проведенных курсов постконтактной химио-
профилактики заражения ВИЧ, при этом в 2023 г. в 62,9 % случаях они были предоставлены для 
профилактики профессионального заражения ВИЧ. Доконтактная профилактика заражения ВИЧ 
применяется очень редко, в 2023 г. ее получили 29 человек. 

Kozyrina N.V., Ladnaya N.N., Kravchenko A.V., Shakhgil’dyan V.I., Sokolova E.V.,  
Yurin O.G., Pokrovsky V.V.

RESULTS OF THE APPLICATION OF CHEMOPROPHYLAXIS TO REDUCE  
THE RISK OF HIV INFECTION IN THE RUSSIAN FEDERATION IN 2022–2023

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Due to the use of chemoprophylaxis, the probability of HIV infection in children from mothers 
decreased to 1.1 % in 2022 and 0.9 % in 2023. All cases of breastfeeding indicated in the study led to HIV 
infection. There was a low infant mortality rate among children of HIV-infected women in 2022 – 4.0 %, 
in 2023 – 3.2 %. The stillbirth rate in 2022 was 12.2 %, in 2023 – 13.3 %, which is 2.3 times more than in 
the general population. An increase in the number of post-exposure chemoprophylaxis courses for HIV 
infection was noted, while in 2023 in 62.9 % of cases, they were provided for the prevention of occupational 
HIV infection. Pre-exposure prophylaxis of HIV infection is very rarely used. In 2023, 29 people received 
the treatment.

Цель исследования – провести анализ результатов применения химиопрофи-
лактики передачи ВИЧ в Российской Федерации в 2022–2023 гг. 

Материалы и методы. Обработаны и проанализированы ответы 85 субъектов 
РФ на специальный запрос Роспотребнадзора «О причинах заражения ВИЧ-инфек-
цией и о причинах смертности, ассоциированной с ВИЧ в Российской Федерации».

Результаты. В подавляющем большинстве случаев химиопрофилактика пере-
дачи ВИЧ позволила избежать заражения детей от инфицированных ВИЧ матерей. 
Согласно полученным данным, в 2023 г. отмечено снижение на 10,4 % числа детей, 
рожденных женщинами с ВИЧ (10 634, в том числе 10 493 родились живыми), по 
сравнению с 2022  г. (11 870 и 11 725 соответственно). Среди них в 2022–2023  гг. 
подавляющее большинство новорожденных получили химиопрофилактику вер-
тикальной передачи ВИЧ (97,2 и 98,1 % соответственно). В 2023 г. по сравнению 
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с 2015 г. число рожденных детей ВИЧ-инфицированными матерями снизилось поч-
ти на 32,7 %. 

Среди живых детей, рожденных ВИЧ-инфицированными матерями, диагноз 
ВИЧ-инфекции был установлен в 2022 г. 132 детям (1,1 %), в 2023 г. – 96 (0,9 %). 
Так как не все дети обследуются в декретированные сроки, у части из них факт за-
ражения ВИЧ может быть выявлен в более старшем возрасте, поэтому снижение 
доли перинатально инфицированных детей в 2023 г. до показателя менее 1 % следу-
ет рассматривать как предварительный результат. Получены сведения о единичных 
случаях грудного вскармливания женщинами с ВИЧ детей, рожденных в 2022 г. – 
10 детей (0,1 % от рожденных живыми в данном году), в 2023 г. – 6 (0,1 %). При этом 
регионы сообщили о 13  детях с подтвержденным заражением ВИЧ, получивших 
грудное вскармливание, в 2022 г. и 9 детях – в 2023 г. Результатом применения хи-
миопрофилактики вертикальной передачи ВИЧ является не только предотвращение 
заражение ребенка ВИЧ, но и снижение смертности детей раннего возраста. Получе-
ны сведения о смерти 47 детей (0,4 %) из числа рожденных ВИЧ-позитивными жен-
щинами в 2022 г. и 34 (0,3 %) – рожденных в 2023 г., что значительно меньше, чем 
в предыдущие годы, когда было сообщено о смерти 295 детей первого года жизни 
(1,9 %) в 2015 г.; 138 (0,9 %) в 2017 г.; 104 (0,8 %) в 2019 г.; 72 (0,5 %) в 2021 г. Сре-
ди умерших снижается доля детей с диагностированной ВИЧ-инфекцией: в 2022 г. 
таких было 6,1 % (8 детей), 2023 г. – 3,1 % (3). В предыдущие годы их было больше: 
в 2019 г. – 11,5 % (12 детей), 2021 г. – 16,7 % (12). Коэффициент младенческой смерт-
ности среди исследуемой когорты детей в 2022 г. составил 4,0 ‰, в 2023 г. – 3,2 ‰. 
Аналогичный общепопуляционный показатель в 2022  г., по данным Росстата, со-
ставил 4,4 ‰, в 2023 г. – 4,2 ‰. В 2022 г. сообщено о 145 (1,2 %) мертворожденных 
детях, матери которых были инфицированы ВИЧ, в 2023 г. – о 141 (1,3 %) случае. 
В 2017 г. регионы сообщили о 124 случаях (0,8 %), 2019 г. – 123 (0,9 %), 2021 г. – 
137 (1,0 %). Коэффициент мертворожденности в 2022 г. составил 12,2 ‰, в 2023 г. – 
13,3 ‰, что в 2,3 раза выше, чем в общей популяции (5,34 ‰ в 2022 г., по данным 
Минздрава России). В  2019  г. коэффициент мертворожденности составлял 8,9  ‰, 
в 2021 г. – 10,3 ‰. 

Доконтактную профилактику (ДКП) заражения ВИЧ продолжают применять 
в РФ в ограниченном объеме. Сообщено о 19 россиянах, получивших доконтактную 
профилактику ВИЧ-инфекции в 2022 г. и 29 – в 2023 г., что практически не отлича-
лось от ситуации 2019 г. (10) и 2021 г. (37). Постконтактную химиопрофилактику 
(ПКП) заражения ВИЧ в 2022 г. принимали 5250 человек, а в 2023 г. на 10,3 % боль-
ше – 5791 человек. Причем доля ПКП, проводимой для профилактики профессио-
нального заражения ВИЧ, в 2022 г. составила 58,2 % (3057), в 2023 г. – 62,8 % (3639). 
В 2022–2023 гг. удалось повысить число проведенных курсов ПКП после снижения 
в 2020–2021 гг. (5076 – в 2019 г.; 4368 – в 2020 г.; 4234 – в 2021 г.). Сообщено о про-
фессиональном заражении ВИЧ 9 медицинских работников, 3 из которых инфициро-
вались в 2019–2022 гг. Надлежащая постконтактная химиопрофилактика в случаях 
профессионального заражения не проводилась, что свидетельствует о необходимо-
сти обеспечения широкого доступа к ПКП при аварийных ситуациях на рабочем ме-
сте и актуальности обучения персонала медицинских организаций. 
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Профилактические меры позволили избежать инфицирования 98,9  % детей 
в 2022 г. и по предварительным данным 99,1 % в 2023 г. При этом проблемой оста-
ется применение грудного вскармливания: все сообщенные в исследовании случаи 
грудного вскармливания привели к инфицированию детей ВИЧ, более того, таких 
эпизодов, вероятно. было больше, сбор достоверных сведений об этом затруднен. 
В 2022–2023 гг. удалось добиться существенного снижения смертности среди детей 
первого года жизни. Коэффициент младенческой смертности среди исследуемой ко-
горты детей в 2022 г. (4,0 ‰) и 2023 г. (3,2 ‰) был меньше, чем общепопуляцион-
ный. Столь значительное снижение числа смертей, безусловно, является позитивной 
тенденцией, которая требует изучения, включая возможность влияния на показатель 
снижения качества статистических данных. Следует обратить особое внимание на 
высокий показатель мертворождений у женщин с ВИЧ, который в 2,3 раза превышал 
общепопуляционный. Мертворождения могут быть маркером плохого состояния 
здоровья беременных женщин, высокой частоты не диагностируемых своевременно 
внутриутробных инфекций, других факторов, требующих изучения. Оценивая пре-
вентивные мероприятия, следует отметить, что в стране увеличилось число прове-
денных курсов ПКП заражения ВИЧ, в большинстве случаев (62,9 % в 2023 г.) они 
предоставлялись для профилактики профессионального заражения ВИЧ. Профилак-
тический ресурс ДКП заражения ВИЧ в РФ практически не применяется: в 2023 г. ее 
получили лишь единицы (29 человек). 
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УДК 616.24-008.4:614.4
 Комаров А.Г.1, Латыпова М.Ф.2, Мигяев О.К.1, Шпакова О.Г.1,  

 Домкин А.В.1, Веневцев Е.О.3

ГЕНОМНЫЙ МОНИТОРИНГ ВОЗБУДИТЕЛЕЙ РЕСПИРАТОРНЫХ ИНФЕКЦИОННЫХ 
ЗАБОЛЕВАНИЙ В СТОЛИЧНОМ ЗДРАВООХРАНЕНИИ

1ГБУЗ «Московский научно-практический центр лабораторных исследований Департамента 
здравоохранения города Москвы», Москва, Российская Федерация; 2ГБУ города Москвы  
«Научно-исследовательский институт организации здравоохранения и медицинского 

менеджмента Департамента здравоохранения города Москвы», Москва, Российская Федерация; 
3ГКУ «Московский центр развития социальных технологий», Москва, Российская Федерация 

В структуре Департамента здравоохранения г. Москвы на базе Московского геномного цен-
тра ГБУЗ «Московский научно-практический центр лабораторных исследований Департамента 
здравоохранения города Москвы» налажены: систематический сбор образцов, репрезентатив-
ность выборки пациентов, получение качественных результатов NGS, с  последующей выгруз-
кой нуклеотидных последовательностей в общедоступную отечественную базу данных геномов 
вирусов VGARus, стабильность осуществления геномного мониторинга возбудителей вирусных 
заболеваний. Мониторинг включает: ПЦР на ОРВИ для выявления 13  возбудителей (аденови-
рус, риновирус, метапневмовирус, респираторно-синцитиальный вирус, бокавирус, вирусы пара-
гриппа 1–4-го типов, коронавирусы видов 229E, OC43, NL63, HKUI); ПЦР на грипп для выявления 
гриппа А (в том числе H1N1 (pmd09), H3N2) и гриппа В; ПЦР на SARS-CoV-2, а также таргетное 
секвенирование NGS с применением респираторной панели на 32  возбудителя ОРВИ, включая 
семейства Adenoviridae, Coronaviridae, Pneumoviridae, Paramyxoviridae, Parvoviridae, Picornaviridae, 
Orthomyxoviridae. По результатам мониторинга за период с октября 2023 по апрель 2024  г.:  
SARS-CоV-2 доминировал весь период; заболеваемость гриппом А (H3N2) резко возросла с начала 
декабря и резко снизилась к концу января; сменяемость генетических линий SARS-CoV-2: домини-
ровала линия XBB (XBB.1.16, XBB.1.16.11) с октября по конец января, затем преобладала линия 
JN (JN.1, JN.1.13, JN.1.18, JN.1.19, JN.1.4); сменяемость штаммов гриппа А: доминировали H3N2  
(A/Massachusetts/01/2020) и H3N2 (A/Massachusetts/38/2019) с декабря по февраль. Геномный мо-
ниторинг используется в качестве усовершенствованной системы для выявления вспышек, инфор-
мирования о текущей ситуации и осуществления адекватных ответных мер. 

Komarov A.G.1, Latypova M.F.2, Migyaev O.K.1, Shpakova O.G.1, Domkin A.V.1, Venevtsev E.O.3

GENOMIC MONITORING OF RESPIRATORY INFECTIOUS DISEASE AGENTS  
IN THE MAJOR CITY HEALTHCARE FACILITIES

1Moscow Scientific and Practical Center for Laboratory Research of the Moscow City Health Department, 
Moscow, Russian Federation; 2Research Institute for Health Organization and Medical Management  

of the Moscow City Health Department, Moscow, Russian Federation; 3Moscow Center for the 
Development of Social Technologies, Moscow, Russian Federation

In the structure of the Moscow city Health Department, systematic collection of samples, 
representativeness of patient sampling, obtaining high-quality results of NGS, with subsequent uploading 
of nucleotide sequences to the publicly available domestic database of virus genomes VGARus, stability 
of the implementation of genomic monitoring of the genomes of viruses was established at the premises 
of the Moscow Genomic Center of the Moscow Scientific and Practical Center for Laboratory Research 
of the of Moscow City Health Department. Monitoring includes PCR for acute respiratory viruses to 
detect 13 pathogens (adenovirus, rhinovirus, metapneumovirus, respiratory syncytial virus, bocavirus, 
parainfluenza viruses types 1–4, coronavirus species 229E, OC43, NL63, HKUI); PCR for influenza to 
detect influenza A (including H1N1 (pmd09), H3N2) and influenza B; PCR for SARS-CoV-2, and targeted 
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NGS sequencing using a respiratory panel for 32 ARVI pathogens, including the families Adenoviridae, 
Coronaviridae, Pneumoviridae, Paramyxoviridae, Parvoviridae, Picornaviridae, Orthomyxoviridae. Based 
on screening results for the period from October 2023 to April 2024, it has been revealed that SARS-CoV-2 
was dominant throughout the period; influenza A (H3N2) incidence increased sharply from early December 
and declined sharply by the end of January; SARS-CoV-2 genetic lineage turnover occurred: XBB lineage 
dominated (XBB.1 .16, XBB.1.16.11) from October through late January, then was replaced by the JN 
lineage (JN.1, JN.1.13, JN.1.18, JN.1.19, JN.1.4); influenza  A strain turnover was registered: H3N2  
(A/Massachusetts/01/2020) and H3N2 (A/Massachusetts/38/2019) dominated from December through 
February. Genomic monitoring is being used as an improved system to detect outbreaks, communicate 
the current situation and implement an adequate response.

Геномная эпидемиология направлена на использование геномных данных па-
тогенов для определения распределения и распространения инфекционного забо-
левания в определенной популяции и использования полученной информации для 
контроля борьбы с инфекциями.

Существует адекватный инструмент для мониторинга появления заслуживаю-
щих внимания новых штаммов, выявления очагов передачи и отслеживания контак-
тов. С его помощью определяют заносы и источники, выявляют случаи сверхраспро-
странения и прогнозируют будущие сезоны вспышек.

Секвенирование нового поколения (NGS) и биоинформатика меняют реакцию 
на вспышки инфекционных заболеваний, дают новое представление о возникнове-
нии и передаче болезней, ускоряют определение характеристик патогенов и способ-
ствуют обмену данными.

На базе Московского геномного центра (далее – МГЦ) ГБУЗ «Московский 
научно-практический центр лабораторных исследований Департамента здравоохра-
нения города Москвы» успешно секвенируют вирусные и бактериальные патогены, 
грипп и определяют устойчивость к противомикробным препаратам. Микробиоло-
гам нужна база знаний о геномике микробов, а эпидемиологам – навыки и инстру-
менты для преобразования геномных данных в действия Департамента здравоохра-
нения города Москвы (далее – ДЗМ) для борьбы со вспышками. Эти потребности 
диктуют необходимость усвоения базового словаря биоинформатики. В московском 
здравоохранении секвенирование следующего поколения (NGS) становится все бо-
лее автоматизированным, эффективным и точным, а  геномный надзор в реальном 
времени позволяет выбрать более эффективный способ, которым ДЗМ определяет 
вспышки инфекционных заболеваний и реагирует на них. Результаты, имеющие 
потенциальное значение, немедленно доводят до сведения лиц, принимающих ре-
шения в области общественного здравоохранения и докладывают на профильных 
совещаниях. Текущие отчеты о данных геномного надзора предоставляются еже-
недельно. Ожидаемый высокий уровень выявления случаев, комплексный подход 
к секвенированию и высокая доля секвенированных случаев сводят к минимуму по-
тенциальные ошибки.

Мониторинг МГЦ включает: ПЦР на широкую линейку возбудителей для вы-
явления наличия конкретного возбудителя у человека, в частности: ПЦР на ОРВИ 
для выявления 13 возбудителей (аденовирус, риновирус, метапневмовирус, респи-
раторно-синцитиальный вирус, бокавирус, вирусы парагриппа 1–4-го типов, коро-
навирусы видов 229E, OC43, NL63, HKUI); ПЦР на грипп для выявления гриппа А 
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(в том числе H1N1 (pmd09), H3N2) и гриппа В; ПЦР на SARS-CoV-2, а также таргет-
ное секвенирование NGS с применением респираторной панели на 32 возбудителя 
ОРВИ, включая семейства Adenoviridae, Coronaviridae, Pneumoviridae, Paramyxoviri
dae, Parvoviridae, Picornaviridae, Orthomyxoviridae.

Результаты мониторинга показали, что за период с октября 2023 по апрель 
2024 г.: SARS-CоV-2 доминировал весь период; заболеваемость гриппом А (H3N2) 
резко возросла с начала декабря и резко снизилась к концу января; сменяемость ге-
нетических линий SARS-CoV-2: доминировала линия XBB (наиболее представле-
ны XBB.1.16, XBB.1.16.11) с октября по конец января, затем преобладала линия JN 
(наиболее представлена JN.1, также встречаются JN.1.13, JN.1.18, JN.1.19, JN.1.4); 
сменяемость штаммов гриппа А: доминировали H3N2 (A/Massachusetts/01/2020) и 
H3N2 (A/Massachusetts/38/2019) с декабря по февраль.

На текущий период времени налажен систематический сбор образцов, обес
печена репрезентативность выборки пациентов (географическое происхождение, 
возраст, пол, тяжесть заболевания и период времени), получение качественных ре-
зультатов NGS с последующей публикацией нуклеотидных последовательностей 
в общедоступной отечественной базе данных геномов вирусов VGARus, налажена 
стабильность осуществления геномного мониторинга возбудителей вирусных забо-
леваний в рамках московского здравоохранения.

Фактически, геномный мониторинг используется в качестве усовершенство-
ванной системы выявления вспышек для информирования о текущей ситуации и 
для ответных мер общественного здравоохранения Департамента здравоохранения 
г. Москвы.
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УДК 616.9:614.4(47+57-25)
 Комаров А.Г.1, Латыпова М.Ф.2, Мигяев О.К.1, Шпакова О.Г.1, Домкин А.В.1, Веневцев Е.О.3

ОРГАНИЗАЦИЯ ГЕНОМНОГО ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОГО НАДЗОРА  
ЗА ВОЗБУДИТЕЛЯМИ ИНФЕКЦИОННЫХ ЗАБОЛЕВАНИЙ В ГОРОДЕ МОСКВЕ

1ГБУЗ «Московский научно-практический центр лабораторных исследований Департамента 
здравоохранения города Москвы», Москва, Российская Федерация; 2ГБУ города Москвы  
«Научно-исследовательский институт организации здравоохранения и медицинского 

менеджмента Департамента здравоохранения города Москвы», Москва, Российская Федерация; 
3ГКУ «Московский центр развития социальных технологий», Москва, Российская Федерация 

Геномный эпидемиологический надзор вносит существенный вклад в работу Департамента 
здравоохранения города Москвы. Московский геномный центр, организованный на базе ГБУЗ «Мос
ковский научно-практический центр лабораторных исследований Департамента здравоохранения 
города Москвы», выполняет биомедицинские, клинико-диагностические и научные исследования, 
разрабатывает новые и совершенствует существующие диагностические тест-системы, занимается 
типированием лекарственно-резистентных микроорганизмов с выявлением генов специфической 
резистентности, формирует локальные базы данных о геномах микроорганизмов, ведет работу по 
созданию единых технологических стандартов и методологических подходов к секвенированию и 
обработке данных. Выполнение различных анализов, в том числе высокопроизводительного секве-
нирования (NGS), дает московскому здравоохранению информацию об основных закономерностях 
эпидемического процесса по группам заболеваний, таким как острые респираторные инфекции, 
грипп, COVID-19, вирусные и бактериальные пневмонии (в  том числе в результате Mycoplasma 
pneumonia, Chlamydia pneumonia), внутрибольничные инфекции (ВБИ) и т.д., существенно повы-
шая процент этиологической расшифровки возбудителей инфекций. 

Komarov A.G.1, Latypova M.F.2, Migyaev O.K.1, Shpakova O.G.1, Domkin A.V.1, Venevtsev E.O.3

ORGANIZATION OF GENOMIC EPIDEMIOLOGICAL SURVEILLANCE  
OF INFECTIOUS DISEASE AGENTS IN THE CITY OF MOSCOW

1Moscow Scientific and Practical Center for Laboratory Research of the Moscow City Health Department, 
Moscow, Russian Federation; 2Research Institute for Healthcare Organization and Medical Management  

of the Moscow City Health Department, Moscow, Russian Federation; 3Moscow Center for  
the Development of Social Technologies, Moscow, Russian Federation

Genomic epidemiological surveillance makes a significant contribution to the work of the Moscow 
City Health Department. The Moscow Genomic Center, organized on the basis of the Moscow Scientific 
and Practical Center for Laboratory Research of the Moscow City Health Department, performs 
biomedical, clinical diagnostic and scientific research, develops new and improves existing diagnostic 
test systems, typing of drug-resistant microorganisms with the identification of specific resistance genes, 
and forms local databases on microbial genomes. Performing various analyses, including high-throughput 
sequencing (NGS), it provides Moscow public health services with information on the main patterns of 
the epidemic process by disease groups, such as acute respiratory infections, influenza, COVID-19, viral 
and bacterial pneumonias (including those caused by Mycoplasma pneumonia, Chlamydia pneumonia), 
hospital-acquired infections (HAI), etc., significantly increasing the percentage of etiologic interpretation 
of infectious agents. 

Всемирная организация здравоохранения в рамках 74-й Сессии Всемирной ас-
самблеи (30.05.2021) заявила о необходимости увеличения роли геномного эпиде-
миологического надзора в системе мер по обеспечению готовности и реагирования 
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в чрезвычайных ситуациях, для осуществления эпидемиологического надзора и про-
ведения санитарно-противоэпидемических мероприятий. Геномный эпидемиологи-
ческий надзор коренным образом меняет работу системы здравоохранения, обеспе-
чивая более глубокое понимание природы, эволюции и путей циркуляции возбудите-
лей инфекционных заболеваний.

В Глобальной стратегии геномного эпидемиологического надзора за возбуди-
телями заболеваний, обладающих пандемическим и эпидемическим потенциалом, 
2022–2032  гг. изложено, что успешное осуществление геномного эпиднадзора не-
возможно без укрепления систем для проведения комплексных лабораторных ис-
следований и эпидемиологического надзора, а также без создания дополнительных 
возможностей для интерпретации метаданных и составления фенотипических, кли-
нических и эпидемиологических описаний возбудителей болезней.

Построение системы ускоренной диагностики возбудителей инфекционных за-
болеваний, актуальных для мегаполиса, возможно только в крупной региональной 
лаборатории, имеющей в своем составе молекулярно-генетический и микробиоло-
гические отделы. Такая лаборатория должна обеспечивать исследования большого 
объема поступающих клинических образцов от амбулаторных и стационарных боль-
ных, что требует должного ресурсного обеспечения (обученные специалисты, про-
изводственные площади, специализированное оборудование, биоинформатический 
аналитический конвейер), а также, что немаловажно, профессиональных компетен-
ций. В структуре Департамента здравоохранения города Москвы (далее – ДЗМ) для 
создания московского геномного центра (далее – МГЦ) была выбрана площадка 
ГБУЗ «Московский научно-практический центр лабораторных исследований Депар-
тамента здравоохранения города Москвы» по причине соответствия всем требовани-
ям. Начало работ регламентировал нормативный документ ДЗМ.

На текущий период времени в столице создана система многоуровневого на-
блюдения за эпидемически значимыми микроорганизмами. Медицинские органи-
зации ДЗМ оснащены тестами POC для экспресс-диагностики, оборудованием для 
качественного и количественного определения патогенов. При поддержке Прави-
тельства Москвы и ДЗМ, в дополнение к существующим, представлена возможность 
проводить высокопроизводительное секвенирование (NGS) в МГЦ для установле-
ния закономерностей эпидемиологического процесса и своевременного прогнозиро-
вания ухудшения эпидемиологической ситуации.

В рамках проводимого в 2024 г. генетического мониторинга выявлены основ-
ные закономерности эпидемического процесса по группам заболеваний, таких как 
острые респираторные инфекции, грипп, COVID-19, вирусные и бактериальные 
пневмонии (в том числе Mycoplasma pneumonia, Chlamydia pneumonia), внутриболь-
ничные инфекции (ВБИ) и др.

Следует отметить, что заболеваемость респираторными инфекциями жителей 
столицы в постпандемический период характеризуется полиэтиологичностью, т.е. 
циркуляцией в популяции различных вирусных агентов в разном процентном соот-
ношении, с характерной выраженной сезонной изменчивостью. Динамика циркуля-
ции возбудителей инфекционной и бактериальной природы характеризуется перио-
дическими спадами и подъемами. 
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Результаты секвенирования МГЦ полностью сопоставимы с динамикой забо-
леваемости москвичей по данным Роспотребнадзора. Так, например, резкие подъе
мы заболеваемости острыми вирусными респираторными инфекциями в перио-
ды последних двух эпидсезонов (июль 2022 г. – июнь 2023 г., июль 2023 г. – июнь 
2024  г.) обусловлены активизацией вирусов гриппа. В  ходе секвенирования уста-
новлено, что сезонный подъем 2022–2023 гг. (декабрь 2022 г.) обусловлен гриппом 
A/H1N1/New York/04/2022 (отдаленный потомок пандемического варианта свино-
го гриппа A/H1N1/pdm09), а  сезонный подъем 2023–2024  гг. – гриппом A/H3N2/
Massachusetts/01/2020. Продолжение изучения генома вирусов гриппа, в особенно-
сти у привитых амбулаторных и стационарных пациентов, позволит судить о ско-
рости и силе иммунного ответа организма как основы системы взаимодействия 
«микроорганизм – макроорганизм», что особенно ценно для разработки вакцин и 
диагностических препаратов.

Вирус SARS-CoV-2 постепенно приобретает сезонный характер. С  момента 
своего появления он претерпел многократные эволюционные изменения. Геномные 
перестройки/мутации изменили такие свойства, как интенсивность передачи, кли-
ническую симптоматику, тяжесть течения заболевания, способность уклоняться от 
иммунного ответа и резистентность к лекарственным препаратам. Наблюдения сви-
детельствуют, что генетическая эволюция возбудителя SARS-CoV-2 привела к сни-
жению его (1) вирулентности (ↆ уровня заболеваемости с августа 2022 г.), (2) тяже-
сти клинических проявлений, (3) числа госпитализаций и (4) летальных исходов.

Технология высокопроизводительного секвенирования (NGS) – одна из са-
мых перспективных для детального изучения микробных агентов, ответственных 
за пневмонии. Без нее невозможна разработка целенаправленной эпидемиологиче-
ской тактики в рамках противоэпидемических мероприятий. Анализы NGS привле-
кательны своей универсальностью для детекции в 1 пробе пациента одновременно 
вирусов и бактерий, ответственных за внебольничные пневмонии. Так, например, 
количество микст-инфекций у 1  пациента (бактериальной и вирусной этиологии) 
были определены в 7,1 % случаев. Возможности МГЦ позволили определить трудно 
культивируемые Mycoplasmа pneumonia и Chlamydia pneumonia.

Использование методов секвенирования является основой геномного эпиде
миологического надзора как системы управления эпидемическим процессом на ос-
нове системных данных об изменении генетических свойств возбудителей инфек-
ций, обладающих значительным эпидемическим (пандемическим) потенциалом. 
Широкое внедрение высокопроизводительного секвенирования существенно повы-
шает процент этиологической расшифровки инфекционных заболеваний.

МГЦ обеспечивает потребности столицы биомедицинскими, клинико-диагно-
стическими и научными исследованиями, разрабатывает новые и совершенствует 
существующие диагностические тест-системы, занимается типированием лекар-
ственно-резистентных микроорганизмов с выявлением генов специфической рези-
стентности, формирует локальные базы данных о геномах микроорганизмов, ведет 
работу по созданию единых технологических стандартов и методологических под-
ходов к секвенированию и обработке данных.
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 Кравченко А.В., Шахгильдян В.И., Ладная Н.Н., Соколова Е.В., Юрин О.Г.,  

 Козырина Н.В., Покровский В.В. 
СТРУКТУРА ВТОРИЧНЫХ ЗАБОЛЕВАНИЙ КАК ПРИЧИНЫ ЛЕТАЛЬНЫХ ИСХОДОВ  

У БОЛЬНЫХ ВИЧ-ИНФЕКЦИЕЙ В РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ В 2022–2023 гг.
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Представлен анализ причин летальных исходов, обусловленных вторичными заболевания-
ми у больных ВИЧ-инфекцией, в Российской Федерации в 2022–2023 гг. Отмечено сохранение доли 
летальных исходов, связанных с ВИЧ. Наиболее частой причиной летального исхода остается ми-
кобактериальная инфекция, но почти у половины пациентов этиологическая причина летального 
исхода не была установлена, что связано с недостаточными диагностическими возможностями, 
включая патоморфологические исследования, и смертностью больных в отсутствие АРТ.

Kravchenko A.V., Shakhgil’dyan V.I., Ladnaya N.N., Sokolova E.V., Yurin O.G.,  
Kozyrina N.V., Pokrovsky V.V.

THE STRUCTURE OF SECONDARY DISEASES AS A CAUSE OF DEATH IN PATIENTS 
WITH HIV INFECTION IN THE RUSSIAN FEDERATION IN 2022–2023

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The paper presents the analysis of the causes of deaths associated with secondary diseases in 
patients with HIV infection in the Russian Federation in 2022–2023. The proportion of HIV-related deaths 
has remained unchanged. Mycobacterial infection is still the most common cause of death, but in almost 
half of the patients the etiological cause of death was not established, which is due to insufficient diagnostic 
capabilities, including pathomorphological studies, and mortality of patients in the absence of ART.

Согласно данным Роспотребнадзора, в 2022 и 2023 гг. сообщено о смерти со-
ответственно 34 410 и 34 254 больных ВИЧ-инфекцией; по данным Росстата, ВИЧ-
инфекция главной причиной смерти у 15 804 и 16 561 больных.

Цель исследования – анализ причин летальных исходов, обусловленных вто-
ричными заболеваниями у больных ВИЧ-инфекцией, в  Российской Федерации 
в 2022–2023 гг.

Материалы и методы. Обработаны и проанализированы ответы 85 субъектов 
РФ на запрос Роспотребнадзора о причинах летальных исходов, ассоциированных 
с ВИЧ (В20–В24, МКБ10) в 2019–2023 гг. 

Результаты. По данным регионов, в РФ отмечено сохранение доли летальных 
исходов, кодируемых шифром В20–В24 (40,8 % в 2022 г. – 12 681 случай и 41,0 % 
в 2023 г. – 12 641) из общего числа смертей (31 063 и 30 823 соответственно). Наибо-
лее частой причиной летального исхода в РФ остается микобактериальная инфекция 
(В20.0). Отмечена сохраняющаяся тенденция к уменьшению доли больных, умер-
ших от микобактериальной инфекции с 36,4 % в 2021 г. до 31,3 % в 2022 г. и 28,3 % 
в 2023 г., из них диагноз туберкулеза был установлен у 89,8–90,9 % пациентов. Отме-
чено небольшое увеличение доли больных, у которых причиной летального исхода 
были множественные инфекции (В20.7) – с 21,4 % в 2021 г. до 22,2 % в 2022 г. и 
22,0 % в 2023 г. Незначительно изменилась в РФ доля пациентов, умерших от дру-
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гих бактериальных инфекций (В20.1), – 9,4 % больных в 2021 г., 7,6 % в 2022 г. и 
9,1 % в 2023 г. Из них доля пациентов, умерших вследствие возвратных в течение 
одного года пневмоний, составила 7,8 % в 2022 г. и 8,2 % в 2023 г., а бактериаль-
ного сепсиса – 10,6 % в 2022 г. и 7,3 % в 2023 г. Вторичные заболевания вирусной 
этиологии (В20.2+В20.3), микозы (В20.4+В20.5), пневмоцистная пневмония (В20.6), 
другие инфекционные и паразитарные болезни, включая церебральный токсоплаз-
моз (В20.8), приводили к летальному исходу в 1,9–1,7  %, 1,5–1,9  %, 4,0–4,3  % и 
4,1–3,3 % случаев соответственно. 

Частота регистрации злокачественных новообразований (В21) несколько воз-
росла – с 4,0–4,6 % (2019–2021 гг.) до 5,8–5,9 % (2022–2023 гг.). При этом доля лим-
фопролиферативных заболеваний в качестве причины летальных исходов (В21.1–
В21.3) уменьшилась с 60,8–63,7 % случаев (2019–2021  гг.) до 48,3–50,7 % (2022–
2023 гг.). Необходимо отметить, что причиной летальных исходов у значительного 
числа больных ВИЧ-инфекцией в РФ (1794 пациента, 14,1 % – в 2022 г.; 1711 па-
циентов, 13,5 % – в 2023 г.) были другие заболевания (В22+В23+В24), в том числе 
изнуряющий синдром, многоочаговая прогрессирующая лейкоэнцефалопатия, энце-
фалит, обусловленный ВИЧ и др. 

Почти у половины пациентов (2022 г. – 48,9 % и 2023 г. – 48,3 %) этиологиче-
ская причина летального исхода не установлена. При анализе случаев с верифици-
рованной этиологической причиной летальных исходов преобладали больные мико-
бактериальной инфекцией, В20.0 (2022 г. – 61,3 %, 2023 г. – 54,7 %). Доля пациентов 
с пневмоцистной пневмонией составила 7,9 % (2022 г.) и 8,3 % (2023 г.), лимфопро-
лиферативными заболеваниями – 5,5 и 5,8 %, кандидозом и другими грибковыми 
инфекциями – 3,0 и 3,7 %, церебральным токсоплазмозом – 2,0 и 2,3 %, ЦМВ-инфек-
цией – 1,5 и 1,5 % соответственно.

Частота цитомегаловирусного заболевания (ЦМВ) (В20.2) у всех умерших 
больных от ВИЧ-инфекции по данным запроса составила в 2022  г. 0,7  %, 2023  г. 
0,8 % случаев, тогда как по данным за 2023 г., поступившим из Ямало-Ненецкого 
автономного округа, показатель составил 6,7  %, Москвы – 2,9  %, Новосибирской 
области – 2,9 %, Республики Татарстан – 2,8 %, Калужской области – 2,6 % случаев. 
А в Пензенской области и Чувашской Республике – 4,4 и 12,0  % соответственно. 
Согласно данным научных публикаций, в Московском регионе, где расшифровка этио-
логии вторичной патологии осуществляется с применением современных методов лабо-
раторной диагностики, на долю ЦМВ в последние 10 лет приходилось от 8,8 до 13,6 %. 

Согласно данным запроса, среди причин летальных исходов токсоплазмоз со-
ставлял 1,0 % (2022 г.) и 1,2 % (2023 г.), тогда как по данным, поступившим из Крас-
нодарского края, – 8,5 %, Санкт-Петербурга – 7,4 %, Чувашской Республики – 6,0 %, 
Республики Татарстан – 2,8 % случаев. Согласно данным публикаций, в Московском 
регионе церебральный токсоплазмоз выявляли не менее чем у 5 % умерших боль-
ных, а неуточненные причины фигурировали значительно реже. В 2022 и 2023 гг. 
в РФ доля пациентов, умерших от заболеваний, связанных с ВИЧ, которые получали 
АРТ 6 месяцев и более, составила 25,3 % в 2022 г. и 27,8 % в 2023 г.

В 2022–2023 гг. не выявлено существенного уменьшения количества и доли па-
циентов, умерших от заболеваний, связанных с ВИЧ, по сравнению с 2020–2021 гг., 
несмотря на увеличение охвата лечением пациентов, состоящих на диспансерном 
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наблюдении. Наиболее частой этиологической причиной летального исхода, как и 
в предыдущие годы, была микобактериальная инфекция (В20.0) с увеличением доли 
микобактериозов нетуберкулезной этиологии. Отмечается прирост доли пациентов, 
умерших от повторных пневмоний и множественных инфекций. Почти у половины 
пациентов этиологическая причина летального исхода не установлена, что, вероят-
но, связано с поздним выявлением ВИЧ-инфекции и госпитализацией в стационар, 
быстрым наступлением летального исхода в отсутствие АРТ, недостаточными диа
гностическими возможностями лечебных учреждений и с небольшой долей пато-
морфологических исследований (65 %).

Отмечается резкое несоответствие частоты ряда вторичных заболеваний как 
причины летального исхода у больных ВИЧ-инфекцией согласно данным отчетных 
форм и научным публикациям, что может быть связано с трудностями при лабо-
раторном подтверждении этих заболеваний и необходимостью внедрения в реаль-
ную клиническую практику количественных молекулярно-биологических методов 
диагностики, иммуногистохимических методов исследования биопсийного и ау-
топсийного материалов. Несмотря на особенности классификации по МКБ-10, счи-
таем необходимым ограничить в формулировках причин летального исхода боль-
ных ВИЧ-инфекцией использование терминов «множественные», «неуточненные» и 
«другие» инфекции и состояния, которые не позволяют достоверно установить роль 
конкретных вторичных заболеваний в качестве причин летальных исходов у пациен-
тов с ВИЧ-инфекцией. 
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УДК 578.833.28:341.735
 Кропов А.В., Шаров Т.Н.

СПОСОБЫ ПОЛУЧЕНИЯ ЦЕЛЬНОВИРИОННОГО АНТИГЕНА ВИРУСА ЗАПАДНОГО НИЛА
ФКУЗ «Волгоградский научно-исследовательский противочумный институт» Роспотребнадзора, 

Волгоград, Российская Федерация

В последние годы широкое распространение имеют заболевания вирусной этиологии. Для 
южных территорий РФ особую актуальность приобрели арбовирусные трансмиссивные инфекции, 
в  частности лихорадка Западного Нила. По данным ВОЗ, лихорадка Западного Нила (ЛЗН), ха-
рактеризующаяся прежде всего острым интоксикационным синдромом с поражением центральной 
нервной системы, несет серьезную эпидемическую угрозу для населения, в связи с чем не вызы-
вает сомнений необходимость постоянного мониторинга за ЛЗН, изучения естественного коллек-
тивного иммунитета, тщательной работы по выявлению заболевших. Отмечается интерес к выде-
лению вириона вируса Западного Нила (ВЗН), вызванный возможностью создания на его основе 
эффективных диагностических препаратов, в том числе для реакции нейтрализации. В отличие от 
рекомбинантных вирусных белков, цельновирионный антиген может быть выделен только из зара-
женных вирусом клеточных линий, и очистка вирусных частиц от компонентов клеток – достаточно 
сложная и трудоемкая задача. Также не существует какого-либо наиболее эффективного метода 
очистки нативного цельновирионного антигена, в  зависимости от поставленной цели применяют 
различные комбинированные методы и подходы.

Kropov A.V., Sharov T.N.
METHODS FOR OBTAINING WHOLE-VIRION ANTIGEN OF WEST NILE VIRUS

Volgograd Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Volgograd, Russian Federation

In recent years, viral diseases have become widespread. Arboviral transmissible infections, in 
particular, West Nile fever, have become especially relevant for the southern territories of the Russian 
Federation. According to WHO, West Nile fever (WNF), characterized primarily by acute intoxication 
syndrome with damage to the central nervous system, poses a serious epidemic threat to the population, 
and therefore there is no doubt about the need for constant monitoring of WNF, studying natural herd 
immunity, and careful work to identify patients. There is interest in isolating the West Nile virus (WNV) virion, 
caused by the possibility of creating effective diagnostic drugs on its basis, including for the neutralization 
reaction. Unlike recombinant viral proteins, whole-virion antigen can only be isolated from virus-infected 
cell lines, and purification of viral particles from cell components is a rather complex and labor-intensive 
task. There is also no single most effective method for purifying whole-virion antigen; depending on the 
goal, various combined methods and approaches are used.

Цель работы – определить оптимальный способ получения цельновирионного 
антигена вируса Западного Нила.

Материалы и методы. На начальном этапе работы использовали штамм ви-
руса Западного Нила Volg_601/18 из коллекции ФКУЗ Волгоградский научно-иссле-
довательский противочумный институт Роспотребнадзора. Вирус культивировали 
в клетках линии Vero. Для инактивации во флакон с культуральной средой, содер-
жащей вирус, добавляли мертиолат натрия в конечной концентрации 0,01 % и в по-
следующем прогревали в течение 30 минут при 56 °С. Разрушение мембран клеток 
Vero осуществляли троекратной процедурой замораживания и оттаивания. Клеточ-
ный дебрис осаждали центрифугированием при 3000  об/мин в течение 10  минут. 
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Концентрирование и очистку вирусной фракции проводили несколькими способа-
ми: переосаждением трихлоруксусной кислотой, методом ультрацентрифугирова-
ния в трехступенчатом градиенте сахарозы в течение 4 часов, а также разделением 
на ионообменном сорбенте. Иммунологическую активность выделенных вирусных 
фракций определяли методом иммуноферментного анализа с сыворотками больных 
лихорадкой Западного Нила, а  также со специфичными к ВЗН моноклональными 
антителами. 

Результаты. Получены 3  пробы материала, предположительно содержащих 
вирус: элюат с хроматографической колонки, фракция сахарозы с границы 40 и 60 % 
градиентов, а также раствор белков после переосаждения трихлоруксусной кислотой. 

Картина распределения фракций различной молекулярной массы у получен-
ных проб значительно отличалась в сравнении с исходным экстрактом вируссодер-
жащих клеток Vero. Электрофореграмма элюата содержала полосу в районе 66 кДа, 
более отчетливо выраженную по сравнению с изначальной клеточной взвесью. 
Электрофорез вирусной фракции в растворе градиента сахарозы продемонстриро-
вал наличие нескольких очень слабовыраженных полос с молекулярной массой от 
50 до 90 кДа. Проба после переосаждения трихлоруксусной кислотой состояла из 
нескольких отчетливых полос с молекулярными массами в районе от 25 до 100 кДа, 
присутствующих также и в исходной взвеси лизата клеток Vero с вирусом. Резуль-
таты иммуноферментного анализа с сыворотками больных лихорадкой Западного 
Нила, а также со специфичными к ВЗН моноклональными антителами показали, что 
высокой иммунологической активностью обладал только лизат клеток Vero, содер-
жащий фракцию с молекулярной массой 66 кДа, после хроматографической очистки 
(оптическая плотность фракции составляла 1,28 в сравнении с плотностью положи-
тельного контроля 1,25). Фракции после переосаждения трихлоруксусной кислотой 
не взаимодействовали с содержащими антитела к ВЗН сыворотками, что, по всей 
видимости, означает их принадлежность к эукариотическим белкам из клеток Vero 
(оптическая плотность фракции составляла 0,07 в сравнении с плотностью поло-
жительного контроля 1,25). В свою очередь, фракции, сконцентрированные ультра-
центрифугированием, показали лишь незначительную активность, не достигающую 
границы положительного результата (оптическая плотность фракции составляла 
0,28 в сравнении с плотностью положительного контроля 1,25). 

Метод хроматографии оказался оптимальным, так как позволил наиболее эф-
фективно сконцентрировать и очистить цельновирионный антиген ВЗН, что было 
подтверждено наличием у выделенной вирусной фракции иммунологической актив-
ности. 
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УДК 616-036.22:616.9(87)
 Куклев В.Е.1, Брисеньо Э.2, Родригес Л.2, Аларкон В.2, Д’Анхело П.2, Кинтеро А.3,  

 Ширшов А.В.1, Щербакова С.А.1, Кутырев В.В.1

СОВЕРШЕНСТВОВАНИЕ ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОГО НАДЗОРА ЗА ОПАСНЫМИ 
ИНФЕКЦИОННЫМИ БОЛЕЗНЯМИ ЗООНОЗНОЙ И АНТРОПОНОЗНОЙ ПРИРОДЫ  

НА ТЕРРИТОРИИ БОЛИВАРИАНСКОЙ РЕСПУБЛИКИ ВЕНЕСУЭЛА
1ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 

Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация; 2Национальный институт гигиены 
им. Рафаэля Ранхеля, Каракас, Боливарианская Республика Венесуэла; 3Венесуэльский институт 

научных исследований, Каракас, Боливарианская Республика Венесуэла

В рамках работы Российско-Венесуэльского центра по изучению и профилактике инфекцион-
ных болезней в 2023 г. реализовывался совместный научный проект, посвященный совершенство-
ванию эпидемиологического надзора за опасными инфекционными болезнями зоонозной и антропо-
нозной природы на территории Венесуэлы. Венесуэльской стороной собрано более 700 проб клини-
ческого материала, который был изучен совместно российскими и венесуэльскими специалистами 
на базе Национального института гигиены имени Рафаэля Ранхеля. Полученные в 2023 г. данные о 
распространенности и характеристиках возбудителей инфекционных болезней, циркулирующих на 
территории Венесуэлы, дают возможность повысить эффективность эпидемиологического надзора и 
мониторинга за этими инфекциями.

Kuklev V.E.1, Briceño E.2, Rodriguez L.2, Alarcon V.2, D’Angelo P.2, Quintero A.3,  
Shirshov A.V.1, Shcherbakova S.A.1, Kutyrev V.V.1

IMPROVING EPIDEMIOLOGICAL SURVEILLANCE OVER DANGEROUS INFECTIOUS 
DISEASES OF ZOONOTIC AND ANTHROPONOTIC NATURE IN THE TERRITORY  

OF THE BOLIVARIAN REPUBLIC OF VENEZUELA
1Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation; 

2National Institute of Hygiene Rafael Rangel, Caracas, Bolivarian Republic of Venezuela; 3Venezuelan 
Institute of Scientific Investigations, Caracas, Bolivarian Republic of Venezuela

As part of the work of the Russian-Venezuelan Center, a joint scientific project was implemented in 2023, 
aimed at improving epidemiological surveillance of dangerous infectious diseases of zoonotic and anthroponotic 
nature in Venezuela. The Venezuelan side collected more than 700 clinical samples, which were studied jointly 
by Russian and Venezuelan specialists at the Rafael Rangel National Institute of Hygiene. The data obtained 
in 2023 on the prevalence and characteristics of infectious disease pathogens circulating in Venezuela make it 
possible to increase the effectiveness of epidemiological surveillance and monitoring of these infections.

В 2023 г., в соответствии с планом работы Российско-Венесуэльского центра 
по изучению и профилактике инфекционных болезней, начата работа по реализации 
пяти совместных научных проектов. Один из них, участниками которого с россий-
ской стороны стали противочумные институты Роспотребнадзора, посвящен совер-
шенствованию эпидемиологического надзора за опасными инфекционными болез-
нями зоонозной и антропонозной природы на территории Венесуэлы.

В рамках данного проекта венесуэльской стороной собрано 711  проб клини-
ческого материала по четырем группам: от пациентов с лихорадкой (147 проб), па-
циентов с респираторным синдромом (177 проб), пациентов с кишечным синдро-
мом (131 проба) и от здорового населения (256 проб). Пробы от трех групп паци-
ентов (кровь, сыворотки, респираторные мазки, фекалии) исследовали методами 
ПЦР, ИФА (IgM), ИХА с целью выявления маркеров возбудителей особо опасных 
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и природно-очаговых инфекционных болезней бактериальной и вирусной этиоло-
гии. Сыворотки от здоровых людей изучали методом ИФА на антитела класса IgG 
к возбудителям инфекционных болезней, актуальных для Венесуэлы. Всего в 2023 г. 
проведено более 11 тыс. исследований.

По отобранным пробам клинического материала составлена база данных, 
включающая такую информацию, как: возраст, пол, семейное положение, профес-
сия, штат / муниципалитет / населенный пункт, городское/сельское проживание, дата 
начала заболевания, дата отбора проб, клиническая симптоматика.

Результаты, полученные при исследовании проб от пациентов с лихорадкой, 
свидетельствуют о циркуляции на территории Венесуэлы ряда инфекций, характер-
ных для Южной и Центральной Америки, в том числе лихорадки денге, хантавирус-
ной инфекции, бруцеллеза.

Анализ проб от пациентов с респираторным синдромом, проведенный методами 
ПЦР и ИХА, позволяет сформировать ориентировочное представление о структуре 
респираторных болезней в Венесуэле: преобладает риновирусная инфекция (19,67 %), 
SARS-CoV-2 (10,44 %), парагрипп (7,10 %). Также выявлены маркеры вирусов гриппа A 
и B, РС-вируса, метапневмовируса, аденовируса, а также сезонных коронавирусов.

В структуре заболеваемости кишечными инфекциями, полученной на осно-
вании проведенного тестирования, наибольшую долю составляют различные типы 
патогенных E.  coli (41,27  %). Детектированы генетические маркеры Shigella spp. 
(11,11 %), Norovirus (9,52 %), Rotavirus (4,76 %), а также единичные находки Astrovi-
rus, Adenovirus, Campylobacter spp., Yersinia pseudotuberculosis.

Полученные в 2023  г. данные по иммунной прослойке населения Венесуэлы 
в  отношении возбудителей бактериальных и вирусных инфекций позволяют под-
твердить циркуляцию на территории страны лихорадки Западного Нила (89,11 %), 
денге (82,26 %), Синдбис (36,29 %), лептоспироза (29,44 %), эрлихиоза (25,81 %), 
хантавирусной инфекции (16,13  %), лихорадки чикунгунья (9,68  %), боррелиоза 
(9,27 %), лихорадки Батаи (6,45 %), бруцеллеза (5,24 %), анаплазмоза (1,61 %).

Географическое распределение положительных находок антител класса IgG 
к  перечисленным возбудителям позволяет в ряде случаев дифференцировать тер-
ритории Венесуэлы (штаты) по степени контакта населения с некоторыми инфек-
ционными агентами. Например, антитела IgG к лептоспирам преимущественно де-
тектированы в пробах из восточной части страны (штаты Bolivar, Monagas, Delta 
Amacuro); антитела к вирусу Синдбис – в  центральной и западной части (штаты 
Apure, Zulia); IgG к хантавирусам и эрлихиям – в центральных (Apure, Guarico) и 
восточных штатах (Sucre, Delta Amacuro).

Полученные в 2023 г. данные о распространенности и характеристиках возбу-
дителей инфекционных болезней, циркулирующих на территории Венесуэлы, дают 
возможность повысить эффективность эпидемиологического надзора и мониторин-
га за этими инфекциями. Результаты исследований структуры иммунитета населе-
ния различных штатов Венесуэлы в отношении ряда инфекционных болезней рас-
ширяют спектр актуальных для изучения инфекций и формируют основу для даль-
нейшей оптимизации системы вакцинопрофилактики. Данное направление работы 
Российско-Венесуэльского центра будет продолжено в 2024–2025 гг., с увеличением 
количества исследуемого материала, а также его репрезентативности по полу, возра-
сту, географическим и другим характеристикам.
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УДК 579.842.14:579(470)
 Кулешов К.В., Крутова Н.Е., Чаусова Е.И., Гусева А.Н., Хорошилова Т.В.

СРАВНИТЕЛЬНАЯ ОЦЕНКА ФЕНОТИПИЧЕСКОЙ РЕЗИСТЕНТНОСТИ К КЛАССАМ 
АНТИМИКРОБНЫХ ПРЕПАРАТОВ И СЕРОТИПОВОГО РАЗНООБРАЗИЯ 

САЛЬМОНЕЛЛ В РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ В 2023 г.
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Представлены данные изучения чувствительности к противомикробным препаратам с ис-
пользованием метода определения минимальных подавляющих концентраций, которые получены 
в ходе работы референс-центра по мониторингу за сальмонеллезами Роспотребнадзора в 2023 г. 
Всего проанализировано 325  репрезентативных штаммов сальмонелл. Исследование выявило 
разнообразие профилей устойчивости к антимикробным препаратам в зависимости от серотипа 
и источника изоляции. Эти данные могут быть использованы в дальнейших исследованиях для 
оценки динамики фенотипической резистентности сальмонелл в Российской Федерации.

Kuleshov K.V., Krutova N.E., Chausova E.I., Guseva A.N., Khoroshilova T.V.
COMPARATIVE ASSESSMENT OF PHENOTYPIC RESISTANCE TO CLASSES  
OF ANTIMICROBIAL DRUGS AND SEROTYPE DIVERSITY OF SALMONELLA  

IN THE RUSSIAN FEDERATION IN 2023
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The paper presents the data on the study of antimicrobial susceptibility using the method of 
determining minimum inhibitory concentrations, which were obtained during the work of the Reference 
Center for Salmonella Monitoring of the Rospotrebnadzor in 2023. A total of 325 representative Salmonella 
strains were analyzed. The study revealed a variety of antimicrobial resistance profiles depending on the 
serotype and the source of isolation. These data can be used for further studies to assess the dynamics of 
phenotypic resistance of Salmonella in the Russian Federation.

Антибиотикорезистентность сальмонелл представляет собой серьезную про-
блему, угрожающую эффективности лечения инфекций и здоровью населения в гло-
бальном масштабе. Сальмонеллы как одни из наиболее распространенных пищевых 
патогенов, вызывающих заболевания у людей, демонстрируют растущую устойчи-
вость к ряду антимикробных препаратов. Этот феномен обусловлен множеством 
факторов, включая чрезмерное использование антибиотиков в медицине и живот-
новодстве, а также недостаточную осведомленность о правильном применении ле-
карств. Мониторинговые исследования резистентности являются неотъемлемыми 
шагами для предотвращения дальнейшего распространения устойчивых штаммов и 
обеспечения эффективного лечения бактериальных инфекций.

В 2023 г. на базе референс-центра по мониторингу за сальмонеллезами Роспо-
требнадзора проведено изучение чувствительности к 11 классам противомикробных 
препаратов 325 репрезентативных штаммов сальмонелл (из 1062) методом минималь-
ных подавляющих концентраций на планшетах G-I и G-II Mikrolatest®SensiLaTest 
MIC (Erba Lachema, Чехия). Результаты интерпретировали в соответствии с крите-
риями Европейского комитета по определению чувствительности к антимикробным 
препаратам (АМП) (EUCAST, версия  13.0). Для интерпретации результатов рези-
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стентности по тетрациклину использованы критерии эпидемиологических точек от-
сечения согласно данным EUCAST. Штаммы, проявляющие устойчивость к трем 
и более классам антибиотиков, классифицированы как штаммы с множественной 
лекарственной устойчивостью (МЛУ). Если штамм проявлял резистентность хотя 
бы к одному антибиотику из определенного класса АМП, то мы считали этот штамм 
устойчивым к этому классу АМП.

Из всей выборки 255 (78,5 %) штаммов проявляли устойчивость по меньшей 
мере к одному из тестируемых АМП, а 91 штамм (28,0 %) характеризовался МЛУ-
фенотипом. Процент устойчивых штаммов всей выборки исследованных сальмонелл 
к определенным классам АМП характеризовался следующим распределением: фе-
нотипическую резистентность к хинолонам проявляли 74,2 % исследованных штам-
мов, тетрациклинам – 25,2 %, пеницилинам – 20,0 %, β-лактамным комбинирован-
ным препаратам – 19,7 %, ингибиторам фолатного пути – 21,2 %, фениколам – 9,5 %, 
цефемам – 6,2 %, аминогликозидам – 3,1 %, монобактамам – 5,2 % и липопепти-
дам – 3,7 %. Резистентных штаммов к пенемам не выявлено. Среди часто встреча-
ющихся серотипов (с 10 и более штаммами) наибольший процент МЛУ-штаммов 
обнаруживался среди серотипов S. Bovismorbificans (100 %), S.  Infantis (63,8 %) и 
S. Bredeney (70,0 %), S. Kedougou (69,2 %), S. Kentucky (70,0 %) и S. Typhimurium 
(50,0 %). Штаммы S. Enteritidis и S. Muenchen характеризовались наибольшей долей 
штаммов, устойчивых только к одному классу антибиотиков – 70,1 и 96, 2 % соот-
ветственно.

В 2023 г. в референс-центр поступили штаммы сальмонелл из 49 очагов группо-
вой заболеваемости, из которых отобрано 69 репрезентативных штаммов для опре-
деления резистентности к АМП. Основная часть штаммов принадлежала к серотипу 
S. Enteritidis (n=57). Только 16,2 % штаммов характеризовались полной чувствитель-
ностью ко всем АМП, устойчивость к одному-двум классам АМП проявляли 75,0 %, 
фенотипом МЛУ характеризовались 8,8  % штаммов. 69,1  % штаммов серотипа 
S. Enteritidis были устойчивы к хинолонам, один штамм проявлял резистентность 
к  аминогликозидам. Для одного очага групповой заболеваемости, где этиологиче-
ским агентом являлась S. Typhimurium, все штаммы характеризовались чувствитель-
ностью к всем антибиотикам.

Из всей выборки исследуемых штаммов исследовано 105  репрезентативных 
штаммов, выделенных от людей при случаях спорадической заболеваемости. Из них 
22 штамма (21,0 %) были чувствительны ко всем АМП, 51 (48,6 %) проявляли устой-
чивость к одному-двум АМП и 32 (30,4%) характеризовались МЛУ-фенотипом. Фе-
нотипическую резистентность к хинолонам проявляли 73,3 % исследованных штам-
мов, пеницилинам – 26,7 %, β-лактамным комбинированным препаратам – 26,7 %, 
тетрациклинам – 21,9 %, ингибиторам фолатного пути – 21,9 %, цефемам – 8,6 % 
и монобактамам – 7,6  %, фениколам – 15,2  %, аминогликозидам – 1,9  % и липо-
пептидам – 2,9 %. При этом наибольший вклад в устойчивость к хинолонам внесли 
S. Enteritidis, S. Muenchen, S. Bredeney, а в МЛУ-фенотип – штаммы S. Bredeney, ко-
торые чаще всего проявляли резистентность к 4–6 классам АМП.

Из пищевых продуктов исследовано 110 штаммов. 26 штаммов (23,6 %) были 
чувствительны ко всем АМП, 43 штамма (39,1 %) – резистентны к одному-двум АМП 
и 41 (37,3 %) характеризовались МЛУ-фенотипом. Фенотипическую резистентность 
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к хинолонам проявляли 70,0 % исследованных штаммов, тетрациклинам – 38,2 %, 
пеницилинам – 20,0 %, β-лактамным комбинированным препаратам – 19,1 %, ин-
гибиторам фолатного пути – 29,1 %, фениколам – 9,1 %, аминогликозидам – 5,5 %, 
цефемам – 6,4 %, монобактамам – 4,5 % и липопептидам – 5,5 %. Среди пищевых 
продуктов S.  Infantis (26,4  %) являлся наиболее часто выделяемым серотипом и 
внес значительный вклад в резистентность штаммов, а также МЛУ (48,7 % от всех 
МЛУ-штаммов). 

При исследовании 42  репрезентативных штаммов из объектов окружающей 
среды выявлено, что 11 штаммов (26,2 %) характеризовались чувствительностью ко 
всем исследованным антибиотикам, 19 (45,2 %) – к одному-двум АМП и 12 (28,5 %) 
характеризовались МЛУ-фенотипом. Фенотипическую резистентность к хинолонам 
проявляли 71,4  % исследованных штаммов, тетрациклинам – 28,6  %, пеницили-
нам – 26,2 %, β-лактамным комбинированным препаратам и ингибиторам фолатного 
пути – 26,2 %, фениколам – 9,5 %. К цефемам, аминогликозидам, монобактамам, ли-
попептидам и пенемам резистентных штаммов не обнаружено. Как и для пищевых 
продуктов, значительный вклад в устойчивость к антибиотикам для объектов окру-
жающей среды внес S. Infantis с высоким процентом резистентности к хинолонам и 
тетрациклинам.
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УДК 616.98:579.841.95(479.25)
 Лазаренко Е.В., Ермолова Н.В., Артюшина Ю.С., Гнусарева О.А. 

ВЫЯВЛЕНИЕ МАРКЕРОВ ВОЗБУДИТЕЛЯ ТУЛЯРЕМИИ ИЗ ИКСОДОВЫХ КЛЕЩЕЙ 
(ACARI; IXODIDAE) В СЕВЕРО-ЗАПАДНЫХ РАЙОНАХ РЕСПУБЛИКИ АРМЕНИЯ

ФКУЗ «Ставропольский научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ставрополь, Российская Федерация

В Республике Армения (РА) туляремия известна с 1949 г., когда впервые были выделены 
штаммы микроба туляремии от грызунов и больного человека. В юго-восточной части РА суще-
ствует обширный и стойкий природный очаг туляремии. В северо-западных районах РА случаев 
заболевания туляремией и выделения маркеров возбудителя от грызунов, иксодовых клещей и из 
объектов окружающей среды не зарегистрировано. В августе 2024 г. нами совместно со специали-
стами ГНКО отделения «Ширак» проведено обследование северо-западных районов РА. На нали-
чие иксодовых клещей осмотрено МРС – 30 голов, КРС – 13 голов, собак – 3. Всего собрано 193 экз. 
иксодовых клещей. Индекс обилия клещей на МРС составил 6,03, на КРС – 2,6, на собаках – 1,3. 
Индекс встречаемости: МРС – 53,5 %, КРС – 46,2 %, собаки – 66,7 %. При исследовании клещей 
Dermacentor marginatus, собранных с МРС, выявлена ДНК Francisella tularensis. 

Lazarenko E.V., Ermolova N.V., Artyushina Yu.S., Gnusareva O.A.
DETECTION OF TULAREMIA AGENT MARKERS IN IXODIDAE TICKS  

(ACARI; IXODIDAE) IN THE NORTHWESTERN REGIONS OF THE REPUBLIC OF ARMENIA
Stavropol Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Stavropol, Russian Federation

Tularemia has been known since 1949 in the Republic of Armenia (RA), when strains of the 
tularemia microbe were first isolated from rodents and sick humans. There is an extensive and persistent 
natural focus of tularemia in the south-eastern part of the RA. In the northwestern regions, no cases of 
tularemia and isolation of pathogen markers from rodents, ixodid ticks or environmental objects have 
been registered. In August 2024, together with specialists from the GONGO of the “Shirak” branch, we 
conducted a survey of the northwestern regions of the Republic of Armenia. Small ruminants – 30 heads, 
cattle – 13 heads, dogs – 3 were also examined for the presence of ixodid ticks. A total of 193 specimens 
were collected. The tick abundance index on small ruminants was 6.03, on cattle – 2.6, on dogs – 1.3. 
Occurrence index was as follows: small ruminants – 53.5  %, cattle – 46.2  %, dogs – 66.7  %. When 
examining Dermacentor marginatus ticks collected from small ruminants, Francisella tularensis DNA was 
detected.

В Республике Армения (РА) туляремия известна с 1949 г., когда впервые были 
выделены штаммы микроба туляремии от грызунов и больного человека. Много-
летнее изучение показало, что в юго-восточной части РА существует обширный и 
стойкий природный очаг туляремии, имеющий полигостальный и поливекторный 
характер. Случаи заболевания регистрируются каждый год, в отдельные годы про-
явления инфекции принимают характер эпидемических вспышек. В северо-запад-
ных районах РА (Ширакская и Лорийская области) случаев заболевания туляремией 
и выделения маркеров возбудителя от грызунов, иксодовых клещей и из объектов 
окружающей среды не зарегистрировано. На данной территории также расположен 
Гюмрийский мезоочаг Закавказского высокогорного очага чумы.
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В августе 2024 г. нами совместно со специалистами ГНКО отделения «Ширак» 
«Национальный центр по контролю и профилактике заболеваний» Министерства 
здравоохранения РА проведено обследование северо-западных районов РА. При об-
следовании пройдено 0,8 фл/км, затрачено 1,7 фл/часов учета на маршрутах. Собран 
1 иксодовый клещ – Dermacentor marginatus. Индекс обилия (ИО) клещей, собран-
ных методом «на флаг», составил 1,25. Низкая численность иксодовых клещей, со-
бранных с растительности, связана, на наш взгляд, с  продолжительным засушли-
вым периодом весны – лета 2024  г. и высокими положительными температурами 
(до 34 °С). 

На наличие иксодовых клещей также осмотрено мелкого рогатого скота 
(МРС) – 30 голов, крупного рогатого скота (КРС) – 13 голов, собак – 3. Всего собрано 
193 экз., иксодовых клещей из них: Dermacentor marginatus – 189 экз., Dermacentor 
reticulatus – 2 экз., Hyalomma marginatum – 2 экз. ИО клещей на МРС составил 6,03, 
на КРС – 2,6, на собаках – 1,3. Несмотря на то, что обилие клещей на этих животных 
небольшое, индекс встречаемости (ИВ) значительный: МРС – 53,5 %, КРС – 46,2 %, 
собаки – 66,7 %. Это повышает риск распространения трансмиссивных инфекций 
среди сельскохозяйственных животных и может способствовать возникновению 
эпидемических осложнений. Следует обратить внимание на высокий ИВ иксодид 
на собаках, что также представляет опасность для заражения людей природно-
очаговыми инфекциями. 

При исследовании иксодид лабораторной группой Ставропольского проти-
вочумного института в клещах D.  marginatus, собранных с МРС, выявлена ДНК 
Francisella tularensis. Согласно многим исследователям, D.  marginatus имеет пре-
имущественное значение в циркуляции возбудителя туляремии в связи с тем, что 
тесно связан в своем развитии с грызунами. Возбудитель туляремии передается 
клещами D. marginatus трансфазово, что обеспечивает его длительное сохранение 
в природном очаге.

Выявление маркеров возбудителя туляремии в северо-западных районах РА, 
в месте расположения Гюмрийского мезоочага чумы, может указывать на наличие 
сочетанного природного очага чумы и туляремии на данной территории.

Результаты совместной работы показали необходимость дальнейшего сотруд-
ничества при обследовании природных очагов чумы и очагов других природно-
очаговых инфекций. 
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АНАЛИЗ ГЕНЕТИЧЕСКИХ ВАРИАНТОВ ВИЧ-1, ЦИРКУЛИРУЮЩИХ СРЕДИ МСМ, 
ПРОЖИВАЮЩИХ В МОСКВЕ В 2020–2024 гг.

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
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Уязвимая группа мужчин, практикующих секс с мужчинами (МСМ), в  том числе мигрантов 
МСМ, недостаточно изучена в России. Исследование посвящено анализу вариантов ВИЧ-1, цир-
кулирующих в среде МСМ, граждан России и мигрантов, проживающих в Москве в 2020–2024 гг. 
Собрана коллекция плазмы крови и сопутствующая эпидемиологическая и клиническая информа-
ция. Проведено секвенирование и анализ образцов ВИЧ-1. Проанализирована коллекция 249 об-
разцов (51  – от граждан России и 198  – от граждан других стран). Доминирующим вариантом 
ВИЧ-1 в исследуемой коллекции был субсубтип A6 (51 %). Типичный для среды российских МСМ 
в прошлом ВИЧ-1 субтипа B выявлен в 16,06 % образцов. Выявлены вирусы CRF63_02A6, другие  
AG-рекомбинантные формы и редкие для России варианты ВИЧ-1, что связано с высокой долей 
мигрантов, включенных в исследование. Кластерный анализ подтверждает распространение в сре-
де МСМ отдельных вариантов ВИЧ-1 и активную циркуляцию A6-субсубтипа. Профиль лекарствен-
ной устойчивости не отличается от общероссийского.

Lapovok I.A.1, Kirichenko A.A.1, Shlykova A.V.1, Kireev D.E.1, Popova A.A.1,2, Pokrovskaya A.V.1,3

ANALYSIS OF HIV-1 GENETIC VARIANTS CIRCULATING AMONG MEN  
HAVING SEX WITH MEN (MSM) RESIDING IN MOSCOW IN 2020–2024

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2Russian Medical Academy of Continuing Professional Education of the Ministry of Health of the Russian 
Federation, Moscow, Russian Federation; 3Patrice Lumumba Peoples’ Friendship University of Russia, 

Moscow, Russian Federation

The vulnerable group of men-who-have sex with men (MSM), including migrants, has not been 
sufficiently studied in Russia. This study is devoted to the analysis of HIV-1 variants circulating among 
MSM, Russian citizens and migrants, living in Moscow in 2020-2024. A blood plasma collection has been 
assembled and epidemiological and clinical information was assessed. Sequencing and testing of HIV-1 
samples was performed. A collection of 249 samples (51 from Russian citizens and 198 from migrants) 
was evaluated. HIV-1 sub-subtype A6 dominated in the collection (51 %). HIV-1 subtype B was detected 
in 16.06 % of samples. Detection of CRF63_02A6 viruses, other AG-recombinant forms, and viral variants 
rare for Russia is associated with a high proportion of migrants included in the study. Cluster analysis 
confirms the spread of separate HIV-1 variants and active circulation of A6 sub-subtype in MSM group.  
The drug resistance profile does not differ from the all-Russian profile.

Мужчины, практикующие секс с мужчинами (МСМ), исторически относятся 
к одной из наименее изученных уязвимых групп при исследовании ВИЧ-инфекции 
в России. Между тем в прошлом данная уязвимая группа была основной для Рос-
сии. Так, в 1995–1996 гг. на долю МСМ приходилось более 50 % всех случаев ВИЧ-
инфекции. Однако после проникновения ВИЧ-1 в среду потребителей инъекцион-
ных наркотиков (ПИН) основной уязвимой группой стала ПИН. В последние годы 
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доля МСМ среди новых случаев ВИЧ-инфекции в России постепенно растет. Так, 
на конец 2020 г. лишь 2,8 % случаев ВИЧ-инфекции в стране были связаны с МСМ. 
К концу 2021 г. этот показатель увеличился до 3 %, а к концу 2023 г. – до 4,1 %.

В группе российских МСМ исторически циркулировали генетические вариан-
ты ВИЧ-1, отличные от доминирующих в стране: так, до 2020  г. доминирующим 
среди МСМ генетическим вариантом ВИЧ-1 был вирус субтипа B. В то же время еще в 
2017 г. были получены данные о росте среди МСМ доли ВИЧ-1 субсубтипа A6, доми-
нирующего в России в целом, что указывает на размытие границ этой уязвимой группы.

Другой уязвимой группой, оказывающей влияние на генетическое разнообра-
зие ВИЧ-1, являются мигранты, в том числе трудовые мигранты из сопредельных 
стран, в среде которых генетическое разнообразие ВИЧ-1 имеет свои особенности. 
Кроме того, всегда есть вероятность заноса редких для России вариантов ВИЧ-1 
с мигрантами из стран, относящихся к другим географическим регионам.

Иногда человек может быть отнесен одновременно к группам МСМ и мигрантов.
Москва является одним из наиболее развитых экономических и культурных 

центров России, в котором существует значительное по размеру сообщество МСМ и 
где живут и работают мигранты из различных стран. 

Целью нашего исследования был анализ вариантов ВИЧ-1, циркулирующих 
в среде МСМ, проживающих в Москве в 2020–2024 гг.

Материалы и методы. Исследована коллекция образцов плазмы крови, полу-
ченных от МСМ граждан России и мигрантов в 2020–2024 гг. В исследование вклю-
чались лица, как не имевшие опыта антиретровирусной терапии (АРТ), так и имев-
шие опыт эпизодического приема препаратов в прошлом или прекратившие прием 
АРТ не менее чем за 6 мес. до момента включения в исследования. Параллельно 
проводился сбор эпидемиологической и клинической информации. Набор пациен-
тов для включения в исследование проводился в сотрудничестве с Фондом «ШАГИ» 
(http://stepsfund.ru/) и Центром «LaSky» (https://lasky.ru/).

Образцы были исследованы для определения уровня вирусной нагрузки (ВН) 
ВИЧ-1, числа CD4-лимфоцитов. Проведено секвенирование региона гена pol ВИЧ-1  
(положения 2253–3369  п.н.) в образцах. Для определения генетического вариан-
та ВИЧ-1 были использованы онлайн-ресурс HIVBlast (https://www.hiv.lanl.gov/) и 
филогенетический анализ в программе MEGA  6.0. Анализ лекарственной устой-
чивости (ЛУ) ВИЧ-1 проводили с помощью онлайн-ресурса HIVdb (https://hivdb.
stanford.edu/). Кластерный анализ нуклеотидных последовательностей проводили 
с помощью программы ClusterPicker 1.2.3 с максимальной генетической дистанцией 
0,045 нуклеотидных замен на позицию с bootstrap поддержкой более 90 %.

Исследование одобрено ЛЭК ФБУН ЦНИИЭ (протокол от 25.04.2024 № 142).
Результаты и обсуждение. В ходе исследования собрана коллекция образцов 

от 249 ВИЧ-позитивных лиц: граждан России (n=51), Узбекистана (n=66), Таджики-
стана (n=45), Кыргызстана (n=31), Кубы (n=27), Казахстана (n=9), Армении (n=5), 
Белоруссии (n=3), Украины (n=3), Туркменистана (n=2). Еще по одному пациенту 
было из Азербайджана, Вьетнама, Колумбии, Конго, Мексики, Нигерии и Перу. 
Средний возраст пациентов – 29 лет (ДИ 95 % 27,98–29,90). На момент забора образ-
ца 9 человек были трансгендерными лицами. В общей сложности 28/249 (11,24 %) 
были коммерческими секс-работниками (КСР). Среди остальных пациентов сред-
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нее число половых партнеров за 6  мес. до включения в исследование составило 
7  (ДИ  95  % 5,48–8,81). Средняя длительность инфекции у пациентов от момента 
постановки диагноза составляла 151 день (ДИ 95 % 95,89–205,19). Средний уровень 
ВН составил 5,30 log10 копий/мл (ДИ 95 % 5,15–5,41), число CD4-лимфоцитов – 438 
(ДИ 95 % 408,43–467,32). Стадия ВИЧ-инфекции у 218 (87,55 %) была 2а.

Доминирующим вариантом ВИЧ-1 в исследованной коллекции оказался суб-
субтип A6 127/249 (51%). К субтипу B относились 40 (16,06 %) образцов. Ко второ-
му по распространенности в России варианту CRF63_02A6 относились 16 (6,43 %) 
образцов. Между тем 27 (10,84 %) образцов ВИЧ-1 относились к уникальным AG-
рекомбинантным формам, типичным для стран Средней Азии. Значительная доля 
CRF63_02A6 и других AG-рекомбинантов связана с долей мигрантов, включенных 
в исследования: 39/43 упомянутых образцов получены от граждан стран Средней 
Азии, где типично доминирование данных рекомбинантных форм. 11/249 (4,42 %) 
образцов относились к BG-рекомбинантной форме, генетически близкой к вари-
анту ВИЧ-1, циркулирующему в последние годы среди МСМ Испании и Порту-
галии. Ввыявлены редкие для России генетические формы CRF18_cpx (4; 1,61 %), 
CRF19_cpx (6; 2,41 %), CRF20_BG (4; 1,61 %), CRF24_BG (2; 0,8 %), CRF56_cpx (5; 
2,01 %). Все случаи инфекции формами 18, 19, 20 и 24 связаны с гражданами Кубы, 
проживающими в Москве, а CRF56_cpx также был выявлен у мигрантов из разных 
стран. Наконец, 7 (2,81 %) человек были инфицированы ВИЧ-1 субтипа C (3), BF1-
рекомбинантом (2), BC-рекомбинантом (1) и CRF01_AE (1).

В ходе кластерного анализа выявлено в общей сложности 43  молекулярных 
кластера, 35 из которых образованы 2–3 образцами ВИЧ-1, 5 кластеров – 4 образца-
ми и еще 3 кластера – 5, 6 и 8 последовательностями соответственно. Между тем все 
3 кластера, образованные 5–8 последовательностями, 3/5, образованные 4 последо-
вательностями и 17/35 кластеров, сформированных 2–3 образцами, были активными 
кластерами, т.е. включали геномы ВИЧ-1, полученные от пациентов – граждан раз-
ных стран и/или с разбросом дат выявления ВИЧ-инфекции более года. Это говорит 
о том, что в среде МСМ в Москве в течение последних четырех лет активно цирку-
лируют одни и те же варианты ВИЧ-1. Более того, среди 23 активных кластеров 16 об-
разованы ВИЧ-1 субсубтипа A6 и только один – типичным для группы МСМ ВИЧ-1 
субтипа B, что на фоне вышеописанного доминирования A6 среди МСМ подтвержда-
ет утверждение о снижении степени изоляции МСМ в России в последние годы.

Выявлена низкая частота встречаемости (не более 2,41 % образцов) ЛУ к АРТ 
класса ингибиторов протеазы (ИП) и нуклеозидных ингибиторов обратной транс-
криптазы (НИОТ). Между тем выявлена высокая частота ЛУ к ненуклеозидным ин-
гибиторам обратной транскриптазы (ННИОТ) эфавирензу (8,43 %), невирапину и 
рилпивирину (по 9,24 %), что типично как для России в целом, так и для всего мира. 
Таким образом, профиль ЛУ среди МСМ принципиально не отличается от общерос-
сийского.

В Москве в среде МСМ наблюдается доминирование ВИЧ-1 субсубтипа A6, как 
и в России в целом. Между тем высокое генетическое разнообразие в исследованной 
нами коллекции является следствием влияния фактора миграции на эпидемический 
процесс, что, на фоне размытия границ уязвимой группы МСМ, диктует необходи-
мость усиления профилактических мероприятий.
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ЛИХОРАДКИ ЗАПАДНОГО НИЛА В КЛЕТКАХ ЛИНИИ HEK293T  
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ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

Неструктурный белок Ns1 (WNs1) вируса лихорадки Западного Нила (ЛЗН) – один из сильных 
и видоспецифичных антигенов вируса. Получение его рекомбинантного аналога и выявление спец-
ифических к нему антител в сыворотке крови пациентов является актуальной задачей диагностики 
ЛЗН и стало целью данной работы. Ген WNs1 собран методом ПЦР из кодон-оптимизированных 
олигонуклеотидов, экспрессирован в человеческих клетках линии HEK293T и очищен с помощью 
аффинной хроматографии. Белок протестировали с использованием 24 образцов сыворотки крови 
пациентов с ЛЗН, содержащих по данным иммуноферментного анализа специфические IgM и IgG 
к вирусу ЛЗН; 22 образцов сыворотки крови пациентов с клещевым энцефалитом (КЭ), содержащих 
по данным иммуноферментного анализа специфические IgM и IgG к вирусу КЭ; а также 24 образцов 
сыворотки крови условно здоровых доноров. IgM к рекомбинантному WNs1 были выявлены в 22 из 
24 образцов пациентов с ЛЗН, положительных по IgM по данным ИФА; IgG – в 21 из 23 образцов, 
положительных по IgG по данным ИФА. При выявлении IgM во всех образцах обеих контрольных 
групп неспецифического связывания не наблюдалось, IgG к WNs1 выявлены в 2 образцах, полу-
ченных в динамике от одного пациента с КЭ. Полученный рекомбинантный белок обладает высокой 
специфичностью и подходит для диагностики ЛЗН.

Lashkevich K.A., Solovieva E.D., Sokolova M.I., Lisyukova I.P., Cherkashina A.S., Stukolova O.S.
PRODUCTION OF RECOMBINANT ANTIGEN NS1 OF WEST NILE FEVER VIRUS  

IN HEK293T CELLS AND EVALUATION OF ITS DIAGNOSTIC PROPERTIES
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The nonstructural protein Ns1 (WNs1) of West Nile fever virus (WNFV) is one of the strong and 
species-specific antigens of the virus. Obtaining its recombinant analogue and detecting antibodies 
specific to it in the blood serum of patients is an urgent task of WNV diagnostics and is the goal of this work. 
The WNs1 gene was assembled by PCR from codon-optimized oligonucleotides, expressed in human 
HEK293T cells and purified by affinity chromatography. The protein was tested using 24 serum samples of 
WNV patients containing specific IgM and IgG to WNV virus according to ELISA; 22 serum samples of tick-
borne encephalitis (TBE) patients containing specific IgM and IgG to TBE virus according to ELISA; as well 
as 24 serum samples of conditionally healthy donors. IgM to recombinant WNs1 were detected in 22 out 
of 24 samples from patients with WNFV, positive for IgM using ELISA; IgG – in 21 of 23 samples, positive 
for IgG according to ELISA. Non-specific binding was not observed while testing both control groups 
for IgM, but IgG to WNs1 were detected in 2 samples obtained dynamically from one patient with TBE.  
The produced recombinant protein has high specificity and is suitable for diagnostics of WNFV.

Лихорадка Западного Нила (ЛЗН) – трансмиссивное инфекционное заболева-
ние, возбудителем которого является вирус с одноименным названием, относящийся 
к семейству Flaviviridae. Симптоматика ЛЗН варьирует в широких пределах – от от-
сутствия явной клинической картины заболевания в большинстве случаев до леталь-
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ных исходов в случае тяжелого течения заболевания с поражениями центральной 
нервной системы (до 5 % случаев). Заболевание может сопровождаться лихорадоч-
ными состояниями, общей интоксикацией организма, появлением сыпи. 

Изначально характерный для тропических регионов Африки, вирус широко 
распространился за их пределы. По данным Роспотребнадзора, на 2024 г. случаи 
ЛЗН выявлены в 22 регионах России. Эндемичными по заболеваемости счита-
ются южные регионы РФ, однако в связи с распространением насекомых-пере-
носчиков и промежуточных резервуаров (птиц) ареал циркуляции вируса значи-
тельно расширился.

На данный момент вакцины против ЛЗН нет, поэтому своевременная и точная 
диагностика является приоритетным направлением в противодействии этому инфек-
ционному заболеванию. Неструктурный белок Ns1 вируса ЛЗН (WNs1) – один из 
сильных и видоспецифичных антигенов вируса. Получение рекомбинантного ана-
лога данного белка и разработка методов его использования для выявления анти-
тел к нему является актуальной задачей диагностики ЛЗН. Как было показано нами 
ранее, рекомбинантный белок WNs1, полученный в бактериальной системе экс-
прессии, имеет высокой уровень неспецифического связывания IgM и IgG, поэтому 
не подходит для применения в диагностических системах. Гораздо более высокой 
специфичностью обладает антиген, полученный в эукариотических системах экс-
прессии, так как они обеспечивают корректный фолдинг белка и наиболее прибли-
жены к природным паттернам пост-трансляционных модификаций.

Цель работы – получение рекомбинантного белка-антигена Ns1 вируса лихо-
радки Западного Нила в эукариотической системе экспрессии на основе клеточной 
линии человека HEK293T и оценка способности полученного белка специфично вы-
являть антитела IgG и IgM в образцах сыворотки крови человека.

Материалы и методы. Ген, кодирующий белок WNs1, получен методом сбор-
ки с помощью ПЦР из перекрывающихся кодон-оптимизированных олигонуклеоти-
дов. Экспрессия рекомбинантного белка проводилась на линии человеческих клеток 
HEK293Т. Очистка белка осуществлялась методом аффинной хроматографии. Полу-
ченный препарат использовался для изготовления планарных белковых биочипов. 
Тестирование проводилось с использованием 24  образцов сыворотки крови, в  ко-
торых методом иммуноферментного анализа («ВектоНил-IgG», «ВектоНил-IgM», 
АО «Вектор-Бест», Россия) были обнаружены антитела к вирусу ЛЗН: IgG в 23/24 
и IgM в 24/24 образцах. В качестве контрольных образцов использованы 22 образца 
сыворотки крови пациентов с клещевым энцефалитом (КЭ), содержащих по данным 
иммуноферментного анализа (Anti-TBE Virus ELISA (IgM), Anti-TBE Virus ELISA 
(IgG), Euroimmun AG, Германия) специфические IgM (8/22) и IgG (19/22) к вирусу 
КЭ, а также 24 образца сыворотки крови условно здоровых доноров.

Результаты. Создан экспрессионный вектор для получения полноразмерной 
секретируемой формы белка-антигена Ns1 вируса ЛЗН. Рекомбинантный белок 
получен в эукариотической системе экспрессии на основе человеческих клеток 
HEK293T. Тестирование полученного белка проводилось в формате планарного био-
чипа: белок наносили на стеклянные активированные слайды с помощью прибора 
для бесконтактной пьезопечати. На полученных биочипах тестировали образцы сы-
вороток крови. Связывание специфичных к белку WNs1 антител IgG и IgM из об-
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разцов сыворотки крови детектировали по флуоресцентному сигналу от конъюгатов 
вторичных антител против IgG и IgM человека. Из 24  образцов сыворотки крови 
пациентов с ЛЗН, положительных по IgM, наблюдали связывание IgM с рекомби-
нантным WNs1 в 22 образцах; из 23, положительных по IgG, – в 21 образце. В 8 об-
разцах сыворотки крови, полученных от больных КЭ и положительных по наличию 
IgM к антигенам вируса КЭ, антител к WNs1 не выявлено, также как и в 14 образцах, 
полученных от больных этой группы, но отрицательных по наличию IgM к антиге-
нам вируса КЭ. В 2 образцах, полученных в динамике от 1 пациента с КЭ и положи-
тельных в ИФА по наличию антител к антигенам КЭ, выявлены IgG к WNs1, во всех 
остальных 20 образцах данной контрольной группы антител к WNs1 не обнаружено. 
В 24 образцах сыворотки крови условно здоровых доноров неспецифического свя-
зывания не наблюдалось.

Рекомбинантный белок, полученный в экспрессионной системе из клеток чело-
века HEK293T, является высокоспецифичным, не дает кросс-реактивности с гомоло-
гичным белком вируса клещевого энцефалита и может быть использован в диагнос
тике ЛЗН, в частности в формате биочипов.
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УДК 616.932:614.48
 Левченко Д.А., Мирошникова Д.П., Ренгач М.В., Сокольская О.А.

ОЦЕНКА ЧУВСТВИТЕЛЬНОСТИ ШТАММОВ ХОЛЕРНЫХ ВИБРИОНОВ  
В ОТНОШЕНИИ ДЕЗИНФИЦИРУЮЩИХ СРЕДСТВ

ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

Цель исследования заключалась в экспериментальном изучении чувствительности холерных 
вибрионов, изолированных из р. Мацеста на территории Краснодарского края в 2024 г., в отношении 
дезинфектантов. Для постановки эксперимента были отобраны три штамма Vibrio cholerae O1 El Tor  
Ogawa, а  также пять дезинфицирующих средств на основе различных действующих веществ. 
Вибрионы, изолированные в 2024 г. из р. Мацеста, оказались чувствительны ко всем изучаемым 
дезинфектантам при максимальном времени экспозиции, указанном в инструкциях производителей. 
При уменьшении времени обеззараживания для хлор- и кислородсодержащих дезинфицирующих 
средств до 60 и 30 минут и дезинфектантов на основе четвертичных аммонийных соединений до 
10 минут на плотных и жидких питательных средах наблюдался типичный рост холерных вибрионов. 
Таким образом, в  случае заноса с эндемичных по холере территорий токсигенных штаммов 
холерных вибрионов в водоемах Краснодарского края создается реальная угроза распространения 
инфекции. 

Levchenko D.A., Miroshnikova D.P., Rengach M.V., Sokol’skaya O.A.
ASSESSMENT OF THE SENSITIVITY OF CHOLERA VIBRIO STRAINS  

TO DISINFECTANTS
Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Rostov-on-Don,  

Russian Federation

The purpose of this study was to experimentally study the sensitivity of cholera vibrios isolated from 
the Matsesta River in the Krasnodar Territory in 2024 with respect to disinfectants. Three strains of Vibrio 
cholerae O1 El Tor Ogawa were selected for the experiment, as well as five disinfectants based on various 
active substances. Vibrios isolated in 2024 from the Matsesta River were sensitive to all the disinfectants 
studied at the maximum exposure time specified in the manufacturer’s instructions. When the disinfection 
time for chlorine- and oxygen-containing disinfectants was reduced to 60 and 30 minutes and disinfectants 
based on quaternary ammonium compounds to 10 minutes, a typical growth of cholera vibrios was ob-
served on solid and liquid nutrient media. Thus, in the event of introduction of toxigenic strains of cholera 
vibrios from cholera-endemic territories into the reservoirs of the Krasnodar Territory, a real threat of the 
spread of infection is created.

Территория Российской Федерации не является эндемичной по холере, однако 
эпидемические проявления холеры за 20-летний период характеризовались заносами 
инфекции российскими гражданами, возвратившимися из Индии в разные годы, без 
последующего распространения возбудителя инфекции. При этом из поверхностных 
водоемов России ежегодно отмечается выделение десятков нетоксигенных 
штаммов холерных вибрионов О1-серогруппы. В ходе проведения мониторинговых 
исследований для обеспечения санитарно-эпидемиологического благополучия 
населения по опасным и природно-очаговым инфекционным болезням в городе-
курорте Сочи в 2015  г. из реки Агура изолировано порядка 111  нетоксигенных 
штаммов холерных вибрионов. А.Ю.  Поповой с соавт. (2016) установлен ряд 
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природных факторов, способствовавших контаминации вибрионами воды р. Агура: 
относительно высокие значения температуры речной воды в летние месяцы (от 18 
до 30 °С), выход в русло реки сульфидных минеральных вод, создающих щелочную 
среду, снижение скорости течения воды. В ходе исследований воды поверхностных 
водоемов на наличие холерных вибрионов в 2024 г. на территории Краснодарского 
края из рек Мацеста, Агура и Мзымта изолировано порядка 240  нетоксигенных 
штаммов холерных вибрионов О1 Эль Тор Огава. Стоит отметить, что данный регион 
является областью наибольшего распространения сульфидных вод, специфическое 
действие которых на организм человека определяется сероводородом. По данным 
литературы, гидрографическую сеть Сочинского Причерноморья можно разделить 
на три уровня, при этом непосредственно в море впадают 36 рек, а остальные явля
ются притоками. Река Мзымта площадью 896,4 км2 относится к рекам первого уровня 
(исток реки – Главный Кавказский хребет), река Мацеста (67,4  км2) – к  средним 
рекам второго уровня (истокам на отрогах параллельных хребтов) и река Агура 
(16,9 км2) – к малым рекам третьего уровня низкогорья. В соответствии с СанПиН 
3.3686-21 бактерии Vibrio cholerae в зависимости от наличия/отсутствия гена 
холерного токсина относятся ко II либо к III группе патогенности, при этом в качестве 
дезинфицирующих средств (ДС) при химическом методе обеззараживания объектов, 
контаминированных холерными вибрионами, регламентировано использование 
ДС как хлор-, кислородсодержащих на основе катионных поверхностно-активных 
веществ, альдегидов, так и средств на основе спиртов.

В связи с этим цель настоящего исследования заключалась в эксперименталь-
ном изучении чувствительности холерных вибрионов, изолированных из р. Мацеста 
на территории Краснодарского края в 2024 г., в отношении различных дезинфици-
рующих средств.

Материалы и методы. Для постановки эксперимента отобраны три штамма 
V. cholerae O1 El Tor Ogawa № 21411 (1208), 21369 (С616 (729)), 21398 (926), вы-
деленные из р. Мацеста в период с июня по июль 2024  г. В работе использованы 
пять ДС: №  1 – действующее вещество (ДВ) – гипохлорит натрия, «активный 
хлор» – 4  % (концентрация раствора по препарату 0,3  %); №  2 – натриевая соль 
дихлоризоциануровой кислоты, «активный хлор» – 4 % (концентрация раствора по 
препарату 0,3  %); №  3 – 22,5  % 1,3-дихлор-5,5-диметилгидантоин (дихлорантин) 
(концентрация раствора по препарату 0,2 %); № 4 – алкилдиметилбензиламмоний 
хлорид 30,0  %, перекись водорода 30,0  % (концентрация раствора по препарату 
0,3 %); № 5 – перекись водорода 5 %, смесь ЧАС (N, N-диоктилдиметиламмоний 
хлорид, дидецилдиметиламмоний хлорид) – 0,30  %; полигексаметиленгуанидина 
гидрохлорид (0,05 %) (концентрация раствора по препарату 5 %). Для исключения 
бактериостатического действия ДС использовали нейтрализаторы в соответствии 
с МУ  3.5.1.3439-17. Оценку чувствительности/устойчивости штаммов холерных 
вибрионов к ДС проводили количественным суспензионным методом по наличию/
отсутствию роста колоний тестируемых культур на поверхности плотных и в жидких 
питательных средах в соответствии с МУ 3.5.1.3439-17 и Р 4.2.4020-24. Все исследо-
вания проводили в трех повторах.

Результаты. В инструкциях к ДС производители указывают различное 
время экспозиции в зависимости от объекта, подлежащего обеззараживанию. Так, 
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для ДС на основе хлор- и кислородсодержащих соединений максимальное время 
обеззараживания – 120  минут, ДС на основе перекиси водорода и смеси ЧАС – 
15  минут. Для каждого испытуемого ДС (согласно инструкции производителя) 
были выбраны следующие сроки экспозиции: для хлор- и кислородсодержащих 
соединений – 30, 60 и 120 минут, для дезинфектантов на основе перекиси водорода 
и смеси ЧАС – 10 и 15 минут. 

При максимальном времени обеззараживания, указанном в инструкциях 
производителей ДС на основе различных ДВ, клетки холерных вибрионов 
погибали в 100,0  % случаев во всех исследуемых разведениях. При изучении 
действия дезинфицирующих средств на основе хлорсодержащих соединений 
(ДС № 1, ДС № 2 и ДС № 3) при сроке экспозиции смесей 60 минут в ДС № 1 и 
ДС  №  2 гибель тестируемых вибрионов (отсутствие роста на плотных и жидких 
питательных средах) выявлена начиная с разведения 107 м.кл./мл, в разведениях 109–
108 м.кл./мл установлен рост единичных колоний холерных вибрионов, в ДС № 3 
подавление роста наблюдалось начиная с концентрации 106 м.кл./мл. При умень-
шении срока экспозиции смеси холерных вибрионов различных концентраций 
с дезинфицирующими растворами ДС № 1 и ДС № 2 до 30 минут типичный рост 
обнаружен на плотных и жидких питательных средах при высеве из обоих ДС 
в разведениях 109–106 м.кл./мл. При воздействии на штаммы холерных вибрионов 
ДС № 4 на основе кислородсодержащих соединений в течение 30 минут установлена 
гибель вибрионов начиная с разведения 107 м.кл./мл. Препараты на основе перекиси 
водорода и смеси ЧАС вызывали гибель вибрионов при 10-минутной экспозиции 
в концентрации от 104–102 м.кл./мл. 

Таким образом, штаммы холерных вибрионов, выделенные в 2024  г. из 
р.  Мацеста, оказались чувствительны ко всем изучаемым ДС (с  определенной 
концентрацией раствора по препарату) при максимальном времени экспозиции, 
указанном в инструкциях производителей. Однако при уменьшении времени 
обеззараживания для хлор- и кислородактивных ДС до 60 и 30  минут и ДС на 
основе ЧАС до 10  минут на плотных и жидких питательных средах наблюдался 
типичный рост холерных вибрионов. Полученные данные позволяют предположить, 
что водоемы Краснодарского края отличаются благоприятными условиями для 
размножения и накопления вибрионов, что в свою очередь создает реальную угрозу 
распространения холеры с реализацией водного пути распространения инфекции 
при заносе токсигенных штаммов холерных вибрионов с эндемичных территорий, 
а также обусловливает актуальность изучения активности ДС на основе различных 
соединений, необходимых для проведения обеззараживания водных источников 
при их контаминации холерными вибрионами.
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УДК 579.834..115(597)
 Le T.L.A.1, Kas’yan Zh.A.2, Chumachkova E.A.2, Sharova I.N.2, Porshakov A.M.2, Vo V.C.1, 

Trinh V.T.1, Le V.Q.1

THE PREVALENCE OF LEPTOSPIRA spp. IN SMALL MAMMALS IN SEVERAL 
NORTHERN PROVINCES OF VIETNAM BETWEEN 2019 AND 2023

1Joint Vietnam-Russia Tropical Research and Technology Center, Hanoi, Socialist Republic of Vietnam; 
2Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor,  

Saratov, Russian Federation

The results of assessment of prevalence of Leptospira spp. in small mammal populations in some 
northern provinces of Vietnam in the period 2019–2023 are presented. They show that out of 2196 small 
mammal samples, 205 samples were positive for Leptospira spp. in real-time PCR, accounting for 9.3 %. 
The most of the Leptospira positive samples are found in two provinces, Dien Bien and Ha Giang, 
in artificial ecosystems. The proportion of small mammals positive for Leptospira spp. in summer (52.7 %) 
is higher than in winter (47.3  %) with P=0.013. Among the 17  small mammals positive for Leptospira 
spp, the two rat species Rattus norvegicus and R. nitidus accounted for the highest rates at 36.1 % and 
21.46 %, respectively. Sequencing results showed that all samples belonged to the species L. interrogans 
and L. borgpetersenii. 

Le T.L.A.1, Касьян Ж.А.2, Чумачкова Е.А.2, Шарова И.Н.2, Поршаков А.М.2, Vo V.C.1,  
Trinh V.T.1, Le V.Q.1

РАСПРОСТРАНЕННОСТЬ LEPTOSPIRA spp. У МЕЛКИХ МЛЕКОПИТАЮЩИХ  
В НЕСКОЛЬКИХ СЕВЕРНЫХ ПРОВИНЦИЯХ ВЬЕТНАМА С 2019 ПО 2023 г.

1Совместный Российско-Вьетнамский Тропический научно-исследовательский  
и технологический центр, Ханой, Социалистическая Республика Вьетнам; 2ФКУН «Российский 

научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора,  
Саратов, Российская Федерация

Представлены результаты исследования распространения Leptospira spp. в популяции мел-
ких млекопитающих в некоторых северных провинциях Вьетнама в период с 2019 по 2023 г. Пока-
зано, что из 2196 проб, полученных от мелких млекопитающих, 205 были положительными на на-
личие Leptospira spp. при исследовании методом ПЦР с учетом результатов в реальном времени, 
что составляет 9,3 %. Наибольшее количество положительных проб выявлено в двух провинциях – 
Дьенбьен и Хазянг – в искусственных экосистемах. Доля мелких млекопитающих, положительных 
на Leptospira spp. летом (52,7 %) выше, чем зимой (47,3 %) при P=0,013. Среди 17 видов мелких 
млекопитающих, положительных на наличие Leptospira spp., в двух видах крыс – Rattus norvegicus 
и R. nitidus – возбудитель обнаруживался наиболее часто – 36,1 и 21,46 % соответственно. Резуль-
таты секвенирования показали, что все образцы принадлежали к видам L.  interrogans и L. borg-
petersenii. 

Vietnam’s tropical climate and diverse natural habitats provide ideal conditions for the 
growth and proliferation of small mammal populations. In mountainous areas characterized 
by hills, rivers, and streams – and often accompanied by poor living conditions – the risk 
of zoonotic disease transmission increases. Northern mountainous provinces, such as Ha 
Giang, Lao Cai, and Cao Bang, have recorded high incidences of pathogens transmitted 
from animals to humans, including Leptospira spp. Human interaction with Leptospira-
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infected animals heightens the risk of infection, particularly in economically disadvantaged 
mountainous regions. Therefore, investigating the prevalence of Leptospira in small 
mammal populations is crucial for developing effective prevention strategies.

This report provides data on the prevalence of Leptospira spp. in small mammal 
samples collected across several northern provinces in Vietnam between 2019 and 2023.

Methods. Collection of Small Mammals and Detection of Leptospira spp. by Re-
al-Time PCR. Rodents and bats were captured using specialized tools. Internal organs, in-
cluding the liver, spleen, lungs, and kidneys, were collected for the detection of Leptospira 
spp. using the LPS real-time PCR kit (Amplisens, Russia).

PCR and Sequencing. Thirty positive samples were test by PCR using LipL32 pri
mers, followed by Sanger sequencing on an Applied Biosystems 3500xL Genetic Analyzer 
(Applied Biosystems, Foster City, CA, USA). Species identification was performed by com-
paring the obtained LipL32 gene sequences with those registered in the NCBI database.

Detection of Anti-Leptospira IgG Antibodies by ELISA. Serum samples collected 
from healthy individuals were tested for IgG antibodies against Leptospira using the Lep-
tospira IgG Novalisa Kit (NovaTec, Germany).

Ethics Approval and Consent to Participate. The study was approved by the Ethics 
Committee in Biomedical Research of the Vietnam-Russia Tropical Center (Approval Cer-
tificate No. 1046/CN-HĐĐĐ, dated May 4, 2019, and 1261/CN-HĐĐĐ, dated May 5, 2022).

Results. Between 2019 and 2023, a total of 2,196 small mammal samples were 
collected from six northern mountainous provinces of Vietnam: Cao Bang, Dien Bien, 
Ha Giang, Lai Chau, Lang Son, and Lao Cai. Real-time PCR analysis detected Leptospi-
ra spp. in 205 samples, resulting in an overall infection rate of 9.3 %. By location, Dien 
Bien and Ha Giang had the highest rates, with the same positive detections in 25.85 % 
of cases (53/205 samples), followed by Lai Chau at 21.46 % (44/205), and Lang Son at 
18.54 % (38/205). Lao Cai had the lowest rate, with 12 positive samples, accounting for 
5.85 % (P<0,05). Analysis of samples positive for Leptospira spp. by seasons showed 
that the disease is common in summer (from March to May) with a positive rate of 
52.7 % (108/205) and in winter (from October to November) with a lower rate of 47.3 % 
(97/205), with P=0.013.

In the analysis of Leptospira spp. infection rates by species, the 205 positive samples 
were distributed across 17 small mammal species. Rattus norvegicus and R. nitidus had 
the highest infection rates, comprising 36.1  % and 21.46  % of the positive samples, 
respectively. R.  tanezumi, and R.  andamanensis followed with rates of 17.07  %, and 
9.76 %, respectively. The remaining species showed lower infection rates, ranging from 
0.49 % to 3.41 %, and included Bandicota indica, Berylmys bowersi, Hylomys suillus, 
Leopoldemys edwardsi, Maxomys surifer, Mus pahari, Niviventer confucianus, Niviventer 
fulvescens, Rattus argentiventer, Rattus losea, and Rousettus amplexicaudatus.

Small mammals inhabit a wide range of environments, including mountainous areas, 
caves, bushes, riverbanks, and artificial ecosystems such as rice, corn, cassava, and potato 
fields (collectively referred to as agrocenoses). To determine habitat distribution, we 
analyzed the habitats of 205 small mammal samples that tested positive for Leptospira spp. 
using real-time PCR. The results indicated that nearly 40  % of positive samples were 
collected from artificial ecosystems (81/205), followed by areas around human dwellings 
at 19.02 % (39/205), forests at 15.12 % (31/205), and bushes at 4.88 % (p<0.05). Artificial 
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ecosystems, rich in food sources such as rice, corn, and potatoes, attract rodents, making 
them potential hotspots for Leptospira spp. transmission and posing significant infection 
risks to humans. Furthermore, 30 of the positive samples underwent sequencing using 
LipL32 primers. The results confirmed that all samples belonged to L.  interrogans and 
L. borgpetersenii species.

A survey of anti-Leptospira IgG antibodies in 200 serum samples from healthy 
individuals collected in Ha Giang and Cao Bang in 2022 revealed an overall positive rate 
of 17.5 %, with 16 % in Cao Bang and 19 % in Ha Giang. Analysis by gender indicated that 
men had a positive rate 1.8 times higher than women (P<0.05), with most positive cases 
found among farmers and self-employed workers.

Our study provides data on the prevalence of Leptospira spp. in small mammal 
populations across six northern mountainous provinces of Vietnam, as well as survey data 
on anti-Leptospira IgG antibody rates in healthy individuals. These findings contribute to 
understanding Leptospira infection rates in the northern region and support the development 
of preventive measures against Leptospira infection in Vietnam.

The report content is part of the results of the project M-1.1.1 for the period 2019–
2023 approved by the Co-General Director of the Joint Vietnam-Russia Tropical Science 
and Technology Research Center.
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УДК 578.835.3:579.25(470)
 Лисицына М.Р., Веселова О.А., Попова К.Р., Кясова Д.Х., Кожахметова Т.А.,  

 Кулешов К.В., Коновалова Т.А., Подколзин А.Т.
МОНИТОРИНГ ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ НОРОВИРУСОВ,  

ВЫЯВЛЕННЫХ НА ТЕРРИТОРИИ РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ В 2023 И 2024 гг.
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Представлены данные о генотиповом разнообразции норовирусов, выделенных от лю-
дей при случаях групповой и спорадической заболеваемости норовирусной инфекцией в период 
2023–2024  гг. В  рамках исследования проанализированы образцы, относящиеся к 171  вспышке 
и 251 спорадическому случаю норовирусной инфекции, с характеристикой участков генов капси-
да и РНК-зависимой РНК-полимеразы. Анализ генотипового разнообразия позволил установить 
превалирование на территории Российской Федерации в период 2022–2024 гг. норовирусов GII.4 
Sydney[P16] (2022 г.), GII.17[P17] (2023 г.), GII.7[P7] (2024 г.). 

Lisitsyna M.R., Veselova O.A., Popova K.R., Kyasova D.Kh., Kozhakhmetova T.A.,  
Kuleshov K.V., Konovalova T.A., Podkolzin A.T.

MONITORING OF THE GENETIC DIVERSITY OF NOROVIRUSES DETECTED  
ON THE TERRITORY OF THE RUSSIAN FEDERATION IN 2023 AND 2024

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The paper presents the data on the genotypic diversity of noroviruses isolated from humans in case 
of group and sporadic norovirus infection in the period of 2023–2024. Samples from 171 outbreaks and 
251 sporadic cases of norovirus infection with the characteristics of the capsid and RNA-dependent RNA 
polymerase gene regions are assessed within the frames of the study. The analysis of genotypic diversity 
made it possible to establish the prevalence of noroviruses GII.4 Sydney [P16] (2022), GII.17 [P17] (2023), 
GII.7 [P7] (2024) in the Russian Federation in 2022–2024.

Изучение генотипового пейзажа норовирусов является важной областью ис-
следований в эпидемиологическом надзоре за кишечными инфекциями. Норовиру-
сы представляют собой одну из ведущих причин острых гастроэнтеритов по всему 
миру, вызывая значительное число вспышек как в развитых, так и в развивающихся 
странах. Их способность к быстрому распространению делает изучение их генети-
ческой структуры критически важным для разработки эффективных стратегий кон-
троля и профилактики.

В 2023 г. изучено 77 вспышек норовирусной инфекции со средним числом ис-
следуемых изолятов – 7,5 на очаг. Также исследовали 127 изолятов от спорадических 
случаев заболеваний. В  2024  г. количество исследованных вспышек увеличилось 
до 94, а количество спорадических случаев составило 124.

В 2023 г. генотипирование норовирусов показало следующее: в 8 (10 %) вспыш-
ках инфекций причиной заболевания был норовирус первой группы (Norovirus GI), 
а в 69 (90 %) вспышках – норовирус второй группы (Norovirus GII). Аналогичная 
ситуация складывалась в 2024  г.: 8 (9  %) очагов групповой заболеваемости были 
связаны с Norovirus GI, 86 (91 %) очагов – Norovirus GII.
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Среди норовирусов, не относящихся к геногруппам GI и GII, выявлены только 
норовирусы GIX.1[GII.P15]. Эти изоляты относились к одной вспышке норовирус-
ной инфекции в 2023 г. и двум вспышкам в 2024 г.

Разнообразие Norovirus GI в 2024 г. характеризовалось равной представленно-
стью и низкой частотой выявления генотипов GI.4[P4], GI.6[P11], GI.5[P4], GI.3[P10], 
GI.3[P13], GI.7[P9], как при вспышках, так и среди спорадических случаев. При срав-
нении генотипового пейзажа Norovirus GI на протяжении двух лет, в 2024 г. отмеча-
ется обнаружение в редких случаях ранее не циркулировавших генотипов GI.2[P2], 
GI.3[P10], GI.3[P13] и GI.7[P9].

Norovirus GII наиболее часто встречался в качестве этиологического агента 
групповой заболеваемости норовирусной инфекцией. В  2023  г. наиболее распро-
страненным в очагах групповой заболеваемости был генотип GII.17[P17], который 
обнаружен в наибольшем количестве случаев – в 46 (60 %) очагах и 48 (38 %) спо-
радических случаях, в свою очередь генотипы GII.4 Sydney[P16] и GII.3[P12] были 
ассоциированы с девятью (12 %) очагами каждый, а также с 32 (25 %) спорадиче-
скими случаями. Генотипы GII.6[P7], GII.10[P16] и GII.7[P7] были ассоциированы 
с меньшим числом очагов. Необходимо отметить, что в сравнении с предыдущим 
периодом наблюдений (2022 г.) в 2023 г. произошла смена доминирующего генотипа 
норовирусов с GII.4 Sydney[P16] на генотип GII.17[P17]. 

В последний год наиболее распространенным в очагах групповой заболеваемо-
сти был генотип GII.7[P7], который обнаружен в наибольшем количестве случаев – 
в 32 (34 %) очагах и 39 (31 %) спорадических случаях, доминирующий в 2023 г. гено-
тип GII.17[P17] занимает второе место среди этиологических агентов норовирусной 
инфекции (23 вспышки, 24 %), а генотипы GII.4 Sydney[P16] и GII.3[P12] ассоции-
рованы с 20 (21 %) и 10 (11 %) вспышками соответственно. Необходимо отметить 
увеличение разнообразия выявленных генотипов норовирусов GII в 2024 г. по срав-
нению с 2023 г. Выявлено 9 генотипов (GII.9[P7], GII.3[P16], GII.3[P30], GII.2[P16], 
GII.5[P16], GII.3[P25], GII.12[P16], GII.16[P16], GII.4 Hunter[P16]), которые встре-
чали как в единичных случаях, так и при групповой заболеваемости норовирусной 
инфекцией.

Согласно данным Глобальной сети по надзору за штаммами норовирусов среди 
детей (www.norosurv.org), в  период с октября 2023 по ноябрь 2024  г. в мире про-
должается доминирование штамма GII.4Sydney[P16], ответственного за 59 % всех 
зарегистрированных случаев. На третьем месте по распространенности находится 
генотип GII.17[P17], который составляет 9 % от общего числа случаев. В разрезе 
регионов генотип GII.17[P17] занимает второе место по частоте обнаружения в Се-
верной Америке и третье место в Европе, что может свидетельствовать о значитель-
ной адаптивности, позволяющей ему успешно конкурировать с другими вариантами 
вируса. 

Особый интерес вызывает генотип GII.7[P7], который занимает только пятое 
место в общем рейтинге среди различных регионов мира, с  частотой выявления 
в 4 %, вместе с тем на территории Российской Федерации мы обнаружили его яв-
ное превалирование. Примечательно, что этот вариант чаще всего обнаруживается 
на территории Восточной Азии, занимая второе место по частоте обнаружения.
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 Лопатухин А.Э.

ИСПОЛЬЗОВАНИЕ НУКЛЕОТИДНЫХ ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТЕЙ УЧАСТКА 
РЕГИОНА ENV ДЛЯ ПОВЫШЕНИЯ ЭФФЕКТИВНОСТИ ГЕНОТИПИРОВАНИЯ 

РЕКОМБИНАНТНЫХ ФОРМ ВИЧ-1
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Для генотипирования ВИЧ-1 чаще используется нуклеотидные последовательности региона 
pol. Использование только одного региона снижает чувствительность генотипирования выявления 
рекомбинантных форм. Для повышения чувствительности может быть дополнительно использован 
участок гена env. В исследование включены последовательности pol и env от 571 пациента. Гено
типирование проводилось с помощью COMET HIV-1 и REGA HIV-1 Subtyping Tool v.3.0 с последу-
ющим филогенетическим анализом для дискордантных образцов. При генотипировании pol и env 
выявлены 25 дискордантных образцов, включающих циркулирующие (ЦРФ) и уникальные (УРФ) 
рекомбинантные варианты ВИЧ. Итого в результате генотипирования по двум регионам получено 
следующее распределение генетических вариантов ВИЧ: субтип A – 89,1 % (509); субтип B – 2,5 % 
(14); ЦРФ 02_AG – 0,7 % (4); ЦРФ 03_AB – 0,9 % (5); ЦРФ 06_cpx – 0,2 % (1); ЦРФ 63_02A1 – 5,6 % 
(32); УРФ AB – 0,7 % (4); УРФ AG – 0,4 % (2). Использование региона env при генотипировании 
повышает чувствительность при выявлении циркулирующих и уникальных рекомбинантных форм.

Lopatukhin A.E.
IMPROVING THE EFFICIENCY OF HIV-1 GENOTYPING USING SEQUENCES  

OF THE ENV REGION
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Sequences of the pol region are most often used for HIV-1 genotyping. The use of single region 
reduces genotyping sensitivity in detecting of recombinant forms. Region of the env gene can be used 
to increase sensitivity. This study included pol and env sequences from 571 patients. Genotyping was 
performed using COMET HIV-1 and REGA HIV-1 Subtyping Tool v.3.0 with subsequent phylogenetic 
analysis for discordants. 25 discordant samples were identified, including circulating (CRF) and unique 
(URF) HIV recombinant forms. Final genotyping results using pol and env regions are: subtype A – 89.1 % 
(509); subtype B – 2.5% (14); CRF 02_AG – 0.7 % (4); CRF 03_AB – 0.9 % (5); CRF 06_cpx – 0.2 % (1); 
CRF 63_02A1 – 5.6 % (32); URF AB – 0.7 % (4); URF AG – 0.4 % (2). Additional use of env region during 
genotyping increases the sensitivity and accuracy of circulating and unique recombinant forms detection.

Одним из важных этапов геномного эпидемиологического надзора за циркуля-
цией вариантов ВИЧ-1 является генотипирование. В большинстве случаев для этого 
используются нуклеотидные последовательности участка региона pol генома ВИЧ-1,  
включающего участки генов pro и rev, получаемые при проведении рутинного ана-
лиза лекарственной устойчивости ВИЧ-1 к АРВ-препаратам. Однако при исполь-
зовании только одного участка генома вируса может снижаться чувствительность 
генотипирования при выявлении как циркулирующих (ЦРФ), так и уникальных 
(УРФ) рекомбинантных форм ВИЧ-1. Для улучшения качества субтипирования при 
идентификации рекомбинантных форм эффективным может стать дополнительное 
использование второго, более вариабельного, участка генома ВИЧ. Таким является 
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участок гена env, содержащий гипервариабельную петлю V3 и используемый в ру-
тинной практике для определения тропизма ВИЧ к корецепторам перед назначением 
препаратов – антагонистов CCR5-корецептора.

Для оценки эффективности генотипирования ВИЧ-1 с использованием двух 
различных участков генома ВИЧ-1 были исследованы нуклеотидные последова-
тельности, полученные от 571 пациента, проживающего на территории РФ. Гено-
типирование проводилось независимо по двум регионам: pol (положения 2264-3255 
относительно референсного штамма HXB2, GeneBank K03455), кодирующего про-
теазу (5-99 аминокислота) и обратную транскриптазу (1-286 аминокислота) ВИЧ-1 
и гена env (положения 6954-7373 относительно HXB2), кодирующего фрагмент обо-
лочечного белка gp120, как с использованием автоматически специализированных 
онлайн-приложений, так и методом филогенетического анализа с референсными 
геномами. На первом этапе проводилось автоматическое генотипирование с помо-
щью онлайн-приложений COMET HIV-1 и REGA HIV-1 Subtyping Tool v.3.0. Затем 
результаты, полученные с использованием вышеуказанных приложений для авто-
матического генотипирования, сравнивались между собой. На втором этапе после-
довательности, для которых два приложения для автоматического генотипирования 
показали дискордантные результаты, а также последовательности, для которых не 
был получен однозначный валидный результат автоматического генотипирования, 
были генотипированы методом построения филогенетического дерева, включающе-
го референсные последовательности с известным субтипом. Для построения фило-
генетических деревьев использовалось программное обеспечение MEGA v.6.0. Фи-
логенетические деревья построены методом Maximum Likelihood с использованием 
модели эволюции GTR. Полученные деревья протестированы методом статисти-
ческого бутстрэпа с количеством повторов 500. Для генотипирования использова-
лись референсные нуклеотидные последовательности субтипов и циркулирующих 
рекомбинантных форм, содержащиеся в базе данных Лос-Аламос. Последователь-
ности, образовывающие на филогенетическом дереве общий достоверный кластер 
(бутстрэп поддержка более 80 %) совместно с одной из референсных последователь-
ностей, признавались относящимся к генотипу данной референсной последователь-
ности.

При генотипировании по региону pol варианты ВИЧ-1 в исследованной вы-
борке после двух этапов субтипирования распределились следующим образом: суб-
тип А – 90,9 % (519); ЦРФ 63_02A1 – 4.4 % (25); субтип B – 3,5 % (20); ЦРФ 02_AG – 
0,5 % (3); субтип G – 0,4 % (2); ЦРФ 03_AB – 0,2 % (1); ЦРФ 06_cpx – 0,2 % (1).

При генотипировании по региону env варианты ВИЧ-1 в исследованной вы-
борке после двух этапов субтипирования распределились следующим образом: суб-
тип A – 91,1 % (520); ЦРФ 63_02A1 – 5,1 % (29); субтип B – 2,8 % (16); ЦРФ 03_AB – 
0,7 % (4); ЦРФ 02_AG – 0,2 % (1); ЦРФ 06_cpx – 0,2 % (1).

На заключительном этапе анализа проведено сопоставление результатов суб-
типирования по генам pol и env. Обнаружено 25 (4,4  %) образцов, для которых 
субтипирование оказалось дискордантным по исследованным генам. При этом для 
19  образцов получены частично дискордантные результаты: по одному из генов 
определена циркулирующая рекомбинантная форма, а  по второму – субтип, явля-
ющийся составной частью данной рекомбинантной формы, например ЦРФ 03_AB 
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по гену env и субтип B по гену pol. Для таких образцов в качестве итогового ре-
зультата субтипирования выбиралась циркулирующая рекомбинантная форма. Для 
других 6 образцов получены полностью дискордантные результаты – по одному из 
генов определен одни субтип, а по второму – другой. Для таких образцов в качестве 
итогового результата субтипирования выбрана уникальная рекомбинантная форма, 
включающая два полученных для данного образца субтипа.

Самым распространенным вариантом ВИЧ среди последовательностей, вклю-
ченных в исследование, явился субтип А, к данному субтипу по результатам геноти-
пирования отнесены 509 последовательностей, что составило 89,1 % от их общего 
числа. Второе место по распространенности занимает ЦРФ 63_02A1, к этому гене-
тическому варианту вируса отнесено 32 последовательности, что соответствовало 
5,6 %. Немного реже встречались варианты ВИЧ субтипа B, которых обнаружено 14, 
или 2,5 % от выборки. Значительно реже встречались ЦРФ 03_AB – 5 (0,9 %), ЦРФ 
02_AG – 4 (0,7 %), редко, только в одном случае (0,2 %), встретился вариант ВИЧ, 
относящийся к ЦРФ 06_cpx. Выявленные при помощи совместного анализа двух 
участков генома ВИЧ уникальные рекомбинантные формы встречались у 6 (1,1 %) 
образцов в исследованной выборке. При этом 4 (0,7 %) образца относились к вариан-
ту, включающему участки генома, относящиеся к субтипам А и B, а 2 (0,4 %) образца 
относились к варианту, включающему участки генома, относящиеся к субтипам А и G.

Таким образом, совместное использование нуклеотидных последовательностей 
участка региона env и участка региона pol позволяет дополнительно выявлять цирку-
лирующие и уникальные рекомбинантные формы, что повышает чувствительность 
и точность генотипирования и улучшает качество геномного эпидемиологического 
надзора за ВИЧ.
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УДК 616.921.5(87)
Loureiro C.L.1, Bonetti V.1, Jaspe R.C.1, Sulbaran Y.1, Alcazar W.2, Hernández C.2,  

Rodríguez N.2, Rangel H.R.1, Zambrano J.L.3, Pujol F.H.1

MOLECULAR CHARACTERIZATION AND EVOLUTIONARY ANALYSIS OF H5N1  
AVIAN INFLUENZA VIRUS CIRCULATING IN VENEZUELA DURING  

THE 2022–2023 OUTBREAK
1Laboratorio de Virología Molecular, CMBC, IVIC, Caracas, Bolivarian Republic of Venezuela; 

2INSAI, Maracay, Bolivarian Republic of Venezuela; 3Laboratorio de Virología Celular, CMBC, IVIC, 
Caracas, Bolivarian Republic of Venezuela

Since 1996, the H5N1 subtype of avian influenza, originating from the Guandong 
lineage in China, has caused outbreaks worldwide. The current clade 2.3.4.4b has evolved 
from this lineage, exhibiting increased virulence and causing mass mortality events in both 
birds and mammals. Our study aimed to analyze the genomes of 17 H5N1 avian influenza 
viruses isolated in Venezuela during the 2022–2023 outbreak. Using universal primers 
and the illumina® platform, we sequenced all eight segments of the viral genome. Our 
analysis focused on confirming the H5 hemagglutinin clade and identifying any genetic 
rearrangements through phylogenetic analysis. Our findings revealed that the viruses 
found in Venezuela belonged to the expected clade 2.3.4.4b and formed a monophyletic 
clade with North American bird viruses, with no evidence of other reassortments. The 
introduction of the virus into South America appears to be associated with bird migration 
through the Atlantic (Venezuela) and Pacific flyways, leading to the emergence of three 
distinct viral lineages. We identified several mutations in different genome segments, but 
none were involved in mammalian adaptation. Furthermore, our in silico structural analysis 
confirmed the virus’s preference for avian α2,3-linked sialic acid. The unprecedented 
outbreak of avian influenza in South America was associated with the circulation of these 
three different lineages, which showed lower affinity for the mammalian receptor.

Loureiro C.L.1, Bonetti V.1, Jaspe R.C.1, Sulbaran Y.1, Alcazar W.2, Hernández C.2,  
Rodríguez N.2, Rangel H.R.1, Zambrano J.L.3, Pujol F.H.1

МОЛЕКУЛЯРНАЯ ХАРАКТЕРИСТИКА И ЭВОЛЮЦИОННЫЙ АНАЛИЗ  
ВИРУСА ПТИЧЬЕГО ГРИППА H5N1, ЦИРКУЛИРУЮЩЕГО В ВЕНЕСУЭЛЕ  

ВО ВРЕМЯ ВСПЫШКИ 2022–2023 гг.
1Лаборатория молекулярной вирусологии, CMBC, Венесуэльский институт научных 

исследований, Каракас, Боливарианская Республика Венесуэла; 2INSAI, Маракай, Боливарианская 
Республика Венесуэла; 3Лаборатория клеточной вирусологии, CMBC, Венесуэльский институт 

научных исследований, Каракас, Боливарианская Республика Венесуэла

С 1996 г. подтип H5N1 птичьего гриппа, происходящий от линии Гуандун в Ки-
тае, стал причиной вспышек по всему миру. Современная клада 2.3.4.4b произо-
шла от этой линии, демонстрируя повышенную вирулентность и вызывая массовые 
случаи смертности как среди птиц, так и среди млекопитающих. Целью нашего 
исследования был анализ геномов 17 вирусов птичьего гриппа H5N1, выделенных 
в Венесуэле во время вспышки 2022–202 гг. Используя универсальные праймеры и 
платформу illumina®, мы секвенировали все восемь сегментов вирусного генома. 
Наш анализ был сосредоточен на подтверждении клады гемагглютинина H5 и вы-
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явлении любых генетических перестроек посредством филогенетического анализа. 
Наши результаты показали, что вирусы, обнаруженные в Венесуэле, принадлежали 
к предполагаемой кладе 2.3.4.4b и образовали монофилетическую кладу с северо
американскими вирусами птиц, без каких-либо свидетельств других перестроек. 
Появление вируса в Южной Америке, по-видимому, связано с миграцией птиц через 
Атлантический (Венесуэла) и Тихоокеанский пролетные пути, что привело к появ-
лению трех различных вирусных линий. Мы идентифицировали несколько мутаций 
в различных сегментах генома, но ни одна из них не была вовлечена в адаптацию 
вируса среди млекопитающих. Более того, наш структурный анализ in  silico под-
твердил предпочтение вирусом птичьей α2,3-связанной сиаловой кислоты. Беспре-
цедентная вспышка птичьего гриппа в Южной Америке была связана с циркуляцией 
этих трех различных линий, которые показали более низкое сродство к рецептору 
млекопитающих.
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УДК 578.833.25(597)
Лыонг Т.М.1, Нгуен В.Т.Н.1, Нгуен Т.З.1, Чан М.Т.2, Као М.Т.3, Чан В.Ч.1, Хунь В.Х.1

РАСПРОСТРАНЕНИЕ СЕРОТИПОВ ВИРУСА ДЕНГЕ В НЕКОТОРЫХ  
ЮЖНЫХ ПРОВИНЦИЯХ ВЬЕТНАМА, ПЕРИОД 2022–2023 гг.

1Южное отделение Совместного Российско-Вьетнамского Тропического научно-
исследовательского и технологического центра, Хошимин, Социалистическая Республика 
Вьетнам; 2Военный институт профилактической медицины, Хошимин, Социалистическая 

Республика Вьетнам; 3Институт Пастера, Хошимин, Социалистическая Республика Вьетнам

Исследование проведено с целью определения циркуляции серотипов вируса денге в неко-
торых населенных пунктах Южного Вьетнама. Объектами исследования являлись пациенты с ли-
хорадкой неизвестной этиологии, обращавшиеся в медицинские учреждения в период с августа 
2022 по декабрь 2023 г. Обнаружение РНК вируса денге с использованием метода RT-PCR в РВ вы-
явило 216/2596 образцов, положительных к вирусу денге, из которых преобладали DENV-2 (52 %), 
DENV-1 (26 %), DENV-4 (21 %), DENV-3 (1 %). Частота инфицирования вирусом денге не отличается 
по полу (Р>0,05), разница в частоте инфицирования по возрасту статистически значима (Р<0,05), 
большинство случаев приходится на пациентов в возрасте от 15 до 60 лет и младше 15 лет. 

 Luong T.M.1, Nguyen V.T.N.1, Nguyen T.Z.1, Tran M.T.2, Cao M.T.3, Tran V.C.1, Hunh V.H.1

PREVALENCE OF DENGUE VIRUS SEROTYPE IN SOME SOUTHERN PROVINCES  
OF VIETNAM, 2022–2023

1Southern Branch of the Joint Vietnam-Russia Tropical Research and Technology Center, Ho Chi Minh 
City, Socialist Republic of Vietnam; 2Military Institute of Preventive Medicine, Ho Chi Minh City, Socialist 

Republic of Vietnam; 3Pasteur Institute, Ho Chi Minh City, Socialist Republic of Vietnam

The study was conducted to determine the prevalence of Dengue virus serotypes in some localities 
in southern Vietnam. The subjects were patients with fever of unknown etiology, who came for examination 
and treatment to medical facilities from August 2022 to December 2023. Testing for dengue virus RNA 
using real-time RT-PCR technique identified 216/2596 samples positive for dengue virus, of which DENV-2  
(52  %), DENV-1 (26  %), DENV-4 (21  %), DENV-3 (1  %) serotypes prevailed. Dengue virus infection 
rate does not differ by gender (P>0.05), the difference in the incidence of infection by age is statistically 
significant (P<0.05), with most cases occurring in patients aged 15 to 60 years and younger than 15 years.

Лихорадка денге является глобальной проблемой общественного здравоохра-
нения, ее распространение зависит от многих факторов, таких как изменение кли-
мата, урбанизация, передвижения между странами/территориями. Оособенно ущерб 
эффективности программы борьбы с переносчиками наносится из-за способности 
адаптироваться к климатическим условиям и увеличения устойчивости к инсекти-
цидам основных переносчиков – комаров Aedes. Вирус денге является основной 
причиной эпидемий. После пандемии COVID-19 геморрагической лихорадке денге 
уделяется особое внимание в связи с расширением географического региона, изме-
нением эпидемических циклов, клинических симптомов, что оказывает значитель-
ное воздействие на здоровье населения, социальную стабильность и экономическое 
развитие. Вьетнам является одной из стран с локально эндемической лихорадкой 
денге, в  которой циркулируют все четыре серотипа (DENV-1, DENV-2, DENV-3, 
DENV-4). Однако соотношение серотипов варьируется в зависимости от местности 
и времени происхождения эпидемии. 
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Исследования проводились в населенных пунктах следующих районов: Бу Доп 
(провинция Биньфыок), Тан Биен, Тан Чау (провинция Тайнинь), Хонг Нгу, Тан Хонг 
(провинция Донг Тхап), Ан Фу, Тинь Биен (провинция Ан Зянг). Сбор проб прово-
дился в период с августа 2022 по декабрь 2023 г. Объектами исследования являются 
пациенты с симптомами лихорадки неясного происхождения, которые обращались 
на обследование в больницы общего профиля выбранных для исследования районов. 

Провинция Бинь Фуок: за период исследования собрано 546 образцов от паци-
ентов в районном медицинском центре Бу Доп. Отношение пациентов мужского и 
женского пола составляет 52 и 48 % соответственно (Р<0,05). Преобладают пациен-
ты в возрасте от 15 до 60 лет – 61,5 % (336/546 человек), до 15 лет – 21,8 %, старше 
60 лет – 16,7 %. Выявлены 13 положительных образцов на DENV из 546 тестирован-
ных образцов (2,4 %), среди которых обнаружены 3 серотипа вируса денге, включая 
DENV-1 (7 образцов), DENV-2 (5), DENV-4 (1), не было DENV-3. Положительный 
показатель у мужчин (1 %) ниже, чем у женщин (3,8 %), разница статистически зна-
чима (Р<0,05). Возрастная группа с наибольшим количеством положительных проб – 
от 15 до 60 лет (9 случаев), у пациентов возрастной группы старше 60 лет – 3 случая, 
в возрастной группе до 15 лет зарегистрирован всего 1 случай. Среди образцов, по-
ложительных на вирус денге, было 2 пациента, инфицированных DENV-2 и вирусом 
Чикунгунья одновременно, 1 пациент мужского пола, 1 пациентка женского пола, и 
оба принадлежали к возрастной группе от 15 до 60 лет. У коинфицированных паци-
ентов не было особых клинических проявлений по сравнению с другими пациента-
ми, кроме высокой температуры.

Провинция Тайнинь: сбор проб в районах Тан Чау и Тан Биен, в  которых 
в 2022 г. была зарегистрирована высокая заболеваемость. Собрано 756 проб, пациен-
ты мужского и женского пола составляли 49,5 и 50,5 % соответственно. Преобладает 
доля пациентов в возрасте от 15 до 60 лет – 49,7 %, возрастная группа до 15 лет – 
38,8 %, пациенты старше 60 лет составляли лишь 11,5 %. В результате анализа выя-
вили 27/756 положительных образцов (2,9 %), зафиксировав 3 серотипа вируса ден-
ге, из  которых большая часть составила DENV-4 (16  проб), DENV-2 (7), DENV-1 
(4), не  было DENV-3. Наибольшее количество положительных проб принадлежат 
пациентам возрастной группы от 15 до 60  лет – 18 проб, до 15  лет – 7 и старше 
60 лет – 2 пробы. Всего зарегистрировано 9 пациентов, одновременно инфицирован-
ных вирусом денге (DENV-1, DENV-2) и вирусом Чикунгунья, и 16 пациентов, одно-
временно инфицированных вирусом денге (преимущественно DENV-1, DENV-2) и 
вирусом Зика. Одновременное заражение арбовирусами встречается как у мужчин, 
так и у женщин, преимущественно в возрастной группе от 15 до 60 лет (18/25 случа-
ев коинфекции), в возрастной группе старше 60 лет коинфекция не регистрируется. 

Провинция Донг Тхап: общее количество образцов, собранных в медицинских 
центрах районов Хонг Нгу и Тан Хонг, составляет 439: 52 % пациентов – мужчины, 
48 % – женщины. В отличие от двух вышеперечисленных провинций, в Донг Тхапе 
большинство пациентов находится в возрасте до 15 лет – 51,5 %, от 15 по 60 лет – 
28,7 % и старше 60 лет – 19,8 %. Обнаружены 40 положительных образцов и 3 серо-
типа, в том числе DENV-2 (15 проб), DENV-1 (13), DENV-4 (12), не было DENV-3. 
Преобладает количество положительных проб в возрастной группе от 15 до 60 лет – 
25 проб, в возрастной группе до 15 лет – 14 проб и старше 60 лет – 1 проба.
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Провинция Ан Зянг: сбор сывороток больных в медицинских центрах районов 
Ан Фу и Тинь Биен. Из 855  пациентов доли мужчин и женщин составили 50,2 и 
49,8 % соответственно. Преобладают пациенты до 15 лет – 53,6 %, от 15 до 60 лет – 
41,3  %, пациенты старше 60  лет – 5,1  %. Выявлено 131/615 (21,3  %) проб, поло-
жительных к DENV, определены 4  серотипа в исследуемых образцах, из которых 
преобладал DENV-2 с частотой 49,6 % (65/131 положительных образцов), DENV-1 
(31,3 %, 41/131 случай), DENV-4 составил 19,1 % (25/131 случай), DENV-3 (2 слу-
чая). По возрасту доля больных, инфицированных DENV, сконцентрирована преи-
мущественно в группе трудоспособного возраста – от 15 до 60 лет (21 % от общей 
выборки), возрастная группа до 15  лет – 13,3  %, старше 60  лет – 2,3  %. Разница 
статистически значима при P<0,05. Частота вирусной инфекции по полу у мужчин 
составляет 14,7 %, у женщин – 17,1 %, соответственно, разница статистически недо-
стоверна (Р>0,05). Было 5 случаев с подтвержденным положительным результатом 
на вирус денге и одновременное инфицирование вирусом Чикунгунья и 7 случаев 
одновременного инфицирования вирусом денге и вирусом Зика. У пациентов, одно-
временно инфицированных вирусом денге, возникает коинфекция только серотипа 1 
(DENV-1), серотипа 2 (DENV-2) с CHIKV и ZIKV. Больные, инфицированные од-
новременно двумя арбовирусами, регистрировались как у мужчин, так и у женщин 
в возрасте до 15 лет и от 15 до 60 лет. Среди пациентов старше 60 лет больных с со-
путствующим арбовирусом не регистрировали. 

В результате анализ проб из всех районов показывает, что существуют различия 
в серотипах вируса денге, циркулировавших на момент исследования в провинциях 
Бинь Фуок (DENV-1), Тай Нинь (DENV-4), Донг Тхап (DENV-2), Ан Зянг (DENV-2). 
Уровень заражения по полу не отличается. Пациенты, инфицированные вирусом ден-
ге, в основном относятся к группе трудоспособного возраста (от 15 до 60 лет), после-
дующие – лица до 15 лет, при этом регистрировались только лишь несколько случаев 
в возрастной группе старше 60 лет. Существуют две гипотезы относительно самого 
высокого показателя заболеваемости вирусом в возрастном диапазоне от 15 до 60 лет. 
Во-первых, это трудоспособный возраст, поэтому люди могут переезжать в разные 
места, риск заражения вирусом высок, если у них никогда не было антител против од-
ного из 4 серотипов вируса денге. Во-вторых, также возможно, что это новый серотип, 
циркулирующий в районе исследования, поэтому уровень заражения даже выше, чем 
у других серотипов. В результате исследований установлено, что существует явление 
коинфекции вирусом денге, преимущественно DENV-1, DENV-2, с другими арбовиру-
сами (Чикунгунья, Зика), явление коинфекции встречается как у мужчин, так и у жен-
щин, преимущественно в возрастной группе от 15 до 60 лет. Определение циркуляции 
серотипов вируса денге на местах может способствовать предложению мер профилак-
тики эпидемии и обеспечению более эффективных мер лечения. 

Работа одобрена Советом по этике медицинско-биологических исследований в 
Российско-Вьетнамском Тропическом научно-исследовательском и технологическом 
центре, № 41/2022/VREC, в соответствии с документом о согласии от 22 марта 
2022 г. № 684/CN-HDĐD.

Работа подготовлена в рамках темы, утвержденной по распоряжению от 
21  апреля 2022  г. №  1101/QD-TTNDVN гендиректором Вьетнамско-Российского 
Тропического научно-исследовательского и технологического центра.
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УДК 378.046.4614.8
 Люкшина Е.Ю., Гаевская Н.Е., Вострова И.Н., Коршенко В.А.
ОРГАНИЗАЦИЯ СИСТЕМЫ ПОДГОТОВКИ СПЕЦИАЛИСТОВ  

ПО ВОПРОСАМ ОБЕСПЕЧЕНИЯ БИОЛОГИЧЕСКОЙ БЕЗОПАСНОСТИ  
В СИСТЕМЕ ДОПОЛНИТЕЛЬНОГО ПРОФЕССИОНАЛЬНОГО ОБРАЗОВАНИЯ 

В СОВРЕМЕННЫХ УСЛОВИЯХ
ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 

Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

Проблема биологической безопасности является одной из важнейших международных за-
дач. Комплексный подход, сочетающий в себе техническую готовность санитарно-эпидемиологиче-
ских и медицинских учреждений к обеспечению биологической безопасности населения и высокий 
уровень профессиональной компетенции специалистов различных ведомств, создает условия для 
проведения максимально эффективных санитарно-противоэпидемических (профилактических) ме-
роприятий. Одним из приоритетных направлений является постоянное повышение квалификации 
по вопросам обеспечения биологической безопасности, готовности к отражению внешних и вну-
тренних эпидемиологических рисков, диагностики актуальных инфекционных болезней для специа
листов Роспотребнадзора и Министерства здравоохранения РФ. 

Lyukshina E.Yu., Gaevskaya N.E., Vostrova I.N., Korshenko V.A.
ORGANIZATION OF A TRAINING SYSTEM FOR SPECIALISTS IN BIOLOGICAL SAFETY 

WITHIN THE SYSTEM OF CONTINUING PROFESSIONAL EDUCATION  
UNDER CURRENT CONDITIONS

Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Rostov-on-Don, Russian Federation

Biological safety provision is one of the most important international tasks. An integrated approach 
combining the technical readiness of sanitary-epidemiological and medical institutions to ensure the 
biological safety of the population and a high level of professional competence of specialists from various 
departments creates conditions for carrying out the most effective sanitary and anti-epidemic (preventive) 
measures. One of the priority areas is continuous professional development in the field of biological safety, 
preparedness to respond to external and internal epidemiological challenges, diagnosis of relevant infectious 
diseases for specialists of the Rospotrebnadzor and the Ministry of Health of the Russian Federation.

Проблема новых и возвращающихся инфекций диктует необходимость посто-
янной готовности к противодействию потенциальной вероятности осложнений эпи-
демиологической ситуации, обусловленной как внешними рисками заноса инфекци-
онных болезней, так и внутренними, связанными с активизацией природных очагов 
инфекций региональных нозологических форм. Количество потенциально опасных 
для жизни патогенных биологических агентов (ПБА), представленых различными 
микроорганизмами, генно-инженерными конструкциями и модифицированными 
микроорганизмами, прионами, токсинами, которые при использовании различных 
средств доставки могут вызывать массовые поражения людей, сельскохозяйствен-
ных животных и посевов сельскохозяйственных культур, с каждым годом стреми-
тельно растет. 

Одними из основных биологических угроз являются новые инфекции, вызывае
мые неизвестными патогенами, занос редких или ранее не встречавшихся инфекци-
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онных и паразитарных заболеваний, возврат исчезнувших, возникновение и распро-
странение природно-очаговых инфекций, спонтанная зараженность возбудителями. 
Низкий уровень готовности общества к прогнозированию, раннему выявлению, ве-
рификации и противодействию эпидемических ситуаций, вызывает необходимость 
регулярной подготовки по вопросам обеспечения биологической безопасности. 

Укрепление кадрового потенциала за счет повышения уровня подготовки кад
ров, разработки и внедрения образовательных программ, в том числе дополнитель-
ных профессиональных программ, является одной из основных задач государствен-
ной политики в целях обеспечения химической и биологической безопасности. Мак-
симальная эффективность противоэпидемических и профилактических мероприя-
тий гарантируется формированием кадрового состава учреждений Роспотребнадзо-
ра из компетентных специалистов, понимающих и выполняющих задачи на высоком 
профессиональном уровне, что может быть достигнуто только систематическим 
повышением квалификации на протяжении всей профессиональной деятельности.

Цель исследования – разработка программ дополнительного профессиональ-
ного образования (ДПО), оперативная регулярная актуализация с внедрением новых 
форм обучения для реализации непрерывной подготовки специалистов в связи с вы-
сокой изменчивостью эпидемиологической обстановки.

Материалы и методы. Разработка программ повышения квалификации ДПО, 
программ краткосрочных семинаров, выездных семинаров и блоков для проведения 
циклов профессиональной переподготовки для различных категорий специалистов 
по вопросам «Биологической безопасности», природно-очаговых и других особо 
опасных инфекций (ООИ), с целью проведения единого комплекса санитарно-про-
тивоэпидемических мероприятий, в ФКУЗ Ростовский-на-Дону противочумный ин-
ститут Роспотребнадзора 

Результаты. Высокая потребность современного здравоохранения в квалифи-
цированных специалистах в настоящее время диктует необходимость непрерывного 
совершенствования профессиональных знаний и навыков. Специалистами ФКУЗ 
Ростовский-на-Дону противочумный институт Роспотребнадзора разработаны и за-
регистрированы на Портале НМФО МЗ РФ программы повышения квалификации, 
рассчитанные на различные категории специалистов как с высшим, так и со сред-
ним медицинским образованием, с различной трудоемкостью освоения – от 36 до 
78 академических часов. Также разработаны программы краткосрочных семинаров 
(8 академических часов). Регулярно и своевременно актуализируемая информация 
вносится в блоки лекционного и практического материала, ежегодно проводимых 
циклов профессиональной переподготовки.

Программы предлагают обучающимся современную информацию по вопро-
сам, связанным с распространением особо опасных инфекций: микробиологии воз-
будителей, лабораторной диагностики с изучением нормативно-методических доку-
ментов, регламентирующих правила безопасной работы с ПБА, – и направлены на 
совершенствование фундаментальных и специальных знаний, умений, позволяю
щих специалистам различных специальностей, как постоянно работающим, так и 
периодически сталкивающимся или способным столкнуться в своей работе с воз-
будителями ООИ, ориентироваться в вопросах организации бактериологической 
службы с учетом требований биологической безопасности и охраны труда, а также 
обеспечения безопасных условий при выявлении больного ООИ. 
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Разработка единой системы противодействия распространению биотерроризма 
является важной задачей, которая требует значительных усилий и международного 
сотрудничества. Многовариантность угроз и необходимость подготовки медицин-
ских кадров делают эту проблему особенно актуальной.

Обучение медицинских работников должно охватывать все аспекты, от диагно-
стики до лечения. Организация и проведение обучения по вопросам обеспечения 
биологической безопасности, диагностики актуальных инфекционных болезней и 
оценки готовности к отражению внешних и внутренних эпидемиологических угроз 
является одним из важнейших направлений эффективной системы, способной про-
тивостоять биологическим угрозам. 
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 Люкшина Е.Ю., Пичурина Н.Л., Гаевская Н.Е., Баташев В.В., Вострова И.Н.

ОРГАНИЗАЦИЯ ПОДГОТОВКИ СПЕЦИАЛИСТОВ ДЛЯ РАБОТЫ В УСЛОВИЯХ 
РАСПРОСТРАНЕНИЯ НОВОЙ КОРОНАВИРУСНОЙ ИНФЕКЦИИ COVID-19 
НА БАЗЕ ФКУЗ РОСТОВСКИЙ-НА-ДОНУ ПРОТИВОЧУМНЫЙ ИНСТИТУТ 

РОСПОТРЕБНАДЗОРА
ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 

Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

Профилактика новой коронавирусной инфекции, широкое распространение которой приняло 
характер пандемии, до сих пор остается важным вопросом мирового здравоохранения. В условиях 
пандемии резко обострилась востребованность в квалифицированных медицинских кадрах, врачах 
и медработниках среднего звена. Эффективная диагностика и лечение этой инфекции требуют 
постоянного обновления знаний на основе новых исследований. Обучение с использованием со-
временных IT-технологий позволяет слушателям получать информацию о последних достижени-
ях науки и практики в области эпидемиологии и профилактики новой коронавирусной инфекции 
(COVID-19).

Lyukshina E.Yu., Pichurina N.L., Gaevskaya N.E., Batashev V.V., Vostrova I.N.
ORGANIZATION OF SPECIALISTS TRAINING FOR WORK IN THE CONDITIONS  

OF SPREAD OF THE NEW CORONAVIRUS INFECTION, COVID-19,  
AT THE PREMISES OF THE ROSTOV-ON-DON RESEARCH ANTI-PLAGUE INSTITUTE 

OF THE ROSPOTREBNADZOR
Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Rostov-on-Don,  

Russian Federation

The prevention of a new coronavirus infection, the extensive spread of which has assumed the 
character of a pandemic, still remains an important issue of global healthcare. In the context of the 
pandemic, the demand for qualified medical personnel, doctors and mid-level health workers has sharply 
increased. Effective diagnosis and treatment of this infection require constant updating of knowledge based 
on new research. Training with the use of modern ITs allows students to receive information about the 
latest achievements in science and practice in the field of epidemiology and prevention of new coronavirus 
infection (COVID-19).

В современном мире постоянно присутствуют риски распространения инфек-
ционных болезней с эпидемическим потенциалом. Примером чрезвычайной ситуа-
ции международного значения является пандемия новой коронавирусной инфекции. 
COVID-19 – это инфекция, напрямую связанная с процессами урбанизации, новы-
ми научно-технологическими возможностями, тотальной вовлеченностью людей 
в транспортные сети (внутри-, межрегиональные и международные), развитием ин-
формационно-коммуникационных технологий. 

Поставленные в Федеральном законе от 30 декабря 2020 г. № 492-ФЗ «О биоло-
гической безопасности в Российской Федерации» задачи по переводу на качествен-
но новый уровень системы противодействия биологическим угрозам в Российской 
Федерации требуют соответствующих кадровых ресурсов в сфере обеспечения са-
нитарно-эпидемиологического благополучия населения. В условиях пандемии резко 
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обострилась востребованность квалифицированных медицинских кадров, врачей и 
медработников среднего звена.

Профилактика новой коронавирусной инфекции, широкое распространение ко-
торой приняло характер пандемии, до сих пор остается важным вопросом мирового 
здравоохранения. Инфекция, вызываемая коронавирусом SARS-CoV-2, характери-
зуется высокой скоростью распространения. В связи с этим необходимость в актуа-
лизации знаний по профилактике, диагностике и лечению COVID-19 периодически 
необходима каждому работнику здравоохранения. Перед системой дополнительного 
профессионального образования стоят задачи подготовки медицинских работников 
к работе в условиях пандемии коронавирусной инфекции, повышения уровня не-
обходимых компетенций и обеспечения получения новых знаний для выполнения 
трудовых функций в новых условиях.

С целью повышения квалификации медицинских работников по вопросам, свя-
занным с новой коронавирусной инфекцией COVID-19, сотрудниками ФКУЗ Рос
товский-на-Дону противочумный институт Роспотребнадзора разработаны кратко
срочные (менее 16  часов) образовательные программы и программы повышения 
квалификации по всем актуальным направлениям. Учебные модули включают такие 
вопросы, как: общие вопросы эпидемиологии коронавирусной инфекции; актуаль-
ные вопросы профилактики, диагностики и лечения COVID-19; порядок взятия и 
транспортировки биоматериала в лабораторию при диагностике заболевания; нор-
мативно-правовые основы в области предупреждения возникновения и распростра-
нения новой коронавирусной инфекции COVID-19, соблюдение санитарных требо-
ваний и санитарных правил; организация и проведение мероприятий, направленных 
на предупреждение заноса и распространения SARS-CoV-2; использование средств 
индивидуальной защиты; дезинфекция.

Совместно с ФГБОУ ВО РостГМУ Минздрава России составлена учебная про-
грамма семинаров по теме «Биологическая безопасность и обеспечение противоэпи-
демической готовности медицинской организации в случае заноса или возникнове-
ния заболевания, вызванного новым коронавирусом». 

Все программы разработаны на основе информационных материалов Мини-
стерства здравоохранения РФ и Федеральной службы по надзору в сфере защиты 
прав потребителей и благополучия человека, а  также действующих санитарно-
эпидемиологических правил и требований, федеральных законов РФ и действую-
щих документов Роспотребнадзора и Минздрава России. 

Профильная подготовка и переподготовка медицинского персонала и специа
листов лабораторной диагностики в период пандемии COVID-19 стала одним из ос-
новных противоэпидемических мероприятий.

Дополнительное профессиональное образование по программам повышения 
квалификации, базирующееся на основных положениях современной инфектоло-
гии, должно оперативно и адекватно реагировать на изменения и трансформацию 
эпидемиологической ситуации, складывающейся в современном мире. Особенно-
стью работы со слушателями является актуализация информации в соответствии 
с постоянно обновляемой нормативной базой и в зависимости от потребностей те-
кущей ситуации.
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Новые разделы по актуальным проблемам эпидемиологии, диагностики, лече-
ния, профилактики и снижения рисков распространения коронавирусной инфекции 
COVID-19 внесены во все учебные планы дополнительных программ профессио-
нальной переподготовки и повышения квалификации. Разделы сформированы в за-
висимости от специальности, по которой обучается специалист, и   тематической 
направленности дополнительной профессиональной программы. Для курируемых 
медицинских организаций разработаны специальные образовательные мероприятия 
(семинары, лекции, вебинары, конференции), которые проводятся как на местах, так 
и в онлайн-формате. Помимо образовательных мероприятий, по запросам медицин-
ских организаций проводятся консультации по вопросам в плане организации рабо-
ты, маршрутизации, противоэпидемических мероприятий, диагностики и лечения.

Пандемия COVID-19 обосновала поиск быстрых решений в различных плат-
формах цифрового обучения. Это дало беспрецедентный толчок онлайн-обучению. 
В целях наибольшего охвата специалистов из различных регионов и с учетом высо-
кой загруженности сотрудников медицинских организаций обучение проводят с ис-
пользованием современных IT-технологий. Дистанционные технологии позволяют 
быстро актуализировать информацию, изучать материалы без отрыва от основной 
деятельности и в свободное от работы время. 

Таким образом, ФКУЗ Ростовский-на-Дону противочумный институт Роспо-
требнадзора регулярно проводит подготовку медицинских специалистов и немеди-
цинского персонала медицинских организаций для работы в условиях распростра-
нения коронавирусной инфекции. Решение столь значительных образовательных 
задач достигнуто благодаря тому, что профильная подготовка и переподготовка 
медицинского персонала и специалистов лабораторной диагностики были отнесе-
ны к разряду основных противоэпидемических мероприятий. Активное внедрение 
новых научно-методических подходов, обучение с использованием современных IT-
технологий позволяет слушателям получать информацию о последних достижениях 
науки и практики в области эпидемиологии и профилактики новой коронавирусной 
инфекции (COVID-19) и полноценно повышать уровень профессиональных компе-
тенций специалистов.
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УДК 616.99:639.1.091
 Мавланов К., Tачмухамедова A.

ВЗАИМООТНОШЕНИЕ «ХОЗЯИН – ПАРАЗИТ» И ЕГО ВЛИЯНИЕ НА ЭПИЗООТИИ  
В РАМКАХ КОНЦЕПЦИИ «ЕДИНОЕ ЗДОРОВЬЕ»

Центр профилактики особо опасных инфекций, Ашхабад, Туркменистан

В рамках концепции «Единое здоровье» с целью изучения взаимоотношений «хозяин – пара
зит» в развитии эпизоотий чумы среди грызунов, в Центральных Каракумах в период 2018–2023 гг. 
были проведены полевые зоопаразитологические работы. Выявленные данные показывают, 
что в последние пять лет идет депрессия поголовья большой песчанки, причиной которой является 
снижение кормовой базы в связи с засушливой погодой. Большая песчанка является основным 
носителем возбудителя чумы – Yersinia pestis. Блохи Xenopsylla hirtipes являются преобладающим 
видом, распространяющим чуму среди животных и людей. Их удельный вес в Центральных Караку-
мах в последнее время неуклонно снижается в связи со снижением кормовой базы.

Mavlanov K., Tachmukhamedova A.
THE “HOST-PARASITE” INTERACTION AND ITS IMPACT ON EPIZOOTY WITHIN  

THE FRAMEWORK OF THE “ONE HEALTH” CONCEPT
Center for the Prevention of Particularly Dangerous Infections, Ashgabat, Turkmenistan

Within the framework of the “One Health” concept, zoo-parasitological fieldwork was carried out in 
the Central Karakum desert in the period of 2018–2023 to determine the “host-parasite” relations in the 
development of plague epizootics among rodents. The identified data show that there has been a decline 
in the great gerbil population during the last five years, the cause of which is a decrease in the food supply 
due to dry weather. The great gerbil is the main carrier of plague pathogen – Yersinia pestis. The flea 
Xenopsylla hirtipes is the predominant vector species that transmits plague to animals and humans. Their 
share in the Central Karakum has recently been steadily declining due to a decrease in the food supply.

За последние десятилетия изменение климата и его последствия для окружаю
щей среды, экономики и общества стали одними из наиболее актуальных глобальных 
проблем международного сообщества. В настоящее время не вызывает сомнений, 
что климат Земли меняется. Согласно выводам Межправительственной группы экс-
пертов по изменению климата за прошлое столетие средняя температура на планете 
выросла на 0,74 °С, а к концу нынешнего столетия температура Земли может повы-
ситься на 1,8–4,6 °С. Глобальные изменения климата связаны с быстрым ростом кон-
центрации парниковых газов в атмосфере в результате хозяйственной деятельности 
человека. Уже сейчас в Центрально-Азиатском регионе наблюдаются последствия 
изменения климата, включая рост числа засух и наводнений, таяние льдов, измене-
ния в частоте и количестве выпадении осадков. Увеличилось количество периодов 
сильной жары. Потепление в Туркменистане происходит быстрыми темпами. Сред-
негодовая температура воздуха на территории страны увеличивается на 0,18–0,2 °С 
за десятилетие. За последние 50 лет температура +44 °С и выше в Туркменистане 
стала отмечаться на 37 % чаще. Туркменистан принадлежит к тем странам, кото-
рые наиболее уязвимы к неблагоприятным последствиям изменения климата. Со-
временные изменения климата Туркменистана являются одним из самых суровых 
в Центрально-Азиатском регионе. Здесь наблюдаются самые высокие температуры 
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воздуха и самый низкий уровень атмосферных осадков. В последние годы происхо-
дит устойчивый рост температуры воздуха, резкие изменения его в течение суток: 
значения максимальных температур увеличиваются, а минимальных – понижаются; 
неравномерное выпадение осадков в течение месяца в последние годы усиливается; 
климат становится более засушливым; увеличилась частота паводков и селевых по-
токов, а также ливневых дождей и периодов сильной жары. За последние 55 лет по 
всей территории страны наблюдается интенсивное потепление, которое происходит 
более быстрыми темпами, чем в целом на планете. За этот период повышение тем-
пературы составило 1,4 °С, тогда как в глобальном масштабе температура выросла 
в среднем на 0,74 °С.

Самое большое увеличение температуры, на 2 °С, отмечено в зимний период. 
За эти годы незначительно увеличилось количество осадков, особенно в весенние 
месяцы, наименьшее количество осадков выпадает летом. Все эти экологические из-
менения приводят к снижению растительного покрова Центральных Каракумов, что 
неблагоприятно влияет на животный мир.

В песчаных районах Туркменистана от взаимоотношения грызунов в качестве 
прокормителя и клещей, блох в качестве паразитов зависят многие эпизоотии, в свою 
очередь влияющие на эпидемии особо опасных инфекций среди людей. Среди гры-
зунов Центральных Каракумов особое место занимает большая песчанка – носитель 
высокопатогенного агента – Yersinia pestis, возбудителя чумы, вызывающего болезни 
у животных и людей.

Целью настоящей работы является изучение в рамках концепции «Единое здо-
ровье» взаимосвязи климата и растительного мира с многолетними показателями ди-
намики численности эпидемиологически значимых грызунов и их эктопаразитов – 
клещей и блох как возможных распространителей высокопатогенного агента Y. pestis 
среди животных и людей в автономном очаге чумы – Центральных Каракумах.

Материалом исследований явились результаты изыскательских работ Центра 
профилактики особо опасных инфекций Государственной санитарно-эпидемиоло-
гической службы Министерства здравоохранения и медицинской промышленно-
сти Туркменистана в автономном очаге чумы – Центральных Каракумах – в период 
2018–2023 гг. Во время экспедиционных работ зоологическими группами Центра 
с помощью капканов были отловлены грызуны. Эктопаразитов собирали с помощью 
начесов отловленных грызунов. Растительный мир изучали по обилию растительно-
сти в четырех контрольных точках, размером каждый 1 га, расположенных в разных 
местах в Центральных Каракумах. Оценку растительности проводили в начале, се-
редине и конце каждого сезона года.

В результате проведенных исследований за период 2018–2023 гг. удельный вес 
отловленных сотрудниками Центра профилактики особо опасных инфекций в авто-
номном очаге чумы – Центральных Каракумах – во время полевых работ большой 
песчанки среди всех грызунов составил от 75 до 88 %. Их численность за последние 
пять лет постепенно снижается – с 0,9 в 2018 г. до 0,2 особи на 1 га в 2023 г. По на-
шему мнению, это связано с продолжающейся в 2018–2023 гг. засухой в Центрально-
Каракумском автономном очаге чумы, в результате которой сформировалась низкая 
кормовая база для большой песчанки. Как известно, в годы обильных осадков и хо-
рошей кормовой базы среди грызунов превалируют самки и отмечается усиленный 
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рост численности грызунов. Среди популяции превалирует молодняк, количество 
эмбрионов у беременных самок увеличивается кратно.

Так, в год, последующий после обильных осадков в 2017 г., количество самок 
составило 55 %, но уже с 2020 г., когда в Центральных Каракумах были минималь-
ные уровни осадков, количество самок снизилось до 28 %, а в последующие годы 
количество самцов неизменно росло. В 2023 г. численность самцов составила 53 %. 
За последние пять лет удельный вес беременных самок большой песчанки снизился 
с 35 % в 2018 г. до 29 % в 2023 г. Среднее количество эмбрионов на одну беременную 
самку колебалось в пределах 5,5–5,8.

Удельный вес эктопаразитов тесно связан с их прокормителями, то есть боль-
шая песчанка является кормовой базой многих блох и клещей. Так, снижение в Цен-
тральных Каракумах удельного веса большой песчанки за последние 5 лет в 5 раз 
привело к снижению количества эктопаразитов в 60 раз – с 67,5 в 2018 г. до 1,2 экз. 
на 1 га в 2023 г. Среди клещей на большой песчанке встречаются H. as. asiaticum. 
Блохи на грызунах представлены Xenopsylla hirtipes, X.  conformis, Cop. olgae, Cer. 
tersus, Gamosoidea. В последние пять лет на грызунах превалируют X. hirtipes.

Таким образом, проведенные нами исследования показывают, что между гры-
зунами – носителями высокопатогенного Y. pestis и её распространителями – экто
паразитами имеется тесная связь. Для профилактики чумы в рамках концепции 
«Единое здоровье» необходим постоянный эпидемиолого-эпизоотологический мо-
ниторинг как за экологической обстановкой, так и за животным миром, одинаково 
интенсивный как за грызунами, так и эктопаразитами, с углубленным лабораторным 
контролем.

Over the past decades, climate change and its consequences for the environment, 
economy and society have become one of the most pressing global concerns of the 
international community. There is now no doubt that the Earth’s climate is changing. 
According to the findings of the Intergovernmental Panel on Climate Change, over the past 
century the average temperature on the planet has increased by 0,74 °C, and by the end of 
this century the Earth’s temperature may rise from 1,8 to 4,6 °C. Global climate change is 
associated with a rapid increase in the concentration of greenhouse gases in the atmosphere 
as a result of human economic activities. Already, the Central Asian region is experiencing 
the effects of climate change, including an increase in the number of droughts and floods, 
melting ice, and changes in the frequency and amount of precipitation. The number of 
heat waves has increased. Warming in Turkmenistan is occurring at a rapid pace. The 
average annual air temperature in the country increases by 0.18–0.2 °C per decade. Over 
the past 50 years, temperatures of +44 °С and above have become 37 % more common 
in Turkmenistan. Turkmenistan belongs to those countries that are most vulnerable to the 
adverse effects of climate change. Current climate change in Turkmenistan is one of the 
most severe in the Central Asian region. The highest air temperatures and the lowest levels 
of precipitation are observed here. In recent years, there has been a steady increase in air 
temperature, with sharp changes during the day: the maximum temperature value rises and 
the minimum ones fall; uneven precipitation throughout the month is common in recent 
years; the climate becomes drier.The frequency of floods and mudflows, as well as heavy 
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rains and heat waves, has increased. Over the past 55 years, intense warming has been 
observed throughout the country, which is occurring at a faster pace than on the planet as a 
whole. During this period, the temperature increase was 1,4 °С, while global temperatures 
increased by an average of 0,74 °С.

The greatest increase in temperature by 2 °С is observed in winter. Over the years, 
the amount of precipitation has increased slightly, especially in the spring months; the least 
amount of precipitation falls in summer. All these environmental changes lead to a decrease 
in the vegetation cover of the Central Karakum, which adversely affects the fauna.

In the sandy regions of Turkmenistan, many epizootics depend on the interaction 
between rodents as feeders and ticks and fleas as parasites, which in turn influence 
epidemics of particularly dangerous infections among humans. Among the rodents of the 
Central Karakum, the large gerbil, a carrier of the highly pathogenic agent Yersinia pestis, 
the causative agent of plague, occupies a special place.

The aim of this work is to study, within the framework of the “One Health” concept, 
the relations between climate and flora and long-term indicators of the abundance dynamics 
of epidemiologically significant rodents and their ectoparasites – ticks and fleas as possible 
transmitters of the highly pathogenic agent Y. pestis among animals and humans in the 
autonomous focus of plague – the Central Karakum one.

The research material was the reports on the survey activities performed by the 
Center for the Prevention of Particularly Dangerous Infections of the State Sanitary and 
Epidemiological Service of the Ministry of Health and Medical Industry of Turkmenistan 
in the autonomous focus of plague – the Central Karakum Desert – in the period of 2018–
2023. During expeditionary work, the Center’s zoological groups caught rodents using 
traps. Ectoparasites were collected using combs from captured rodents. The flora was 
studied by the abundance of vegetation at 4 control points, each 1 hectare in size, located in 
different areas of the Central Karakum Desert. Vegetation assessments were carried out at 
the beginning, middle and end of each season of the year. The proportion of the great gerbil 
among all rodents ranged from 75 to 88 %. Their numbers have been gradually decreasing 
over the past five years – from 0.9 in 2018 to 0.2 specimens per 1 hectare in 2023. In our 
opinion, this is due to the drought that continued in 2018–2023 in the Central Karakum 
Autonomous focus of plague. It lead to a low food supply for the large gerbil. As is known, 
in years of abundant rainfall and a good food supply, females predominate among rodents 
and a sharp increase in the number of rodents is observed. Young animals predominate in 
the population; the number of embryos in pregnant females increases several fold. 

Thus, in the year following heavy rainfall in 2017, the number of females was 55 %, 
but since 2020, when there were minimal precipitation levels in the Central Karakum, the 
number of females has decreased to 28 %, and in subsequent years, the number of males 
has steadily risen. In 2023, the number of males was 53 %.

Over the past five years, the proportion of pregnant females of the great gerbil has 
decreased from 35 % in 2018 to 29 % in 2023. The average number of embryos per one 
pregnant female ranged from 5,5–5,8. 

Abundance of ectoparasites largely depends on the host numbers. The large gerbil is 
a food source for many fleas and ticks. Thus, the 5 time decrease in specific density of the 
great gerbil in the Central Karakum over the last 5 years has resulted in the reduction of the 
number of ectoparasites by sixty times– from 67,5 in 2018 to 1,2 specimens per 1 hectare 
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in 2023. Among the ticks parasitizing on the great gerbil, H. as. Asiaticum is registered. 
Fleas on rodents are represented by X.  hirtipes, X.  conformis, Cop.  olgae, Cer.  tersus, 
Gamosoide. During the last five years, X. hirtipes became prevalent. 

All in all, our studies show that there is a close interconnectedness between rodents – 
carriers of the highly pathogenic Yersinia pestis and its vectors – ectoparasites. To prevent 
plague within the framework of the “One Health” concept, constant epidemiological and 
epizootiological monitoring of both the environmental situation and the animal world is 
needed, equally intensive in regard to rodents and ectoparasites, with in-depth laboratory 
control.
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ЛЕТАЛЬНЫЕ ИСХОДЫ ХРОНИЧЕСКОГО ГЕПАТИТА ДЕЛЬТА У ПАЦИЕНТОВ  
В ЭНДЕМИЧНЫХ РЕГИОНАХ РФ

1ФГБОУ ВО «Дагестанский государственный медицинский университет» Минздрава России, 
Махачкала, Российская Федерация; 2 ГБУЗ РТ «Инфекционная больница», Кызыл, Российская 
Федерация; 3ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» 
Роспотребнадзора, Москва, Российская Федерация; 4ФГБНУ «Научно-исследовательский 

институт вакцин и сывороток им. И.И. Мечникова», Москва, Российская Федерация; 5ФГБНУ 
«Федеральный научный центр исследований и разработки иммунобиологических препаратов 
им. М.П. Чумакова» РАН, Москва, Российская Федерация; 6ФГАУ ВО «Российский национальный 

исследовательский медицинский университет имени Н.И. Пирогова» Минздрава России,  
Москва, Российская Федерация

Позднее обращение за медицинской помощью больных хроническим гепатитом дельта 
(ХГD) является фактором, влияющим на летальность данной инфекции. Терапия хронического ге-
патита дельта затруднена из-за отсутствия доступных эффективных лекарств. В наблюдавшихся 
нами когортах пациентов с ХГD в республиках Дагестан и Тыва наиболее частой причиной леталь-
ного исхода являлся цирроз печени (ЦП), но не гепатоцеллюлярная карцинома (ГЦК). Считается, 
что инфекция, вызываемая вирусом гепатита D (ВГD) увеличивает риск развития ГЦК по сравне-
нию с моноинфекцией вируса гепатита В (ВГВ), в первую очередь за счет окислительного стресса 
в результате тяжелого некровоспаления. Однако полученные данные свидетельствуют о том, что 
декомпенсированный ЦП, а  не развитие ГЦК, является наиболее частым клиническим исходом 
ВГD-инфекции, независимо от этнической принадлежности пациентов. 

Magomedova S.A.1, Saryglar A.A.2, Isaeva O.V.3,4, Kyuregyan K.K.3,4, 
Il’chenko L.Yu.4,5,6, Mikhailov M.I.3,4

FATAL OUTCOMES IN PATIENTS WITH CHRONIC HEPATITIS DELTA  
IN ENDEMIC REGIONS OF THE RUSSIAN FEDERATION

1Dagestan State Medical University of the Ministry of Health of the Russian Federation, Makhachkala, 
Russian Federation; 2Infectious Diseases Hospital of the Republic of Tatarstan, Kyzyl, Russian Federation; 

3Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
4Research Institute of Vaccines and Sera named after I.I. Mechnikov, Moscow, Russian Federation; 

5Federal Scientific Center for Research and Development of Immunobiological Preparations named after 
M.P. Chumakov of the Russian Academy of Sciences, Moscow, Russian Federation;  

6Russian National Research Medical University named after N.I. Pirogov of the Ministry of Health  
of the Russian Federation, Moscow, Russian Federation

Late seeking of medical care in patients with chronic hepatitis delta (CHD) is a factor contributing to 
high mortality rates due to this infection. Treatment of CHD is difficult due to the lack of effective antiviral 
drugs available. In the cohorts of CHD patients examined by us in the republics of Dagestan and Tyva, 
the most common cause of death was liver cirrhosis (LC), but not hepatocellular carcinoma (HCC). It is 
believed that HDV infection increases the risk of developing HCC compared to HBV monoinfection, 
primarily due to oxidative stress because of severe necroinflammation. However, the data obtained 
indicate that decompensated LC, and not the development of HCC, is the most common clinical outcome 
of HDV infection, regardless of the ethnicity of the patients.

Хронический гепатит дельта (ХГD) является наиболее тяжелым и трудно под-
дающимся лечению заболеванием печени вирусной этиологии. Ввиду отсутствия 
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эффективной и широкодоступной для населения эндемичных регионов Российской 
Федерации терапии, одним из вариантов развития болезни становится быстрый 
прогресс с развитием декомпенсированного цирроза печени (ЦП) и его осложне-
ний (кома, кровотечение) с  высокой частотой летальных исходов. Целью настоя-
щей работы являлся анализ случаев летального исхода от осложнений хронической 
ВГD-инфекции у пациентов, наблюдаемых в динамике, проживавших в эндемичных 
по данному заболеванию регионах РФ (Республика Тыва и Республика Дагестан).

Материалы и методы. Проанализированы демографические (пол, возраст) 
и клинические характеристики, а также количество лет, прошедшее от постановки 
первичного диагноза у пациентов, скончавшихся от декомпенсированного ЦП клас-
сов А–С по Child-Pugh и гепатоцеллюлярной карциномы (ГЦК) в исходе ХГD. В ис-
следовании представлены 46  случаев летального исхода в группе 163  пациентов, 
состоявших на учете в Консультативном кабинете (КК) ГБУЗ «Инфекционная боль-
ница» Республики Тыва и наблюдавшихся в динамике в 2009–2024 гг. Все пациен-
ты принадлежали к одной этнической группе (тувинцы). Также представлен анализ 
42 случаев летального исхода среди 427 пациентов из регистра больных вирусным 
гепатитом В с дельта-агентом в Республике Дагестан, наблюдавшихся в динамике. 
Количество обследований пациентов на протяжении периода наблюдения варьиро-
вало от 1 до 9.

Результаты. В группе пациентов из Республики Тыва летальный исход в груп-
пе динамического наблюдения (163 человека) зарегистрирован в 46 (28 %) случаев.  
Соотношение мужчин и женщин составило 1:1,7, средний возраст пациентов на мо-
мент включения в исследование – (42,9±10,3) года, средняя продолжительность на-
блюдения – (6,42±3,98) года, средний возраст на момент смерти – (49,3±10,6) года. 
Все включенные в исследование пациенты были инфицированы генотипом 1 ВГD 
и генотипом  D ВГВ. Среди 46  скончавшихся пациентов при первом визите у 17 
(37 %) диагностирован хронический гепатит (ХГ), у 29 (63 %) – ЦП классов А (n=6), 
В (n=16) или С (n=7). В исходе заболевания у 7 (15 %) из 46 скончавшихся пациентов 
диагностирована ГЦК, у 39 (84,8 %) – ЦП, при этом у 21 (45,7 %) пациентов имело 
место прогрессирование до ЦП класса С по шкале Child-Pugh. 

В группе пациентов из Республики Дагестан из 427  пациентов скончались 
42 человека (10 %). Соотношение мужчин и женщин составило 2,9:1, средний воз-
раст пациентов на момент включения в исследование – (48,3±10,5) года, средняя 
продолжительность наблюдения (4,0±2,35) года, средний возраст на момент смер-
ти – (50,0±9,1) года. При первом визите ХГ выявлен у 9 (21 %) человек, у 33 (79 %) – 
ЦП классов А (n=7), В (n=8) или С (n=18). В исходе заболевания у 10 (24 %) пациен-
тов сформировалась ГЦК, приведшая к летальному исходу. Еще 29 человек (69 %) 
скончались от осложнений, связанных с декомпенсированным ЦП. Важно отметить, 
что 3 пациента (7 %) имели посмертный диагноз другого генеза (острая почечная 
недостаточность, желудочно-кишечное кровотечение, холангиокарцинома). 

Анализ случаев летального исхода от осложнений хронической ВГD-инфекции 
у пациентов, наблюдавшихся в динамике и проживавших в эндемичных по данному 
заболеванию регионах РФ (Республика Тыва и Республика Дагестан), различающих-
ся по этническим, демографическим и социально-экономическим характеристикам, 
продемонстрировал сходство между региональными когортами по ключевым по-
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казателям: возраст наступления летального исхода, количество лет от постановки 
первичного диагноза, высокая частота выявления ЦП при первичном обращении, 
преобладание декомпенсированного ЦП, а не ГЦК в исходе заболевания хрониче-
ским вирусным гепатитом дельта. Наряду с наличием объективных патогенетиче-
ских факторов и значительной распространенностью ВГD-инфекции в республиках 
Тыва и Дагестан, поздняя диагностика и отсутствие адекватной и доступной терапии 
ХГD определяют высокую частоту формирования декомпенсированного ЦП и его 
осложнений у пациентов, что приводит к высоким показателям летальности.
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1Faculté des Sciences et Techniques, Université Marien Ngouabi, Brazzaville BP69, République 
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The control and management of malaria are linked to the quality of diagnosis. 
We sought to estimate the performance of routine microscopy for malaria diagnosis and 
assess the prevalence of submicroscopic Plasmodium (P.)  falciparum infection among 
febrile patients in two healthcare facilities in Mossendjo, the Republic of the Congo. 
A cross-sectional study was conducted between January and December 2022. A total of 
650 and 234 patients with signs of uncomplicated malaria were enrolled at the Centre de 
Sante Intégré (CSIMSJ) and Hôpital de Base (HBMSJ), respectively. Two thick blood 
smears were performed for each patient, one analyzed by routine microscopists and the 
other by an expert. The msp-1 and msp-2 genes were genotyped to detect submicroscopic 
P. falciparum infection. At the CSIMSJ, the sensitivity was 49.5% and the specificity was 
88.6%. The positive and negative predictive values were 77.7% and 68.7%, respectively. 
At the HBMSJ, the sensitivity was 32.9% and the specificity was 79.4%. The positive 
and negative predictive values were 44.8% and 69.5%, respectively. P.  falciparum was 
the only species detected by routine microscopists, while experts identified some cases 
with P. malariae and P. ovale. The proportion of submicroscopic infections was 35.75%. 
Children under 5  years old had higher rates of parasitemia. However, submicroscopic 
infections were more pronounced in the adult group. The performance of routine malaria 
microscopists at Mossendjo was inaccurate at both sites. With the large proportion 
of submicroscopic infection, malaria management at Mossendjo requires the improvement 
of microscopists’ skills and the concomitant use of RDTs.

Mayengue Pembe Issamou1,2, Fila-Fila Grâce Petula Urielle1,2,  
Koukouikila-Koussounda Felix1,2, Niama Fabien Roch1,2

КОНТРОЛЬ КАЧЕСТВА МИКРОСКОПИЧЕСКОЙ ДИАГНОСТИКИ МАЛЯРИИ  
В МЕДИЦИНСКИХ УЧРЕЖДЕНИЯХ И СУБМИКРОСКОПИЧЕСКИЕ ИНФЕКЦИИ  

В МОССЕНДЖО, ДЕПАРТАМЕНТ НИАРИ, РЕСПУБЛИКА КОНГО
1Факультет науки и технологий, Университет Мариен Нгуаби, Браззавиль, Республика Конго; 
2Национальная лаборатория общественного здравоохранения, Браззавиль, Республика Конго

Контроль и лечение малярии связаны с качеством диагностики. Мы стреми-
лись оценить эффективность рутинной микроскопии для диагностики малярии и 
распространенность субмикроскопической инфекции Plasmodium (P.)  falciparum 
среди лихорадящих пациентов в двух медицинских учреждениях в Моссенджо, Ре-
спублика Конго. Одномоментное перекрестное исследование проводилось в период 
с января по декабрь 2022  г. Всего в Centre de Sante Intégré (CSIMSJ) и Hôpital de 
Base (HBMSJ) зарегистрировано 650 и 234 пациента с признаками неосложненной 
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малярии соответственно. Для каждого пациента сделаны два мазка крови, один из 
которых был проанализирован обычными микроскопистами, а другой – экспертом. 
Гены msp-1 и msp-2 были генотипированы для выявления субмикроскопической ин-
фекции P.  falciparum. В CSIMSJ чувствительность составила 49,5 %, а  специфич-
ность – 88,6 %. Положительные и отрицательные прогностические значения соста-
вили 77,7 и 68,7 % соответственно. В HBMSJ чувствительность составила 32,9 %, 
а специфичность – 79,4 %. Положительные и отрицательные прогностические зна-
чения составили 44,8 и 69,5 % соответственно. P. falciparum был единственным ви-
дом, обнаруженным обычными микроскопистами, в то время как эксперты иденти-
фицировали некоторые случаи с P. malariae и P. ovale. Доля субмикроскопических 
инфекций составила 35,75 %. У детей до 5 лет наблюдались более высокие показа-
тели паразитемии. Однако субмикроскопические инфекции были более выражены 
в группе взрослых. Работа обычных микроскопистов по малярии в Моссенджо была 
неточной в  обоих учреждениях. Учитывая большую долю субмикроскопических 
инфекций, борьба с  малярией в Моссенджо требует совершенствования навыков 
микроскопистов и сопутствующего использования RDT (быстрых диагностических 
тестов).
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ФИЛОГЕНЕТИЧЕСКИЙ АНАЛИЗ ST395-ИЗОЛЯТОВ KLEBSIELLA PNEUMONIAE, 
ПОЛУЧЕННЫХ ИЗ МЕДИЦИНСКИХ УЧРЕЖДЕНИЙ  

МОСКВЫ И БАРНАУЛА (АЛТАЙСКИЙ КРАЙ)
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Штаммы ST395-изолятов Klebsiella pneumoniae способны развиваться и диверсифициро-
ваться в устойчивую к антибиотикам и вирулентную клональную линию посредством хромосомной 
рекомбинации и приобретения множества внехромосомных элементов. В филогенетическом ана-
лизе участвовали 23 клинических изолята, полученных из разных медицинских учреждений (МУ) 
Москвы и Алтайского края (всего 5 МУ). Были построены два филогенетических дерева: первое – 
по алгоритму максимального правдоподобия, второе – по установленным профилям cgMLST. Важ-
но отметить, что один образец, из Алтайского края, принадлежал к одному генетическому клону 
(штамму) с географически удаленными образцами из МУ3. Исследование продемонстрировало 
гетерогенность изучаемой популяции K. pneumoniae, а также определило принадлежность к одной 
или разным генетическим линиям.

Manzon S.A., Panevina A.V., Shelenkov A.A., Mikhailova Yu.V.
PHYLOGENETIC ANALYSIS OF ST395 ISOLATES OF KLEBSIELLA PNEUMONIAE 

RECEIVED FROM MEDICAL INSTITUTIONS IN MOSCOW AND BARNAUL  
(ALTAI TERRITORY)

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

ST395 isolates of Klebsiella pneumoniae are capable of evolving and diversifying into an antibiotic-
resistant and virulent clonal lineage through chromosomal recombination and acquisition of multiple 
extrachromosomal elements. The phylogenetic analysis involved 23  clinical isolates obtained from 
different medical institutions (MI) of Moscow and Altai Territory (5 MIs in total). Two phylogenetic trees 
were constructed: the first one - using the maximum likelihood algorithm, and the second one – using the 
established cgMLST profiles. It is worth noting that one sample from Altai Territory belonged to the same 
genetic clone as geographically distant samples from MI3. The study demonstrated the heterogeneity 
of K. pneumoniae population and determined its belonging to one or different genetic lineages.

Klebsiella pneumoniae – условно-патогенный микроорганизм, принадлежащий 
к группе ESKAPE-патогенов. Лечение инфекций, вызванных K. pneumoniae, чрезвы-
чайно затруднено из-за повышенной устойчивости штаммов к антибиотикам. Штам-
мы K. pneumoniae, относящиеся к ST395, характеризуются очень высокой скоростью 
развития и диверсификации в весьма успешную, устойчивую к антибиотикам и ви-
рулентную клональную линию посредством как хромосомной рекомбинации, так и 
приобретения множества внехромосомных элементов.

Цель исследования – провести филогенетический анализ ST395-изолятов 
K. pneumoniae разных медицинских учреждений (МУ) Москвы и больницы г. Барна-
ула, оценить гетерогенность изучаемой популяции K. pneumoniae.

Материалы и методы. В исследовании участвовало 23  клинических изоля-
та, полученных из разных МУ Москвы и Алтайского края (всего 5 МУ). Изоляты 
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были идентифицированы до видового уровня и проверены на чувствительность/
резистентность к антибиотикам с использованием системы VITEC MS (bioMerieux, 
Франция).

Были построены два филогенетических дерева. Первое – по алгоритму мак-
симального правдоподобия на основе полногеномных последовательностей, демон-
стрирующее кластеризацию изучаемой выборки согласно сформированным группам 
подобия. Второе – минимальное остовное дерево, сформированное по установлен-
ным профилям cgMLST (2358 генов) (https://www.cgmlst.org/ncs/schema/2187931).

Результаты. По результатам анализа с помощью алгоритма максимального 
правдоподобия филогенетически штаммы разделились на четыре группы. Первую 
в основном составили изоляты K. pneumoniae, полученные из МУ1 и МУ2. Вторая 
группа, наиболее филогенетически отдаленная, включала в себя 7 образцов из МУ3 
и один образец из больницы г. Барнаула. Третья группа разделилась на две подгруп-
пы: первую, за единичным исключением, составили изоляты из МУ1, а вторая под-
группа состояла только из образцов K. pneumoniae Алтайского края. 

На основе анализа cgMLST, в соответствии с одним из предложенных поро-
говых значений, изоляты K. pneumoniae, отличающиеся друг от друга менее чем на 
18 аллелей cgMLST, относятся к одному эпидемиологическому штамму. Получен-
ные результаты свидетельствуют о том, что изучаемые группы изолятов, вероятно, 
принадлежат к одному штамму, так как имеют отличия от 3 до 17 аллелей. Обращает 
на себя внимание тот факт, что 1 образец из Алтайского края и 5 изолятов из МУ3, 
несмотря на очень сильную географическую удаленность, принадлежат к одному 
генетическому клону. Парадоксально, но группа изолятов из МУ4 является наибо-
лее дивергентной в выборке, образцы отличаются между собой в диапазоне от 46 
до 553 аллелей, а отличия от изолятов других МУ составили от 131 до 145 аллелей. 

Таким образом, проведенный филогенетический анализ позволил продемон-
стрировать гетерогенность изучаемой популяции K. pneumoniae, а также очень четко 
определить принадлежность к одной или разным генетическим линиям, что имеет 
большое значение при расследовании эпидемических вспышек инфекционных забо-
леваний.
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Manukyan A.G., Melik-Andreasyan G.G., Atoyan S.A.

EPIDEMIOLOGY OF ECHINOCOCCOSIS IN ARMENIA, 2014–2023
National Center for Disease Control and Prevention of the Ministry of Health of Republic of Armenia, 

Yerevan, Republic of Armenia

The two most common clinical types of echinococcosis, cystic echinococcosis (CE) and alveolar 
echinococcosis, impose a significant health and financial burden. The aim of this study was to review the 
epidemiological characteristics, high-risk areas and mortality data of human echinococcosis in Armenia 
during 2014–2023. The average annual surgical morbidity of diagnosed cases of CE was 2.6/100,000 
population, which is higher than in Iran (0.74/100,000 population) and Lebanon (1.23/100,000 population). 
Cases among children have also been registered, which indicates the wide spread of the parasite in the 
environment. However, the true prevalence of the disease in humans and animals remains unverified. 
Human echinococcosis is a neglected but serious public healthcare challenge in Armenia.

 Манукян А.Г., Мелик-Андреасян Г.Г., Атоян С.А.
ЭПИДЕМИОЛОГИЯ ЭХИНОКОККОЗА В АРМЕНИИ, 2014–2023 гг.

Национальный центр по контролю и профилактике заболеваний Министерства здравоохранения 
Республики Армения, Ереван, Республика Армения

Два наиболее распространенных клинических типа эхинококкоза – кистозный эхинококкоз 
(КЭ) и альвеолярный эхинококкоз, вызывают значительное медицинское и финансовое бремя.  
Целью данного исследования было изучение эпидемиологических характеристик, зоны повышен-
ного риска и данных о смертности от эхинококкоза человека в Армении за 2014–2023 гг. Средне-
годовая хирургическая заболеваемость диагностированных случаев КЭ составила 2,6/100 000 на-
селения, что выше, чем в Иране (0,74/100 000 населения) и Ливане (1,23/100 000 населения). За-
регистрированные детские случаи свидетельствует о широком распространении паразита в окру-
жающей среде. Однако истинная распространенность заболевания у людей и животных остается 
неизвестной. Эхинококкоз человека является забытой, но серьезной проблемой общественного 
здравоохранения в Армении.

Echinococcosis is a parasitic disease caused by the larval stages of taeniid cestodes of 
the genus Echinococcus. The World Health Organization (WHO) includes Echinococcus 
granulosus sensu lato (E. granulosus) and Echinococcus multilocularis (E. multilocularis) 
among food-borne parasites with global public health importance. The two most common 
clinical forms of echinococcosis, cystic echinococcosis (CE) and alveolar echinococcosis 
(AE), impose a significant health and financial burden. E. granulosus is well-known as 
a parasite of concern in domestic animals, while E. multilocularis is a wildlife parasite. 
Human CE and AE are both chronic diseases: CE is a disabling disease with a low fatality 
rate, on the other hand, AE is often a life-threatening disease due to tumor-like progression. 
Humans are accidental (aberrant) intermediate hosts and the dead-end of the life cycle. The 
aim of this study was to review the epidemiological features, high-risk areas and mortality 
data of human echinococcosis in Armenia from 2014 to 2023.

A retrospective descriptive study was designed. The database of the National Center 
for Disease Control and Prevention (passive surveillance system) including CE surgical 
cases from hospital discharge records, as well as AE cases identified during active epi-
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demiological observation were analyzed, according to region, age, gender of patients and 
cyst localization. The annual incidence and mortality rates of CE and AE were calculated 
using population denominators given by the National Institute of Statistics. The Healthcare 
Information and Analysis Center of the National Institute of Health named after academi-
cian S. Avdalbekyan provided population-based mortality data for Echinococcus spp. 

Over the study period, 790 CE surgical cases were reported. CE surgical incidence 
increased between 2012 and 2019. A majority of CE patients were females (55%), from 
rural communities (58%). Age ranged from 3 to 90 years, with a median of 36 years. The 
highest average incidence was found in Aragatsotn, Ararat, Armavir, Gegharkunik regions. 
Cysts were identified in the liver (81%), lungs (10%), unusual locations (5.7%) and in-
volvement of several organs simultaneously (3%). As for AE, 10 cases were identified. The 
highest AE annual incidence registered in in 2017 and 2022 (0.1/per 100,000 population). 
Age ranged from 21 to 54 years with a median of 41 years. Patients were mostly females 
(62.5%) and from Gegharkunik (n=4) and Shirak regions. All patients had liver involve-
ment. During 2014–2022, 112 deaths of human echinococcosis were registered. After 2015 
mortality rate of Echinococcosis spp. in Armenia dropped considerably. More than half 
(55%) were female. The highest number of echinococcosis-related deaths was in Yerevan 
(43%), Ararat (17%) and Kotayk (15%) regions.

The average annual surgical morbidity of diagnosed CE cases was 2.6/100,000 popula-
tion, which is higher than in Iran (0.74/100,000 population) and Lebanon (1.23/100,000 pop-
ulation). Cases among children have also been registered, which indicates the wide spread 
of the parasite in the environment. However, the true prevalence of the disease in humans 
and animals remains unknown. Human echinococcosis is a neglected but significant public 
health concern in Armenia, needing the implementation of a “One Health” approach to 
improve disease preventive and control measures in both humans and animals. 
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 Марцоха К.С., Иванова А.В.

ЦИФРОВОЙ ПОДХОД К ОПРЕДЕЛЕНИЮ ЭПИДЕМИЧЕСКОГО ПОТЕНЦИАЛА 
ПРИРОДНО-ОЧАГОВЫХ ТЕРРИТОРИЙ

ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 
Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

В работе представлены сведения о разработке компьютерной модели определения эпидеми-
ческого потенциала, позволяющей производить определение эпидемического потенциала в автома-
тизированном режиме с точной географической привязкой и широкими возможностями по визуализа-
ции и дополнительному анализу выходной информации. Использование пространственных моделей 
местности, включающих ландшафтные, физико-климатические и эпизоотолого-эпидемические харак-
теристики, позволяет применять систему на любых территориях, представляющих интерес с точки 
зрения эпидемического надзора, а совокупность хорошо изученных методов и современных техноло-
гий повышает точность позиционирования данных и скорость обработки результатов.

Martsokha K.S., Ivanova A.V.
DIGITAL APPROACH TO DETERMINING THE EPIDEMIC POTENTIAL OF NATURAL FOCAL AREAS

Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

This paper provides information on the development of a computer model for identifying the 
epidemic potential, which allows for the determination of the epidemic potential via automated process 
with precise geographic referencing and extensive capabilities for visualization and additional analysis 
of output information. The use of spatial terrain models, including landscape, physical, climatic and 
epizootiological-epidemic features, allows the system to be applied to any area of interest from the point 
of view of epidemic surveillance, and a combination of well-studied methods and advanced technologies 
improves the accuracy of data positioning and the speed of results processing.

Своевременное и качественное прогнозирование эпидемиологической ситуа-
ции не только во времени, но и в пространстве имеет огромное практическое значе-
ние. Для повышения эффективности неспецифической профилактики целесообразно 
внедрять в практику эпидемиологического надзора научно обоснованные подходы к 
планированию и проведению истребительных мероприятий на природно-очаговых 
территориях с  применением возможностей современных технологий, в  том числе 
геоинформационных систем и аналитических программ, позволяющих визуализиро-
вать все этапы аналитической работы, для наиболее эффективного решения постав-
ленных задач по снижению заболеваемости, сокращения времени анализа и мини-
мизации ошибочных результатов. 

Современные представления об эпидемиологии трактуют необходимость изби-
рательного, дифференцированного подхода к стратегии и тактике обработки эндемич-
ных территорий в зависимости от вида возбудителя, активности очага, преобладающе-
го носителя и т.д. В связи с чем основная стратегия, направленная на целенаправлен-
ное снижение уровня заболеваемости, должна основываться на дифференцированном 
подходе к организации и проведению противоэпидемических мероприятий. По мере 
выявления локальных участков высокого риска заражения в границах отдельных ад-
министративных территорий (область, район, «зеленая зона» населенного пункта) воз-
растает оперативная возможность повышения эффективности эпидемиологического 
надзора за этими территориями путем концентрации здесь объемов профилактических 



231

Сборник материалов V Международной научно-практической конференции по вопросам 
противодействия инфекционным заболеваниям (12–13 декабря 2024 г., Санкт-Петербург)

мероприятий, адресной защиты конкретных контингентов высокого риска заражения. 
Оперативное проведение комплекса неспецифических профилактических мероприя-
тий на территориях с высоким уровнем риска заражения позволяет значительно сни-
зить их потенциальную эпидемическую опасность. В целом такой подход позволит 
не только более разумно использовать человеческие и материальные ресурсы, но и 
усилить защиту населения на участках повышенной эпидемической опасности.

Таким образом, в концепции риск-ориентированного эпидемиологического 
надзора своевременная, точная и актуальная оценка эпидемиологического риска, 
присутствующего на конкретных территориях играет ключевую роль в планирова-
нии и реализации адекватного комплекса профилактических мероприятий с целью 
сохранения санитарно-эпидемиологического благополучия.

В рамках реализации государственной программы «Национальная система 
химической и биологической безопасности Российской Федерации» сотрудниками 
ФКУН Российский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора разра-
ботана компьютерная модель – автоматизированная система определения эпиде-
мического потенциала, которая позволяет производить определение эпидемическо-
го потенциала как количественной характеристики в автоматизированном режиме 
с точной географической привязкой и широкими возможностями по визуализации и 
дополнительному анализу выходной информации.

Модель основана на пространственном анализе данных, приведенных в базах 
данных электронных паспортов очагов природно-очаговых инфекционных болезней, 
и оценке показателей опасности возбудителя, механизма передачи и вероятности ин-
фицирования. В качестве референсных объектов используются полигоны-сектора – 
объекты с равной площадью, равномерно покрывающие всю исследуемую террито-
рию. Размер секторов должен максимально репрезентативно отображать реальную 
обстановку на местности и определяется исходя из плотности заполнения данными 
этого полигона. Подсчет количественных характеристик величины эпидемического 
потенциала ведется внутри секторов. В качестве анализируемых метрик использу-
ются результаты эпизоотологического мониторинга (обилие носителей, переносчи-
ков и доля инфицированных животных внутри каждой из групп) и данные о площа-
дях объектов (населенные пункты, водные массивы, различные природные объекты, 
разделенные по типу землепользования), находящихся в составе каждого сектора, 
с учетом их атрибутов и важности этих объектов.

Коэффициент эпидемического потенциала определяется по формуле:
,

где ЭП – эпидемический потенциал; А1 – количество отловленных переносчиков на 
сектор; А2 – количество инфицированных переносчиков на сектор; В1,2,3… – коэф-
фициент значимости типа землепользования; С – плотность населения; 0,01 – коэф-
фициент неуверенности в информативности данных.

Все многообразие условий и факторов, определяющих величину эпидемиче-
ского потенциала, выражено через оценку его элементов: распространенности и 
интенсивности эпизоотических проявлений (А) и степени контакта населения с но-
сителями и переносчиками инфекции (В) в данный момент времени. Количествен-
ная характеристика эпидемического потенциала выражена в балльном эквиваленте, 
с учетом максимально возможной его величины. 
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 Махова В.В., Малецкая О.В., Манин Е.А., Жирова А.А.

МОНИТОРИНГ СУБВАРИАНТОВ ШТАММА OMICRON SARS-CоV-2  
В CТАВРОПОЛЬСКОМ КРАЕ В 2023–2024 гг.

ФКУЗ «Ставропольский научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ставрополь, Российская Федерация

Представлены результаты молекулярно-генетического мониторинга геновариантов SARS-
CoV-2 в 2023–2024 гг. на территории Ставропольского края. На основании результатов секвини-
рования показано, что эпидпроцесс новой коронавирусной инфекции в течение анализируемого 
периода обусловлен циркуляцией преимущественно рекомбинантных форм вируса, которые посте-
пенно вытеснили предыдущие варианты сублиний Omicron. В течение 2023–2024 гг. в Ставрополь-
ском крае регистрировали два подъема заболеваемости COVID-19: I  подъем обусловлен преиму-
щественной циркуляцией сублиний Omicron XBB.1.5 и XBB.1.9.1, II  подъем – сублиниями Omicron 
XBB.1.16, Omicron EG.5.1 и Omicron XBB.2.3. В начале 2024 г. в структуре геновариантов SARS-CoV-2 
выявлен Omicron сублинии BA.2.86, который вытеснил все остальные варианты возбудителя из попу-
ляции и на протяжении 25 недель являлся причиной 100 % заболеваемости COVID-19.

Makhova V.V., Maletskaya O.V., Manin E.A., Zhirova A.A.
MONITORING OF SUBVARIANTS OF THE OMICRON SARS-CоV-2 STRAIN  

IN THE STAVROPOL TERRITORY IN 2023–2024
Stavropol Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Stavropol, Russian Federation

The paper presents the results of molecular-genetic monitoring of SARS-CoV-2 genovariants in the 
Stavropol Territory in 2023–2024. Based on the sequencing results, it is shown that the epidemic process 
of the new coronavirus infection during the analyzed period is due to the circulation of predominantly 
recombinant forms of the virus, which gradually replaced the previous variants of the Omicron sublines. 
During 2023–2024, two increases in the incidence of COVID-19 were recorded in the Stavropol Territory: 
the first increase was due to the predominant circulation of the Omicron sublines: XBB.1.5 and XBB.1.9.1, 
the second increase was due to the sublines Omicron XBB.1.16, Omicron EG.5.1 and Omicron XBB.2.3. 
At the beginning of 2024, Omicron subline BA.2.86 was identified in the structure of SARS-CoV-2 
genovariants, which displaced all other variants of the pathogen from the population and was the cause of 
100% of COVID-19 cases for 25 weeks.

Наиболее значимые осложнения эпидемической обстановки по COVID-19 
в мире в основном были связаны с появлением и широким распространением гене-
тически измененных вариантов SARS-CoV-2, поэтому одной из наиболее актуаль-
ных задач эпидемиологического надзора является молекулярно-генетический мони-
торинг за циркуляцией возбудителя COVID-19.

Цель исследования – оценить влияние различных геновариантов Omicron 
SARS-CoV-2 на интенсивность эпидемического процесса COVID-19 в Ставрополь-
ском крае в 2023–2024 гг.

Материалы и методы. В работе использованы методы эпидемиологического 
анализа и математической статистики. Материалами послужили данные Управле-
ния Роспотребнадзора по Ставропольскому краю, ФБУЗ «Центр гигиены и эпиде-
миологии в Ставропольском крае» о случаях заболевания COVID-19 с 1 января 2023 
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по 18 августа 2024 г., а также результаты фрагментарного и полногеномного секве-
нирования клинического материала от больных COVID-19 в Ставропольском крае, 
полученные в ФКУЗ Ставропольский противочумный институт Роспотребнадзора. 
Обработку полученных данных проводили с использованием программы Microsoft 
Excel 2016.

Результаты. В период с 01.01.2023 по 18.08.2024 эпидемический процесс но-
вой коронавирусной инфекции в Ставропольском крае (СК) характеризовался двумя 
подъемами заболеваемости. Первый подъем зафиксирован с 3-й по 12-ю календар-
ные недели (к.н.) 2023 г., когда темпы прироста заболеваемости в отдельные неде-
ли достигали 111,7  % со средненедельным числом заболевших – 1051. С  13-й по 
23-ю к.н. наблюдалось снижение заболеваемости с последующей стабилизацией ее 
уровня к 36-й к.н. со средненедельным числом случаев COVID-19 – 56. 

Второй подъем регистрировался с 37-й к.н. 2023 г. по 10-ю к.н. 2024 г. Темпы 
прироста заболеваемости в этот период доходили до 107,8 % со средненедельным 
числом заболевших – 690 человек. В течение 2-й к.н. 2024 г. зарегистрировано крат-
ковременное снижение числа больных с последующей стабилизацией ситуации до 
20-й к.н. со средненедельным числом заболевших – 90 человек.

Анализ разнообразия регистрируемых геновариантов SARS-CoV-2 за 2023  г. 
показал, что впервые выявленный в августе 2022 г. Omicron ВА.4/ВА.5 продолжал 
циркулировать вплоть до февраля 2023  г. Затем последовало постепенное умень-
шение его доли в общей структуре геновариантов с одновременной регистрацией 
новых сублиний. Так, уже на 2-й к.н. 2023 г. на территории СК зарегистрированы 
первые случаи инфицирования вариантом Omicron BA.2 – ВА.2.75 («Кентавр»), цир-
куляция которого продолжалась до 13-й к.н. 2023 г. (удельный вес в общей структуре 
составлял 4,3 %). Кроме того, со 2-й по 16-ю к.н. 2023 г. в регионе циркулировал 
вариант Omicron ХВВ.1, выявленный в 29,7 % проб от общего числа исследованных. 

С 6-й к.н. 2023 г. на территории СК стали выявлять первые случаи заболевания, 
обусловленные XBB.1.5 («Кракен») и XBB 1.9.1 («Гипертон»), циркуляция которых 
продолжалась до 9-й к.н. 2024 г. и обусловила оба подъема заболеваемости в регио
не – с 6-й по 14-ю к.н. (доля в общей структуре циркулирующих геновариантов – 
76,8 %) и с 42-й по 52-ю. к.н. 2023 г. (66,6 %).

С 24-й к.н. 2023 г. на территории СК зафиксированы первые случаи инфици-
рования вирусом SARS-CoV-2 сублинии Omicron XBB.1–XBB.1.16 («Арктур»), не-
прерывная циркуляция данного геноварианта регистрировалась с 37-й к.н. 2023 г. по 
8-ю к.н. 2024 г. (доля из всех исследуемых проб – 27,3 %).

На территории края регистрировали случаи инфицирования сублиниями Omi-
cron – EG.5.1 «Эрис» (c 38-й по 51-ю к.н. 2023  г.) и XBB.2.3 «Акрукс» (43-я к.н. 
2023 г. – 7-я к.н. 2024 г.), которые не привели к ухудшению эпидемиологической си-
туации, а их доли из всех исследуемых проб составляли 8,1 и 4,9 % соответственно.

С 4-й к.н. 2024 г. на территории СК зафиксированы случаи инфицирования ви-
русом SARS-CoV-2 сублинии Omicron ВА.2.86, который к 10-й к.н. вытеснил все ра-
нее циркулирующие варианты и продолжает регистрироваться по настоящее время 
в 100 % проб.

В целом за 2023  г. по результатам фрагментарного секвенирования наиболее 
представленной в СК линией был вариант Omicron XBB.1.5 и XBB.1.9.1, обнару-
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женный в 329 образцах (60 %). В 75 пробах (13,7 %) выявлен Omicron XBB.1.16, 
в 60 пробах (11 %) – Omicron XBB.1, в 25 пробах (4,5 %) – ВА.4/ВА.5, в 21 пробе 
(3,8 %) – вариант EG.5.1, в 18 пробах (3,3 %) – сублиния XBB, в 11 пробах (2,0 %) – 
ВА.2.75, в 9 образцах – сублиния Omicron XBB.2.3.

За 8 месяцев 2024 г. наиболее распространенной оказалась сублиния Omicron 
XBB.2.86, обнаруженная в 200  образцах (84,3  %). В  18  пробах (7,6  %) выявлен 
Omicron XBB.1.16, в 15 (6,3 %) – Omicron XBB 1.5 и XBB 1.9.1

Таким образом, оба подъема заболеваемости COVID-19 в СК за исследуемый 
период обусловлены преимущественно циркуляцией сублиний Omicron XBB.1.5 и 
XBB.1.9.1, однако в течение первого подъема дополнительный вклад в заболевае-
мость внесли такие геноварианты, как Omicron XBB.1, Omicron ВА.4/ВА.5 и Omi-
cron ВА.2.75, а во второй подъем – сублинии Omicron XBB.1.16, Omicron EG.5.1 и 
Omicron XBB.2.3. С 4-й к.н. 2024 г. в структуре геновариантов SARS-CoV-2 выяв-
лен Omicron сублинии BA.2.86, который вытеснил все остальные варианты возбу-
дителя из популяции к 10-й к.н. 2024 г. и является причиной 100 % заболеваемости 
COVID-19 на протяжении 25 к.н. текущего года (вплоть до 18.08.2024).

Результаты анализа молекулярно-генетических исследований изменчивости 
SARS-CoV-2 позволяют оценить влияние смены доминирующих вариантов возбуди-
теля на проявления эпидемического процесса COVID-19, что определяет необходи-
мость продолжения мониторинга как важнейшего компонента системы эпидемиоло-
гического надзора за COVID-19.
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УДК 614.48:533.9.082.74
Мельникова Г.Н.

СОВРЕМЕННЫЕ СПОСОБЫ ЭФФЕКТИВНОГО ОБЕЗЗАРАЖИВАНИЯ 
МЕДИЦИНСКИХ ОТХОДОВ С ПРИМЕНЕНИЕМ СВЧ

ФБУН «Научно-исследовательский институт системной биологии и медицины» 
Роспотребнадзора, Москва, Российская Федерация

На сегодняшний день проблема обеззараживания медицинских отходов остается актуаль-
ной не только для медицинских организаций, но и в целом для окружающей среды. Особый инте-
рес вызывают существующие СВЧ-установки, принцип работы которых основан на воздействии 
СВЧ-излучения и разогретого до 100  °С пара, приводящих к гибели микроорганизмов. К  числу 
таких технологий относится разработанная отечественная установка типа «УОМО-Т150» (Россия) 
на основе СВЧ, разрешенная для применения в медицинских организациях и исследованная на 
обезвреживание медицинских отходов, образующихся в лабораториях института после выполне-
ния микробиологических исследований. По результатам проведенных циклов обеззараживания 
медицинских отходов в установке СВЧ при использовании рекомендованных режимов автоматиче-
ской обработки инфицированных медицинских отходов, контаминированных следующими видами 
микроорганизмов: Staphylococcus aureus, Staphylococcus epidermidis, Staphylococcus haemolyticus, 
Staphylococcus hominis, Pseudomonas aeruginosa, Klebsiella pneumoniae, Klebsiella oxytoca, Entero-
coccus faecalis, Escherichia coli, Streptococcus pyogenes – с помощью применяемых средств химиче-
ского и бактериологического контролей, работа установки оценена как эффективная. Применяемая 
технология обеззараживания медицинских отходов и расходных материалов с использованием со-
временного оборудования на основе СВЧ позволяет устранять риск инфицирования при случайном 
контакте с объектами, содержащими разные виды возбудителей, медицинских сотрудников бак-
териологических лабораторий конкретного медицинского учреждения и направлена на избежание 
вспышек внутрибольничной заболеваемости и обеспечение инфекционной безопасности не только 
персонала в медицинских организациях, но и окружающей среды в целом.

Mel’nikova G.N.
MODERN METHODS OF EFFECTIVE DECONTAMINATION  

OF MEDICAL WASTE USING SHF
Research Institute of Systems Biology and Medicine of the Rospotrebnadzor,  

Moscow, Russian Federation

Today, the decontamination of medical waste remains a pressing issue not only for medical 
organizations, but also for the environment as a whole. Existing microwave devices are of particular 
interest, the operating principle of which is based on the effect of microwave radiation and steam heated 
to 100 °C, leading to the death of microorganisms. Such technologies include the domestically developed 
machinery of the UOMO-T150 type (Russia) based on SHF, approved for use in medical organizations and 
tested for decontamination of medical waste generated in the institute’s laboratories after microbiological 
studies. Based on the results of the conducted medical waste decontamination cycles in the SHF-unit 
using the recommended modes of automatic processing of infected medical waste contaminated with the 
following types of microorganisms: Staphylococcus aureus, Staphylococcus epidermidis, Staphylococcus 
haemolyticus, Staphylococcus hominis, Pseudomonas aeruginosa, Klebsiella pneumoniae, Klebsiella 
oxytoca, Enterococcus faecalis, Escherichia coli, Streptococcus pyogenes using the applied chemical and 
bacteriological control means, the operation of the unit was assessed as effective. The applied technology 
of disinfection of medical waste and consumables using modern microwave-based equipment allows 
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eliminating the risk of infection in case of accidental contact with objects containing different types of 
pathogens, infection of medical staff of bacteriological laboratories of a specific medical institution and is 
aimed at avoiding outbreaks of nosocomial diseases and ensuring infection safety not only for personnel 
in medical organizations, but also for the environment as a whole.

В современном мире актуальна проблема утилизации медицинских отходов, 
представляющих опасность не только для окружающей среды из-за загрязнения 
воды, почвы и воздуха, но и для жизни и здоровья людей.

В связи с этим в настоящее время в медицинскую практику внедряются совре-
менные медицинские технологии обеззараживания медицинских отходов, образую-
щихся в лабораториях после выполнения микробиологических исследований. Ме-
дицинские отходы возможно обеззараживать как химическими методами, так и фи-
зическими, в том числе с использованием сверхвысокочастотного излучения (СВЧ).

В последнее время особый интерес вызывают существующие СВЧ-установ-
ки, принцип работы которых основан на воздействии СВЧ-излучения и разогретого 
до 100 °С пара, приводящих к гибели микроорганизмов. Электромагнитные волны 
с частотой 2450 МГц воздействуют на биполярную структуру молекул воды, вызы-
вая быстрый нагрев всех компонентов медицинских отходов, включая клеточный 
материал микроорганизмов.

В результате изложенного возникла необходимость изучения сбора и эффектив-
ности последующего обеззараживания медицинских отходов с применением подоб-
ного оборудования. 

К числу таких технологий относятся разработанные отечественные установ-
ки на основе СВЧ для обеззараживания медицинских отходов типа «УОМО-Т150» 
(Россия). Установка имеет патент на полезную модель и регистрационное удосто-
верение на медицинское изделие, положительное токсикологическое заключение 
ВНМИТ и инструкцию по эксплуатации для обеззараживания эпидемиологически 
опасных медицинских отходов класса «Б» (2022 г.) согласно СанПиН 2.1.3684-21. 

Данная технология обеспечивает эффективное обеззараживание, основанное 
на свойстве сверхвысокочастотного микроволнового излучения нагревать вещества, 
в частности воду и водные растворы. Поэтому технологией предусмотрено обяза-
тельное предварительное увлажнение отходов водой плюс сенсибилизирующим 
раствором.

При проведении обеззараживания использовали одноразовые термостойкие па-
кеты, полимерные емкости (баки) с крышками, индикаторы химического контроля 
процесса обеззараживания, обеспечивая безопасность как при обеззараживании от-
ходов, так и при транспортировке к местам утилизации. Также поставляется раствор 
сенсибилизатора СВЧ-обеззараживания в канистре (3,5–4 л).

Состав отходов включал одноразовую полимерную посуду: чашки Петри с по-
севами, пипетки, пробирки, вату, марлю, пластик и пр. (кроме металлических отхо-
дов) – после экспериментальных работ в микробиологических лабораториях.

Отходы были контаминированы следующими видами микроорганизмов: 
Staphylococcus aureus, Staphylococcus epidermidis, Staphylococcus haemolyticus, 
Staphylococcus hominis, Pseudomonas aeruginosa, Klebsiella pneumoniae, Klebsiella 
oxytoca, Enterococcus faecalis, Escherichia coli, Streptococcus pyogenes.
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Доставка материала для обеззараживания осуществлялась в закрытых термо-
стойких одноразовых пакетах, заполненных на 2/3 инфицированными медицински-
ми отходами. 

За один цикл в установку загружали и одновременно обрабатывали один или 
два пластмассовых бака (объемом 20  л) из специального полимерного материала 
с крышкой, снабженных фильтр-насадкой (ресурс фильтр-насадки – 1000–1100 за-
грузочных циклов). 

На дно пакета в каждом баке вручную заливали 2  л водопроводной воды и 
250  мл рабочего раствора сенсибилизатора, который предварительно готовили из 
20 % раствора (исходного).

В верхнюю часть пакета с отходами изнутри (на уровне верхней кромки бака) 
приклеивали химический индикатор контроля обеззараживания «Фарматест 110/10 
ПАР». Также рядом размещали упакованные контаминированные тест-поверхности. 

После загрузки камеры для обработки баков выбирали следующие режимы. 
При загрузке одного бака выполняли режим, соответствующий мощности установки 
600 КВт при времени работы 20 мин, а при загрузке двумя баками мощность состав-
ляла 800 КВт в течение 45 мин.

За время эксплуатации с начала 2024 г. проведено 160 циклов обеззараживания 
с применением 320 химических индикаторов контроля обеззараживания. Установле-
но, что все химические индикаторы изменяли свой цвет на фиолетовый после прове-
денной обработки медицинских отходов (согласно инструкции по их применению).

В результате проведенного бактериологического контроля установки с помо-
щью Staphylococcus aureus шт. АТСС-6538-Р и Pseudomonas aeruginosa шт. 15442, 
предварительно нанесенных на тест-поверхности из стекла, пластика и перчаток 
(нитриловых), после обработки в установке с использованием двух режимов обезза-
раживания установлено отсутствие роста тест-микроорганизмов, свидетельствую-
щее об их гибели, подтверждая обеззараживание медицинских отходов. 

По результатам проведенных циклов обеззараживания медицинских отходов, 
образующихся в лабораториях после выполнения микробиологических исследова-
ний, в установке СВЧ при использовании рекомендованных режимов автоматиче-
ской обработки инфицированных медицинских отходов, контаминированных упо-
мянутыми микроорганизмами, с  помощью применяемых средств химического и 
бактериологического контроля работу установки оценили как эффективную.

Таким образом, применяя современные технологии обеззараживания медицин-
ских отходов и расходных материалов с использованием современного оборудования 
на основе СВЧ, возможно устранение риска инфицирования при случайном контакте 
с объектами, содержащими разные виды возбудителей, медицинских сотрудников 
бактериологических лабораторий конкретного медицинского учреждения, что на-
правлено на избежание вспышек внутрибольничной заболеваемости и обеспечение 
инфекционной безопасности не только персонала в медицинских организациях, но и 
окружающей среды в целом.
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УДК 577.152.2
 Михеева О.О., Замотаева Т.Л., Дедяева Е.А., Пика М.И., Черкашин Е.А.,  

 Черкашина А.С., Акимкин В.Г.
ПОЛУЧЕНИЕ И ПРИМЕНЕНИЕ ХИМЕРНЫХ BST-ПОЛИМЕРАЗ  

В ИЗОТЕРМИЧЕСКОЙ АМПЛИФИКАЦИИ (LAMP)
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Сокращение времени диагностики за счет применения быстрых тестов является одной из 
ключевых задач в лабораторной диагностике в настоящее время. Ключевая роль в дальнейшем 
развитии наборов реагентов для экспресс-диагностики инфекционных заболеваний методом LAMP 
принадлежит Bst-полимеразе и ее модификациям. Получение химерных полимераз часто позво-
ляет улучшить свойства фермента. Белок Sso7d относится к семейству ДНК-связывающих белков, 
выделенных из археи рода Sulfolobus, стабилен в широком диапазоне температуры и рН. Ряд ав-
торов описывают стратегию слияния полимераз с белком Sso7d или подобными белками (Sto7d, 
SSB, TBD, DBD) для получения гибридных ферментов, которые обладают повышенной процессив-
ностью, вытесняющей активностью, термостабильностью и толерантностью к ингибиторам, вклю-
чая мочевину, цельную кровь и NaCl. Целью настоящей работы было получение химерных Bst- 
и Btlv-полимераз с Sso7d-доменом и тестирование новых возможностей для их применения. 

Mikheeva O.O., Zamotaeva T.L., Dedyaeva E.A., Pika M.I., Cherkashin E.A.,  
Cherkashina A.S., Akimkin V.G.

PRODUCTION AND APPLICATION OF CHIMERIC BST POLYMERASES  
IN ISOTHERMAL AMPLIFICATION (LAMP)

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Reducing the time of diagnostics by using rapid tests is one of the key tasks in laboratory 
diagnostics at present. The key role in the further development of reagent kits for rapid diagnostics of 
infectious diseases using the LAMP belongs to Bst polymerase and its modifications. Production of 
chimeric polymerases often improves the properties of the enzyme. The Sso7d protein belongs to the 
family of DNA-binding proteins isolated from the archaea of the genus Sulfolobus, it is stable over a wide 
range of temperature and pH. A number of authors describe a strategy of fusing polymerases with the 
Sso7d protein or similar proteins (Sto7d, SSB, TBD, DBD) to obtain hybrid enzymes that have increased 
processivity, displacement activity, thermal stability and tolerance to inhibitors, including urea, whole blood 
and NaCl. The aim of this work was to obtain chimeric Bst and Btlv polymerases with the Sso7d domain 
and test new possibilities for their application.

Bst-полимераза играет ключевую роль в экспресс-диагностике инфекционных 
заболеваний благодаря своим уникальным биохимическим свойствам и возмож-
ности применения в петлевой изотермической амплификации (LAMP). Получение 
химерных полимераз часто позволяет улучшить свойства фермента. Белок Sso7d 
относится к семейству ДНК-связывающих белков, выделенных из археи рода Sul-
folobus, стабилен в широком диапазоне температуры и рН. Ряд авторов описывают 
стратегию слияния полимераз с белком Sso7d или подобными белками (Sto7d, SSB, 
TBD, DBD) для получения гибридных ферментов, которые обладают повышенной 
процессивностью, вытесняющей активностью, термостабильностью и толерантно-
стью к ингибиторам, включая мочевину, цельную кровь и NaCl.
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Целью настоящей работы было получение химерных Bst- и Btlv-полимераз 
с Sso7d-доменом и тестирование новых возможностей для их применения. На первом 
этапе данной работы проведено клонирование генов Bst, Bst-mut4 и Btlv-полимераз, 
слитых с геном Sso7d, в экспрессионный вектор pET16b+. В результате получены 
экспрессионные векторы, содержащие гены химерных ферментов.

На втором этапе работы протестирована экспрессия генов в клетках Escherichia  
coli. Для этого было осуществлено культивирование разных штаммов-носителей 
E. coli при разных температурах и времени индукции белкового биосинтеза. В ре-
зультате наиболее предпочтительным для экспрессии всех полученных гибридных 
генов оказался штамм-носитель E. coli BL21 (DE3)pLys. При культивировании дан-
ного штамма-продуцента при 23 °С в течениe 24 часов белки нарабатывались в рас-
творимой форме.

Для очистки ферментов от клеточных белков использовали металл-аффинную 
хроматографию в линейном градиенте имидазола. Фракции с чистотой более 90 % 
объединяли и проводили диализ против буферного раствора 20 мМ Трис, 100 мМ 
NaCl, 0.5 % Tween-20, 0.1 мМ ЭДТА, pH 8.3 с последующим концентрированием. 
В результате через одну стадию хроматографической очистки получены гибридные 
белки с чистотой не менее 95 % и концентрацией не менее 2 мг/мл.

Для оценки потенциальной возможности использования полученных химер-
ных ферментов в составе новых наборов реагентов для диагностики инфекционных 
заболеваний, проводили тестирование с помощью набора реагентов «АмплиСенс® 
SARS-CoV-2-IT» (РУ № РЗН 2021/14599) методом LAMP с обратной транскрипцией. 
В  качестве образцов использовали генетическую конструкцию, представляющую 
собой бактериофаг MS2 со специфической вставкой гена коронавируса ORF1ab. Все 
новые ферменты проявляли полимеразную активность, однако средние значения 
пороговых циклов Сt отличались от контрольного лота полимеразы Bst без Sso7d-
домена в сторону увеличения значений в среднем на 3,73 для Bst-Sso7d, на 3,42 для 
Bst-Sso7d_mut4 и 2,88 для Btlv_Sso7d, что может свидетельствовать о неоптималь-
ных условиях реакции для новых ферментов.

Выделенные ферменты Bst-Sso7d, Bst-Sso7d_mut4 и фермент сравнения про-
являли слабую РНК-зависимую ДНК-полимеразную (ревертазную) активность как 
в  методике измерения ревертазной активности, так и при тестировании в наборе 
«АмплиСенс® SARS-CoV-2-IT» без использования фермента ревертазы. Вместе с тем 
полимераза Btlv_Sso7d проявляла ревертазную активность, сравнимую с активно-
стью ревертазы (MMLv), но только при условии наличия KCl и (NH4)2SO4 в реакци-
онном растворе, что позволяет использовать фермент не только для амплификации 
ДНК/кДНК, но и для обратной транскрипции РНК. Изменение состава реакционной 
смеси позволило добиться увеличения полимеразной активности всех химерных 
ферментов, оптимальная концентрация KCl в буфере для LAMP составила 200 мМ.

Функциональные свойства ферментов также тестировали в лабораторной ме-
тодике, предназначенной для определения в биологическом материале РНК вируса 
эпидемического паротита в формате LAMP с совмещенной обратной транскрипци-
ей. Амплифицировали фрагмент гена фосфопротеина вируса паротита (размер ам-
пликона – 225 пар оснований, GC-состав – 54 %). В качестве образцов использовали 
мочу и мазки со слизистой оболочки ротоглотки от пациентов с подтвержденным 
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диагнозом «паротит». Показано, что полимераза Btlv_Sso7d обладает достаточной 
ревертазной активностью и повышенной толерантностью к ингибиторам для каче-
ственного обнаружения РНК вируса эпидемического паротита.

Для оценки устойчивости ферментов к ингибиторам LAMP использовали му-
цин (Sigma-Aldrich, США), а также образцы цельной крови, плазмы крови и мочи 
здоровых добровольцев. Ингибиторы добавляли в реакционную смесь, содержащую 
праймеры из набора реагентов «АмплиСенс® SARS-CoV-2-IT» и выделенную РНК 
бактериофага MS2 со специфической вставкой, содержащей фрагмент генома SARS-
CoV-2. Результаты оценивали по наличию/отсутствию флуоресцентного сигнала 
(«обнаружено» / «не обнаружено»), что является достаточным для диагностических 
систем с качественным определением. 

В результате работы показано, что применение новой полимеразы Btlv_Sso7d 
в реакциях изотермической амплификации на основе метода LAMP позволит выве-
сти молекулярную диагностику на новый уровень скорости и сделать возможным 
применение тестов на основе LAMP в полевых условиях или «у постели больного». 
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УДК 578.891:616-07
 Мороз Ю.В., Красовитов К.В., Петров В.В.

РАЗРАБОТКА НАБОРА РЕАГЕНТОВ ДЛЯ ВЫЯВЛЕНИЯ ВИРУСА ГЕПАТИТА B 
НА ОСНОВЕ ИЗОТЕРМИЧЕСКОЙ АМПЛИФИКАЦИИ С ГИБРИДИЗАЦИОННО-

ФЛУОРЕСЦЕНТНОЙ ДЕТЕКЦИЕЙ
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Вирусный гепатит В (ВГВ) является глобальной проблемой общественного здравоохране-
ния. Молекулярная диагностика ВГВ особенно важна для выявления ранней острой и скрытой ви-
русной инфекции, оценки эффективности противовирусной терапии. Целью данной работы была 
разработка набора реагентов для обнаружения ДНК вируса гепатита B методом петлевой изотер-
мической амплификации. Для исследования взяты образцы ДНК, выделенные из плазмы веноз-
ной крови совместно с синтетическим экзогенным внутренним контрольным образцом. Выполнен 
подбор высокоспецифичных праймеров и зондов, позволяющих проводить детекцию продуктов 
амплификации в реальном времени на наиболее распространенных типах амплификаторов. Ос-
новные характеристики разработанного набора реагентов подтверждены на клинических образцах 
в сравнении с зарегистрированной тест-системой на основе ПЦР. Предел обнаружения составил 
5·102 МЕ/мл, специфичность – 100 %, продолжительность этапа амплификации – 30 мин.

Moroz Yu.V., Krasovitov K.V., Petrov V.V.
DEVELOPMENT OF A REAGENT KIT FOR DETECTION OF HEPATITIS B VIRUS BASED 

ON LOOP ISOTHERMAL AMPLIFICATION WITH HYBRIDIZATION-FLUORESCENT 
REGISTRATION OF RESULTS

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Hepatitis B virus (HBV) is a global concern for public healthcare. Molecular diagnosis of Hepatitis B 
is crucial for the early detection of both acute and latent viral infection and assessment of the effectiveness 
of antiviral therapy. The purpose of this project was to develop a set of reagents for the detection of 
hepatitis  B virus DNA by using loop-mediated isothermal amplification (LAMP). To conduct the study, 
DNA samples from venous blood plasma were isolated together with synthetic exogenous internal control 
sample. Choosing highly specific primers and probes for real-time detection of amplification products using 
the most common types of thermal cyclers was completed. The main characteristics of the developed set 
of reagents were tested using clinical samples in comparison with a registered PCR-based test system. 
The detection limit is 5·102 IU/ml, specificity – 100 %, duration of the amplification phase is 30 minutes. 

Вирусный гепатит В (ВГВ) в настоящее время остается значимой проблемой 
системы здравоохранения не только в России, но и во всем мире. По данным ВОЗ, 
в 2022 г. зарегистрировано 1,2 млн новых случаев заболевания ВГВ. По состоянию 
на конец 2022  г. только у 13  % людей, живущих с хроническим ВГВ, диагности-
ровано заболевание. В России в 2023  г. всего зарегистрировано 58,9  тыс. случаев 
хронического ВГВ.

Лабораторная диагностика ВГB основана на иммунологических методах вы-
явления антигенов вируса (HBsAg и HBeAg) и антител к ним, однако вирус может 
присутствовать в организме человека даже при отрицательном тесте на HBsAg. В ка-
честве альтернативы иммунологическим исследованиям используются методы на 



242

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

основе амплификации нуклеиновых кислот (МАНК), которые выявляют ДНК виру-
са в биологическом материале.

Материалы и методы. В качестве источника ДНК вируса гепатита B исполь-
зованы клинические образцы плазмы крови, наличие вирусной ДНК в которых 
подтверждено методом ПЦР с помощью набора реагентов «АмплиСенс® HBV-FL» 
(РУ № ФСР 2007/00585). Экстракцию ДНК проводили совместно с экзогенным вну-
тренним контрольным образцом (ВКО) с помощью комплекта реагентов «РИБО-
преп» (РУ № ФСР2008/03147).

Для подбора высокоспецифичных праймеров использовали программное обе-
спечение PrimerExplorer V5 (Eiken Chemical) и нуклеотидные последовательности, 
размещенные в базе данных GenBank® (NCBI). Реакцию петлевой изотермической 
амплификации проводили на амплификаторах роторного (Rotor-Gene Q) и планшет-
ного (CFX96 и ДТпрайм) типов в течение 30 мин при постоянной температуре 65 °С 
с гибридизационно-флуоресцентной детекцией в режиме реального времени по ка-
налам FAM (мишень – ДНК вируса гепатита B) и HEX (мишень – ДНК ВКО).

Оценку специфичности проводили на образцах ДНК и кДНК вирусов гепати-
тов А, С, D, вирусов простого герпеса 1-го и 2-го типов, герпесов типов 6 и 8, цито-
мегаловируса, вируса Эпштейна – Барр, парвовирусаВ19 и SARS-CoV. Для опреде-
ления чувствительности была измерена концентрация ДНК вируса гепатита B в об-
разцах с использованием цифровой капельной ПЦР (Droplet Digital PCR).

Результаты. Подобран и протестирован на ДНК, выделенной из клинических 
образцов, набор из 6 праймеров к консервативному участку гена S вируса гепатита B. 
Проведена оптимизация состава реагентов для петлевой изотермической амплифи-
кации с возможностью одновременной детекции двух мишеней по каналам FAM 
и HEX, аналогично ранее разработанному набору реагентов «AmpliSens® AN-IT»  
(РУ № РЗН 2024/23347). Получен контрольный образец на основе клонирования ам-
плифицируемой области вируса гепатита B в фаг лямбда.

Предел обнаружения разработанного набора реагентов составил 5·102 МЕ/мл, 
специфичность – 100 % при тестировании на образцах ДНК и кДНК других вирусов 
и ДНК человека. Воспроизводимость результатов анализа протестирована на 40 по-
ложительных и 40 отрицательных клинических образцах. Средняя продолжитель-
ность амплификации до момента получения положительного сигнала, свидетель-
ствующего об обнаружении в образце ДНК вируса, составила 20 мин.

Разработан и в настоящее время внедрен в производство набор реагентов для 
качественного определения ДНК вируса гепатита B с помощью петлевой изотерми-
ческой амплификации. Данный набор может быть использован для быстрого обна-
ружения ДНК вируса гепатита B у пациентов с подозрением на ВГВ, особенно у лиц, 
находящихся в группах риска, или при проведении скрининга.
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УДК 578.825:616-07
 Надтока М.И.1,2, Аглетдинов М.Р.1,3, Бухарина А.Ю.1, Афонина Н.М.1,  

 Хафизов К.Ф.1, Акимкин В.Г.1

ГЕНОТИПИРОВАНИЕ ВИРУСА ВЕТРЯНОЙ ОСПЫ НА ТЕРРИТОРИИ МОСКВЫ
1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФГБОУ ВО «Российский химико-технологический университет 

имени Д.И. Менделеева», Москва, Российская Федерация; 3ФГАОУ ВО «Московский физико-
технический институт (Национальный исследовательский университет)», Долгопрудный, 

Российская Федерация

Вирус ветряной оспы (VZV) – этиологический агент одноименного заболевания и опоясываю
щего лишая, филогенетически подразделяется на 8  клад. Известно, что некоторым кладам VZV 
присуща географическая привязка к различным регионам мира. Так, например, хорошо известны 
клады, доминирующие на территории Азии, Европы и США, однако распределение клад в регионах 
Российской Федерации является весьма не изученным вопросом. Ранее мы публиковали пилотное 
исследование по оценке распространенности известных клад VZV на территории некоторых регио
нов России. В данной работе нами применялась модифицированная методика генотипирования 
VZV, при помощи которой исследовано разнообразие данных вирусов на территории Москвы. Тем 
самым нам удалось подтвердить ранее полученные данные о доминировании клад 1, 3 и 5 VZV 
в этом регионе России.

Nadtoka M.I.1,2, Agletdinov M.R.1,3, Bukharina A.Yu.1, Afonina N.M.1,  
Khafizov K.F.1, Akimkin V.G.1

GENOTYPING OF VARICELLA-ZOSTER VIRUS IN THE TERRITORY OF MOSCOW
1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation;  

2University of Chemical Technology of Russia named after D.I. Mendeleev, Moscow, Russian Federation; 
3Moscow Institute of Physics and Technology (National Research University), Dolgoprudny, Russian Federation

Varicella-zoster virus (VZV), the etiologic agent of the eponymous disease and shingles, 
is phylogenetically subdivided into 8 clades. It is known that some VZV clades show certain geographical 
confinedness to different regions of the world. For example, the most dominant clades for Asia, Europe and 
the USA are well studied, but the distribution of clades across the Russian Federation is explored poorly. 
Earlier, we published a pilot study to assess the prevalence of known VZV clades in some regions of 
Russia. In this study, we used a modified VZV genotyping methodology to investigate the diversity of these 
viruses in Moscow region. Thus, we were able to confirm previously obtained data on the dominance of 
VZV clades 1, 3 and 5 in this region of Russia.

Вирус ветряной оспы (Varicella Zoster virus, VZV), также известный как 
герпесвирус человека 3, является довольно распространенным патогеном, вызыва-
ющим ветряную оспу и опоясывающий лишай. Заболевания, вызываемые данными 
вирусами, могут представлять существенную угрозу для не прошедших вакцинацию 
взрослых, людей с ослабленным иммунитетом и младенцев. Несмотря на то, что 
во многих странах мира существует программа вакцинации против VZV, процент 
не вакцинированных или не переболевших людей в контексте целого мира все еще 
остается большим, что делает этот патоген значимым для здоровья населения. В то 
же время VZV получает значительно меньше внимания от систем мирового здраво-
охранения, чем, например, вирусы гриппа. 
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Аналогично другим представителям семейства Herpesviridae, геном вируса 
ветряной оспы представлен двуцепочечной ДНК размером порядка 125 000 п.н., при 
этом наблюдается довольно низкая степень различия между геномами у предста-
вителей данных вирусов. Ранние исследования разнообразия VZV, проводимые до 
2000-х гг., были достаточно обособлены друг от друга и задействовали разные ме-
тоды типирования вируса, ввиду чего единой номенклатуры для вирусов ветряной 
оспы не существовало. Поэтому в 2008 г. была введена универсальная номенклату-
ра, разделяющая все известные геноварианты VZV на клады. На сегодняшний день 
разнообразие VZV представлено 8 кадами, 7 из которых являются основными (1–6 
и 9) и одна описывается как кандидатная клада VIII, ввиду наличия лишь одного 
представителя с полностью секвенированным геномом. Также известно, что описан-
ные клады имеют географическую привязку к определенным регионам. Например, 
клады 1, 3 и 6 преимущественно распространены в Европе, Северной Америке и 
Австралии, тогда как клада 2 является доминирующей в странах Азии. В свою оче-
редь клады 4 и 5 распространены в широком диапазоне географических регионов. 
Несмотря на достаточную степень осведомленности о распространении клад VZV 
на территории разных стран мира, о разнообразии клад в регионах России практиче-
ски ничего не было известно.

В настоящее время технологии высокопроизводительного секвенирования 
(Next-generation sequencing, NGS) представляют собой крайне мощный инструмент 
для исследования и отслеживания разнообразных вирусных патогенов. Генерация 
огромного количества геномных данных в процессе секвенирования является клю-
чевым преимуществом NGS и позволяет исследователям проводить массовый па-
раллельный скрининг разнообразных патогенов. Однако большие размеры геномов 
у VZV по-прежнему существенно осложняют задачу по массовому изучению дан-
ных вирусов при помощи технологий NGS. 

В 2017 г. N.J. Jensen et al. предложена схема генотипирования VZV, основанная 
на выявлении набора мутаций в геномах данных вирусов, которые характерны пред-
ставителям той или иной клады. В 2023 г. нашим коллективом опубликовано пилот-
ное исследование, посвященное разнообразию вирусов ветряной оспы в нескольких 
регионах России. В ходе данной работы нами была создана праймерная панель для 
секвенирования коротких областей геномов VZV, содержащих генетические мута-
ции, по сочетанию которых возможно отнести вирус к одной из известных клад, 
а также продемонстрировано разнообразие VZV на территории отдельных регионов 
в первом приближении. С момента публикации исследования количество секвениро-
ванных последовательностей вируса ветряной оспы, депонированных в националь-
ную базу данных VGARus, увеличилось более чем в 4 раза. На сегодняшний день 
база данных насчитывает 336 фрагментных последовательностей VZV, преимуще-
ственное количество из которых были получены благодаря секвенированию клини-
ческих образцов, отобранных на территории Москвы.

Таким образом, целью данной работы является изучение разнообразия клад 
вируса ветряной оспы на территории Москвы. 

Материалы и методы. В исследовании приняли участие 260 клинических об-
разцов, отобранных на территории Москвы в период с декабря 2023 по сентябрь 
2024 г.
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Секвенирование участков открытых рамок считывания ORF21, ORF22, ORF 29, 
ORF38, ORF55, ORF67, содержащих 7 генетических мутаций, по сочетанию которых 
возможно отнести вирус к одной из известных клад, производили при помощи разра-
ботанной панели праймеров, опубликованной ранее. Однако данная панель претер-
пела некоторые изменения, а именно: нами произведена замена прямого праймера 
для амплификации фрагмента ORF22, в результате чего удалось добиться наиболее 
полного покрытия целевого участка при секвенировании. Кроме того, нами разра-
ботано биоинaорматическое ПО, суть работы которого можно описать следующим 
образом: по найденным мутациям оценивается мера правдоподобия принадлежно-
сти вируса к той или иной кладе. Анализ исходных прочтений, сборка фрагментов 
генома, типирование и депонирование последовательностей в VGARus объединены 
в программный конвейер с помощью Nextflow. Это позволило существенно ускорить 
анализ, увеличило воспроизводимость, а также упростило масштабирование.

Результаты. В рамках данного исследования нами произведен анализ 260 кли-
нических образцов VZV, отобранных на территории Москвы. При помощи разра-
ботанной методики и алгоритма генотипирования мы установили, что 61  образец 
(23 % от общего количества анализируемых последовательностей) представлен кла-
дой 1, 148 образцов (57 %) принадлежали к кладе 3, а 45 образцов (17 %) пришлись 
на кладу 5. Помимо этого, по 2 образца (1 %) содержали вирусы, относящиеся к кла-
дам 2, 4 и 9.

Таким образом, наиболее распространенными кладами VZV на территории 
Москвы являются клады 1, 3 и 5, остальные идентифицированные клады являются 
минорными компонентами сообщества VZV в данном регионе, что соотносится с ре-
зультатами наших ранних работ, однако в этом случае результаты подкреплены куда 
более существенным количеством анализируемых образцов. Помимо этого, прове-
денные методические и аналитические усовершенствования позволяют производить 
значительно более точный и быстрый анализ геномных данных. 

В дальнейшем мы планируем продолжать анализ сообщества VZV на терри-
тории Москвы, а также отобрать большее количество образцов из других регионов 
России для формирования более глобальной статистики о распространенности раз-
личных клад вируса ветряной оспы на территории нашей страны.
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УДК 616.98:579.842.23
 Нейштадт Я.А., Марцоха К.С., Магеррамов Ш.В.

ПРОГНОЗИРОВАНИЕ И АНАЛИЗ ЭПИЗООТИЧЕСКИХ ПРОЯВЛЕНИЙ  
В ПРИРОДНЫХ ОЧАГАХ ЧУМЫ С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ АГЕНТНОЙ МОДЕЛИ

ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 
Роспотребнадзора, Саратов, Россия.

В работе представлены результаты разработки агентной модели циркуляции возбудителя 
чумы в популяции носителей. Реализуемая модель может быть использована для прогноза и ана-
лиза эпизоотий Yersinia pestis среди основных носителей данного возбудителя в природных очагах 
чумы. Проведен анализ протекания эпизоотий чумы с математической точки зрения, сформули-
рованы основные допущения и упрощения модели. Определены типы агентов, их количество и 
характеристики, механизм взаимодействия друг с другом и с внешней средой. Обсуждаемая мо-
дель разработана на языке программирования Python, с использованием библиотеки графической 
визуализации с помощью OpenGL (Pyglet 2.0).

Neishtadt Ya.A., Martsokha K.S., Magerramov Sh.V.
FORECASTING AND ANALYSIS OF EPIZOOTIC MANIFESTATIONS  

IN NATURAL PLAGUE FOCI USING AN AGENT-BASED MODEL
Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

The paper presents the results of the development of an agent model of plague pathogen circulation 
in the carrier population. The implemented model can be used to predict and analyze the epizootics of 
Yersinia pestis among the main carriers of this pathogen in natural plague foci. The analysis of the course 
of plague epizootics from a mathematical point of view has been performed, the main assumptions and 
simplifications of the model have been formulated. The types of agents, their number and characteristics, 
the mechanism of interaction with each other and with the external environment have been determined. 
The model under discussion is developed in the Python programming language, using the OpenGL 
graphical visualization library (Pyglet 2.0).

Движущей силой эпизоотического процесса является взаимодействие возбу-
дителя-паразита и организма хозяев на популяционном уровне. Одно из простых 
определений эпизоотического процесса – непрерывная цепь последовательной сме-
ны паразитом (возбудителем) хозяев благодаря присущему ему механизму передачи 
возбудителя инфекции от больного животного к здоровому. 

Одним из современных методов прогноза различных эпидемий является мате-
матическое моделирование. Интерес к подобному моделированию развития и проте-
кания заболеваний особенно заметен после пандемии COVID-19. Путем моделиро-
вания развития эпидемий можно не только сравнивать результативность различных 
мер вмешательства, но и более рационально распределять имеющиеся и, как прави-
ло, ограниченные ресурсы. Качественный прогноз распространения заболевания до-
стижим только на основе адекватных математических моделей. Учитывая последние 
достижения в области математического и имитационного моделирования, формиро-
вание моделей, не обладающих такими ограничениями, является в настоящее время 
вполне осуществимой задачей.
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Одним из видов имитационного моделирования, исследующим поведение де-
централизованных агентов и влияние такого поведения на всю систему в целом, яв-
ляется агентное моделирование (клеточные автоматы). Классическая агентная мо-
дель (далее – АМ) представляет собой искусственное общество, состоящее из инди-
видуумов, созданных программным способом и взаимодействующих друг с другом 
в некоторой среде.

Целью исследования является создание трехагентной модели прогноза и анали-
за эпизоотий чумы среди мелких млекопитающих, а также апробация и сравнитель-
ный анализ работы модели на исторических и статистических данных о развитии и 
протекании эпизоотий различных штаммов Yersinia pestis в исследуемых природных 
очагах чумы. В основе рассматриваемой модели лежит гипотеза о том, что локаль-
ное поведение агентов, работающих по своим собственным правилам, формирует 
глобальное поведение системы в целом. При описании агента задаются лишь ло-
кальные правила поведения, методы взаимодействия с другими агентами. При этом 
даже два-три простейших правила уже могут привести к весьма разнообразным фор-
мам поведения в группе агентов.

Реализуемая АМ включает в себя три независимых агента: нора, носитель (на-
пример, суслик) и переносчик (блоха). В программном коде прописано то, как агенты 
взаимодействуют между собой, например, при нахождении агента носителя в норе 
происходит обмен эктопаразитами между агентами с определенной вероятностью, 
рассчитываемой в реальном времени из формулы, выведенной на основе статистиче-
ских данных. Агенты-носители при контакте друг с другом также с определенной ве-
роятностью могут обмениваться агентами-паразитами между собой. В данный момент 
модель осуществляет математические вычисления на центральном процессоре, за от-
рисовку модели на экране рабочей станции отвечает графический процессор, количе-
ство агентов в модели зависит от характеристик ЭВМ и доходит до десятков тысяч.

Модель работает на основе тактов (ходов), за каждый такт происходит расчет 
поведения и переходов состояния агентов, их перемещение, обмен эктопаразита-
ми и т.п. Скорость такта задается либо программно, либо вручную пользователем 
для простоты отладки модели и анализа происходящей эпизоотии. Агенты «нора и 
носитель» представлены графически в виде геометрических примитивов – синего 
квадрата и кружков разного цвета соответственно. От состояния агента-носителя за-
висит его цвет. Агент-переносчик визуально не отображается, но существует и учи-
тывается как часть агента норы или носителя.

Агент-носитель имеет четыре возможных состояния: «здоров», «инфициро-
ван», «погиб», «иммунный». Агент-переносчик имеет три возможных состояния: 
«здоров», «инфицирован», «блокированный». Переход между состояниями «инфи-
цирован – погиб» у агента носителя происходит с вероятностью

(%),

где B – случайное дробное число от 0 до 1; C – число тактов с момента перехода в состоя-
ние «инфицирован» (максимальное значение – случайное число в диапазоне 15±5). 

Контакт агента-носителя с агентом-паразитом в состоянии «блокированный» 
происходит с вероятностью
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                                                                                               ,

где E – число тактов с момента перехода агента-паразита в состояние «блокирован-
ный», максимальное значение – 6.

Реализуемая модель может быть использована для анализа циркуляции возбу-
дителя в природных очагах чумы, прогнозирования эпизоотий на территориях, по-
стоянный мониторинг которых невозможен или затруднен, но имеется достаточно 
входных данных для применения АМ. Также рассматриваемую математическую мо-
дель можно масштабировать и применять не только для локальных вспышек, но и 
для симуляции эпизоотических процессов на больших территориях, моделирующих 
целые очаги. В качестве дальнейшего развития модели планируется добавление но-
вых механик и свойств агентов с целью улучшения качества и достоверности про-
гноза и анализа.
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УДК 616.36-002:351.77(575.2)
 Нурматов З.Ш.1, Даутов Т.Т.2

СОЦИАЛЬНО-ЭКОНОМИЧЕСКОЕ БРЕМЯ ВИРУСНЫХ ГЕПАТИТОВ:  
ВЫЗОВЫ И СТРАТЕГИИ СМЯГЧЕНИЯ ПОСЛЕДСТВИЙ  

ДЛЯ ОБЩЕСТВЕННОГО ЗДОРОВЬЯ В КЫРГЫЗСКОЙ РЕСПУБЛИКЕ
1Национальный институт общественного здоровья Министерства здравоохранения Кыргызской 

Республики, Бишкек, Кыргызская Республика; 2Ошский государственный университет,  
Ош, Кыргызская Республика

Вирусные гепатиты В (ВГВ) и С (ВГС) остаются серьезной проблемой общественного здраво-
охранения, оказывая значительное влияние на социально-экономическое развитие. В Кыргызстане 
за последние годы наблюдается устойчивое снижение заболеваемости ВГВ, что связано с эффек-
тивными мерами вакцинации и профилактики. С 2015 г. уровень заболеваемости стабилизировал-
ся и к 2023 г. составил менее 3 случаев на 100 тыс. населения. В то же время заболеваемость ВГС 
остается стабильной на уровне 1–2 случаев на 100 тыс. населения, что обусловлено отсутствием 
массовой вакцинации и сложными механизмами передачи. Экономические затраты на лечение 
хронических форм ВГВ и ВГС значительно превышают стоимость профилактических мероприятий, 
что подчеркивает необходимость расширения скрининга и раннего выявления. Инвестиции в про-
филактику и противовирусную терапию оправдывают себя за счет снижения частоты осложнений 
и повышения качества жизни пациентов, способствуя укреплению системы здравоохранения.

Nurmatov Z.Sh. 1, Dautov T.T.2

SOCIO-ECONOMIC BURDEN OF VIRAL HEPATITIS: CHALLENGES AND MITIGATION 
STRATEGIES FOR PUBLIC HEALTH IN THE KYRGYZ REPUBLIC

1National Institute of Public Health of the Ministry of Health of the Kyrgyz Republic, Bishkek,  
Kyrgyz Republic; 2Osh State University, Osh, Kyrgyz Republic

Hepatitis B (HB) and C (HC) remain a major public health problem with significant impact on socio-
economic development. In recent years, Kyrgyzstan has seen a steady decline in viral HB incidence due to 
effective vaccination and preventive measures. Since 2015, the incidence rate has stabilized and reached 
less than 3 cases per 100,000 population in 2023. Meanwhile, HC incidence remains stable at 1–2 cases 
per 100,000 population, due to the absence of mass vaccination and complex transmission mechanisms. 
The economic burden of treating chronic HB and HC significantly exceeds the cost of preventive measures, 
emphasizing the need for expanded screening and early detection. Investments in prevention and antiviral 
therapy are justified by reducing the frequency of complications and improving patients’ quality of life, 
thereby contributing to the strengthening of the healthcare system.

Вирусные гепатиты В (ВГВ) и С (ВГС) представляют собой значимые соци-
ально-экономические проблемы, влияющие на общественное здоровье и экономи-
ку стран. По данным Всемирной организации здравоохранения, около 250–400 млн 
человек в мире инфицированы ВГВ и около 170 млн – ВГС. Эти инфекции могут 
приводить к тяжелым последствиям, включая цирроз печени и гепатоцеллюлярную 
карциному (ГЦК). В результате вирусных гепатитов ежегодно умирает около 1 млн 
человек.

Эпидемиологическая ситуация отличается в разных странах, что связано с уров-
нем медицинской инфраструктуры и социально-экономическими условиями. Перина-
тальное заражение ВГВ особенно опасно, поскольку вероятность хронизации может 
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достигать 90 %. Для ВГС характерно широкое распространение среди потребителей 
инъекционных наркотиков, где уровень инфицирования часто превышает 50 %.

Коинфекция ВГВ и ВГС с ВИЧ представляет особую проблему, так как около 
10 % ВИЧ-инфицированных также имеют ВГВ, а 20 % – ВГС. Низкий уровень вы-
явления ВГС (менее 20 %) усугубляет проблему, ограничивая доступ к лечению и 
увеличивая риск хронических осложнений.

В Кыргызской Республике сложная эпидемиологическая ситуация усугубляет-
ся отсутствием детализированной статистики и единой системы учета данных о за-
болеваемости и исходах лечения. Это затрудняет точную оценку социально-эконо-
мического бремени, включая потери ВВП из-за нетрудоспособности и смертности. 

Цель исследования – оценить эпидемиологическую ситуацию и расходы, свя-
занные с заболеваемостью вирусными гепатитами В и С, для разработки стратегий 
борьбы с ВГВ и ВГС в Кыргызской Республике 

Материалы и методы. Изучен и проведен анализ основных положений нор-
мативно-технических документов, регулирующих систему эпидемиологического 
надзора за вирусными гепатитами В и С, принятых в Кыргызской Республике за по-
следние 10 лет. 

Изучены отчетные данные по заболеваемости и смертности Департамента про-
филактики заболеваний и государственного санитарного эпидемиологического над-
зора (ДПЗиГСЭН) – форма 1 «Отчет об инфекционных и паразитарных заболевани-
ях», данные Центра электронного здравоохранения (ЦЭЗ), отчетные данные Фонда 
обязательного медицинского страхования (ФОМС) Министерства здравоохранения, 
архивные и текущие данные Национального статистического комитета Кыргызской 
Республики. Проведена статистическая обработка полученных эпидемиологических 
данных по вирусным гепатитам В и С в историческом и текущем моменте.

Результаты. Анализ динамики заболеваемости острыми вирусными гепатита-
ми B (ОВГВ) в Кыргызстане показывает значительное снижение за последние годы, 
особенно с 2015 г., когда уровень заболеваемости стабилизировался на уровне ме-
нее 3 случаев на 100 тыс. населения к 2023 г. Это связано с улучшением программ 
вакцинации и профилактическими мерами. Стоимость одной дозы вакцины против 
ВГВ составляет 1–2 долл. США, а полный курс (3 дозы) – 3–4 долл. США, что спо-
собствует повышению уровня охвата иммунизацией.

Вирусный гепатит C (ВГС), несмотря на более низкую исходную заболевае
мость (2–3  случая на 100  тыс. населения в 2009–2012  гг.), показывает менее вы-
раженное снижение. С  2013  г. заболеваемость ВГС стабилизировалась на уровне 
1–2  случаев на 100  тыс. населения и сохраняется до 2023  г. Причиной меньшего 
снижения может служить отсутствие массовой вакцинации и сложные механизмы 
передачи. Стоимость обследования на ВГС и ВГВ составляет 1–3 долл. США за ана-
лиз, что в комплексе равняется 2–6 долл. США на человека.

Социально-экономическое бремя вирусных гепатитов значимо влияет на госу-
дарственные ресурсы. Лечение больного с диагнозом ВГС (3 месяца терапии) обхо-
дится в 450–500 долл. США, а лечение ВГВ (24 месяца) – в 4000–5000 долл. США. 
Эти затраты многократно превышают стоимость профилактических мероприятий, 
однако долгосрочные выгоды от снижения осложнений и улучшения качества жизни 
подтверждают целесообразность инвестиций в противовирусную терапию.
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Анализ динамики заболеваемости вирусными гепатитами В и С в Кыргызстане 
демонстрирует положительные тенденции в снижении распространенности, особен-
но в случае ВГВ, что связано с эффективными мерами вакцинации и профилактики. 
Несмотря на это, сохраняющаяся заболеваемость ВГС и отсутствие массовой вакци-
нации против него подчеркивают необходимость расширения программ скрининга и 
профилактических мероприятий. Экономический анализ указывает на значительное 
финансовое бремя, обусловленное лечением хронических форм заболеваний, что 
многократно превышает стоимость профилактических мер. Введение и поддержка 
программ по своевременной противовирусной терапии и вакцинации могут снизить 
нагрузку на систему здравоохранения, улучшить качество жизни пациентов и сокра-
тить частоту осложнений. В долгосрочной перспективе инвестиции в профилактику 
и лечение оправдывают себя и способствуют устойчивому развитию общественного 
здравоохранения в стране.
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УДК 578.828HIV(575.3)
 Осипова И.П.1, Екушов В.Е.1, Готфрид Л.Г.1, Гашникова М.П.1, Тотменин А.В.1, 

 Абдуллозода Дж.А.2, Юсуфи С.Дж.2, Сатторов С.С.2, Холназаров Р.Д.2, 
Нафасбекова С.Н.2, Гашникова Н.М.1

АНАЛИЗ РЕЗИСТЕНТНОСТИ ВИЧ-1 К АНТИРЕТРОВИРУСНЫМ ПРЕПАРАТАМ  
НА ТЕРРИТОРИИ РЕСПУБЛИКИ ТАДЖИКИСТАН

1ФБУН «Государственный научный центр вирусологии и биотехнологии «Вектор» 
Роспотребнадзора, р.п. Кольцово, Российская Федерация; 2ГУ «Республиканский центр 

по профилактике и борьбе со СПИД» Министерства здравоохранения и социальной защиты 
населения Республики Таджикистан, Душанбе, Республика Таджикистан

В работе представлены данные о генетическом разнообразии и лекарственной устойчиво-
сти вируса иммунодефицита человека 1-го типа (ВИЧ-1), циркулирующего в Республике Таджики-
стан. Выполнен комплексный анализ молекулярно-генетических характеристик ВИЧ-1 и клинико-
эпидемиологических данных 281 ВИЧ-инфицированного жителя Республики Таджикистан. Нукле-
отидные последовательности области гена pol, кодирующие протеазу, обратную транскриптазу и 
интегразу ВИЧ-1, получали секвенированием амплифицированных фрагментов вируса. Генотипи-
рование, филогенетический и мутационный анализы проводили с использованием специализиро-
ванных программных ресурсов. Наиболее распространенными подтипами ВИЧ-1 были A6 (47,8 %) 
и CRF02_AG (38,2 %), в 7 % случаев обнаружены уникальные рекомбинантные вирусы URF ВИЧ-1. 
В 40,2 % случаев неэффективной терапии выявлена резистентность ВИЧ разного уровня – как еди-
ничные мутации вируса, так и полирезистентность сразу к четырем классам препаратов.

Osipova I.P.1, Ekushov V.E.1, Gotfrid L.G.1, Gashnikova M.P.1, Totmenin A.V.1, Abdullozoda Dzh.A.2, 
Yusufi S.Dzh.2, Sattorov S.S.2, Kholnazarov R.D.2, Nafasbekova S.N.2, Gashnikova N.M.1

ANALYSIS OF HIV-1 RESISTANCE TO ANTIRETROVIRAL DRUGS  
IN THE REPUBLIC OF TAJIKISTAN

1State Research Center of Virology and Biotechnology “Vector” of the Rospotrebnadzor, Kol’tsovo, 
Russian Federation; 2Republican Center for AIDS Prevention and Control of the Ministry of Health  

and Social Protection of the Republic of Tajikistan, Dushanbe, Republic of Tajikistan

The paper presents the data on the genetic diversity and drug resistance of human immunodeficiency 
virus type 1 (HIV-1) circulating in the Republic of Tajikistan. A comprehensive analysis of the molecular-
genetic characteristics of HIV-1 and clinical and epidemiological data on 281 HIV-infected residents of 
the Republic of Tajikistan has been performed. Nucleotide sequences of the pol gene region encoding 
protease, reverse transcriptase and integrase of HIV-1 were obtained by sequencing amplified fragments 
of the virus. Genotyping, phylogenetic, and mutational analyses were carried out using specialized 
software resources. The most common HIV-1 subtypes are A6 (47, 8 %) and CRF02_AG (38,2 %), in 7 % 
of cases unique recombinant viruses URF HIV-1 have been detected. In 40, 2% of cases, HIV resistance 
of varying levels has been identified – both single mutations of the virus and polyresistance to four classes 
of drugs at once.

Несмотря на усиление предпринимаемых мер по борьбе с распространением 
ВИЧ, достигнутые успехи в расширении доступности и охвата ВИЧ-инфицирован-
ных лиц терапией, ВИЧ-инфекция в Республике Таджикистан продолжает распро-
страняться. Эффективность программ в большой степени зависит от выбора адек-
ватных мер контроля за инфекцией. В стране реализуются национальные программы 
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по борьбе с распространением ВИЧ, проводится лечение ВИЧ-инфицированных лиц 
препаратами антиретровирусной терапии (АРТ). Внедрение современных схем АРТ 
с включением ингибиторов интегразы вируса позволило значительно повысить эф-
фективность проводимой терапии. Целью данной работы является генотипирование 
ВИЧ-1 и анализ развития резистентности вируса ко всем классам применяемых пре-
паратов – ингибиторам протеазы, обратной транскриптазы и интегразы в случаях 
вирусологической неэффективности терапии.

За 2023–2024 гг. были получены и проанализированы фрагменты гена pol, коди-
рующие протеазу и обратную транскриптазу, для 267 клинических образцов и после-
довательности, кодирующие интегразу, для 234 образцов ВИЧ-1.

Анализируемая выборка включает пациентов с вирусологической неэффек-
тивностью АРТ от 4 до 70  лет, средний возраст составил 37  лет, доля мужчин и 
женщин  – 59 и 41  % соответственно. Пути заражения распределены следующим 
образом: гетеросексуальный – 70,2 %, парентеральный (ПИН) – 12,1 %, вертикаль-
ный – 7,8 %, парентеральный (артифициальный) – 2,1 %, гомосексуальный – 2,1 %, 
неустановленный – 5,7 %. 

В результате генотипирования ВИЧ-1 исследуемые образцы охарактеризованы 
как геноварианты A6 (47,8 %), CRF02_AG (38,2 %), B (3,1 %), CRF63_02A6 (2,4 %), 
CRF01_AE (0,7 %), G  (0,3 %), URF CRF02_AG/A6 (4,1 %), URF CRF63_02A6/A6 
(2,1 %), URF A6/B (1 %), URF B/G (0,3 %).

Анализ полученных фрагментов гена pol в 40,2 % случаев выявил наличие му-
таций устойчивости к антиретровирусным препаратам (АРВП). Мутации резистент-
ности к ИП обнаружены в 7,1 % случаев, к НИОТ – в 9,7 %, к ННИОТ – в 36,3 % и 
к ИИ – в 17,7 %.

Мутации лекарственной устойчивости к двум классам препаратов обнаружены 
у 22,1 % клинических образцов, у 6,2 % – к трем и 0,9 % – к четырем классам.

В исследуемой выборке среди мутаций резистентности к НИОТ наиболее часто 
встречаемыми являются M184V/I (22 %), K70R (5,3 %), T215Y/F (4,6 %) и Y115F 
(4,5 %). В данной выборке все пациенты имеют в текущей либо предыдущей схе-
ме АРТ препарат 3TC, чувствительность к которому подавляет мутация M184V/I, 
но в то же время она повышает чувствительность к TDF, который присутствует поч-
ти во всех схемах АРТ.

Наиболее распространенными мутациями устойчивости к ННИОТ были 
K103N/S – 37,6 %, E138A/Q/G – 11 %, G190A/S – 8,3 %, V179D/E – 6,4 %, Y181C – 
5,5 %, K101E – 4,6 %.

Все вовлеченные в исследование пациенты имеют в текущей схеме АРТ ин-
гибитор интегразы – DTG, резистентность к которому возникла в 9 % случаев. Вы-
сокий уровень лекарственной устойчивости регистрировался в 2,2 % случаев при 
комбинации мутаций T66A, G118R, E138K, E157Q и E138K, G140A, S147G, Q148R.

Средний уровень резистентности (3,3  %) вызвали мутации R263K и Q148H. 
Потенциально-низкое снижение чувствительности (4,4  %) вызвано мутациями 
H51Y, N155H, E92Q, S147G.

В двух случая выявлена резистентность ВИЧ высокого уровня к трем классам 
препаратов. У мужчины, инфицированного вертикальным путем в 2006 г., ВИЧ со-
держал набор мутаций (M41L, D67N, M184V, T215Y, K101E, V106I, V179T, G190S, 
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E138K, G140A, S147G и Q148R), определяющий высокую резистентность ВИЧ 
к ABC, AZT, FTC, 3TC, EFV, NVP, RPV, BIC, CAB, DTG, EVG, RAL и среднюю – 
к TDF, DOR и ETR. В другом случае вирус, выделенный у ЛЖВ 2010 года рождения 
с неустановленным путем передачи, содержал набор мутаций (M41L, M184V, T215F, 
A98G, K103S, V179T, G190A, T66A, G118R, E138K), определяющий высокую рези-
стентность ВИЧ к AZT, FTC, 3TC, EFV, NVP, BIC, CAB, DTG, EVG, RAL, среднюю – 
к ABC, RPV и низкую – к TDF, DOR и ETR. 

Анализ наличия мутаций ВИЧ-1, связанных с развитием резистентности ко 
всем классам препаратов, для ЛЖВ Таджикистана, получающих комбинированный 
препарат TDF/3TC/DTG (TLD), был проведен впервые. Описанные случаи резис
тентности ВИЧ указывают на необходимость внедрения такого исследования в ру-
тинную клиническую практику.

Выполненное исследование позволило сделать вывод о том, что в Республике 
Таджикистан продолжается параллельная циркуляция субтипа А6 и специфического 
среднеазиатского геноварианта CRF02_AG ВИЧ-1. Регистрируются завозные вари-
анты ВИЧ-1: CRF63_02A6 из России, CRF01_AE из Юго-Восточной Азии и G из 
стран Европы. Разнообразие URF ВИЧ-1 в Таджикистане показывает, что большая 
часть зарегистрированных геновариантов вируса участвует в независимых рекомби-
национных событиях, внося вклад в увеличение гетерогенности популяции ВИЧ-1 
в стране. 
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УДК 577.18:615.(479.25)
 Палозян Г.О., Оганесян А.С., Варданян Т.М.
ПРАКТИКА НАЗНАЧЕНИЯ АНТИБИОТИКОВ  

В МНОГОПРОФИЛЬНЫХ БОЛЬНИЦАХ АРМЕНИИ
Национальный центр по контролю и профилактике заболеваний Министерства здравоохранения 

Республики Армения, Ереван, Республика Армения

В связи со значительным увеличением с 2020 г. использования антибиотиков в стране целью 
данной работы явилось определение распространенности назначения антибиотиков стационар-
ным больным. В мае 2023 г. проведено поперечно-перекрестное исследование в четырех больни-
цах Армении. Во время лечения 217/241 (90 %) пациентов получили как минимум один антибиотик. 
Большинство антибиотиков назначались парентерально. Чаще всего назначались цефалоспорины 
3-го поколения и фторхинолоны. В региональных больницах антибиотики назначались чаще, чем 
в столичных. Выявлена невысокая доля пациентов, которым проводилось тестирование на пато-
гены. Рекомендуется урегулировать контроль над назначением антибиотиков в многопрофильных 
стационарах страны, особенно в региональных, а также проводить бактериологическое исследова-
ние проб с тестом на чувствительность к антибиотикам (в случае выделения возбудителя) перед 
назначением антибиотиков из группы наблюдения (группы В) по классификации AWaRe. 

Palozyan G.O., Oganesyan A.S., Vardanyan T.M.
THE PRACTICE OF ANTIBIOTICS PRESCRIPTION  
IN MULTI-SPECIALTY HOSPITALS OF ARMENIA

National Center for Disease Control and Prevention of the Ministry of Health of Armenia, 
 Yerevan, Republic of Armenia

Due to the significant increase in antibiotic use in the country since 2020, the aim of this study was 
to determine the prevalence of antibiotic prescription to inpatients in hospitals. A cross-sectional study was 
conducted in 4 hospitals in Armenia in May 2023. 217/241 (90 %) patients received at least 1 antibiotic 
during the treatment. Most antibiotics were prescribed parenterally. Third-generation cephalosporins and 
fluoroquinolones were the most commonly prescribed. Antibiotics were prescribed more often in regional 
hospitals than in capital ones. A low proportion of patients, who underwent testing for pathogens, was 
revealed. It is recommended to regulate control over antibiotic prescription in multidisciplinary hospitals of 
the country, especially in regional ones, as well as bacteriological examination of samples with antibiotic 
susceptibility testing (in case of pathogen isolation) before prescribing antibiotics from the observation 
group (group B) according to the AWaRe classification.

Устойчивость к противомикробным препаратам (УПП) является одной из де-
сяти основных глобальных угроз общественному здравоохранению, стоящих перед 
человечеством.

Основываясь на рекомендациях ВОЗ от 2012  г., Армения присоединилась 
к борьбе с УПП и с 2015 г. регулярно утверждает государственные программы по 
борьбе и профилактике УПП на каждые 5 лет. Однако в 2020 г. использование анти-
биотиков в Армении значительно возросло, при этом общее их потребление превы-
сило даже показатель 2011 г.

Цель данной работы – определить распространенность назначения антибиоти-
ков стационарным больным.
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Методы. В мае 2023 г. проведено поперечно-перекрестное исследование в че-
тырех больницах Армении: двух – в Ереване и по одной – в Ширакском и Арма-
вирском марзах. В исследование были включены пациенты, проходившие лечение 
в отделениях реанимации, хирургии, урологии, а также пациенты с тяжелой пневмо-
нией, проходившими лечение в отделении терапии. Выбор больниц осуществлен на 
основании критериев, определенных протоколом исследования.

Минимальный объем выборки рассчитан с помощью программы Epi Info и со-
ставил 212 медицинских карт, с последующим их пропорциональным распределени-
ем между стационарами.

На основании данных из медицинских карт были заполнены стандартизиро-
ванные анкеты, откуда информация перенесена в электронную базу данных и проа-
нализирована с применением программных пакетов MS Excel и Epi Info. Применена 
описательная эпидемиология.

Результаты. Всего изучены медицинские карты 241 пациента, из которых 217 
(90 %) во время лечения получали антибиотикотерапию, как минимум один антибио-
тик. В  общей сложности им было назначено 256 антибиотиков.

Установлено, что в региональных больницах антибиотики назначались чаще, 
чем в столичных (PR=1,22; p<0.01).

Среди выбранных отделений антибиотики относительно чаще назначались 
в терапевтическом отделении и реже – в урологическом.

Анализ назначения антибиотиков по отдельным отделениям установил, что 
в большинстве случаев больным назначают 1 антибиотик. Однако были случаи, ког-
да за период госпитализации пациенту назначали 2 разных антибиотика, в хирурги-
ческом и урологическом отделениях – 3, в реанимационном отделении – до 4 видов 
антибиотиков.

Большинство антибиотиков назначались парентерально. Пероральное назначе-
ние применялось в основном в терапевтическом отделении.

С увеличением длительности госпитализации количество полученных пациен-
том антибиотиков увеличивалась. Так, вероятность того, что продолжительность гос
питализации пациентов, получивших 3 и более антибиотиков, превышала 10 дней, 
была в 3,28 раза выше, чем у пациентов, получивших 1–2 антибиотика (p<0,05). 

Чаще всего назначались цефалоспорины 3-го поколения и фторхинолоны.
Применив классификацию AWaRe, рекомендованную ВОЗ, нами установлено, 

что 95 % антибиотиков принадлежали к группе В и лишь 5 % – к группе А. Антибио-
тики группы С (группа резерва) не были назначены ни в одном стационаре.

Проведенное исследование установило, что у 9,2 % пациентов было проведе-
но взятие проб для бактериологического исследования, из которых в 85 % случаев 
выделен бактериальный агент. Чаще всего были выделены такие возбудители, как 
Klebsiella spp., Escherichia coli и Staphylococcus aureus.

Ограничения исследования:
– выбранный период исследования охватывает определенный период времени; 

таким образом, результаты могут не отражать сезонные колебания или долгосроч-
ные тенденции в практике назначения антибиотиков;

– исследованы только четыре больницы, поэтому результаты исследования не 
могут быть распространены на всю страну.
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Выявлена высокая общая распространенность назначения антибиотиков сре-
ди рассмотренных карт, особенно в региональных больницах. Подавляющее боль-
шинство антибиотиков принадлежали к группе наблюдения (В) по классификации 
AWaRe.

Самая высокая распространенность назначения антибиотиков – в  урологиче-
ском отделении.

Почти половина пациентов получили неполный курс терапии первым антибио-
тиком.

Выявлена невысокая доля пациентов, которым проводилось тестирование на 
патогены. 

На основании результатов проведенного исследования можно рекомендовать 
урегулировать контроль над назначением антибиотиков в многопрофильных стацио
нарах страны, особенно в региональных, увеличить приверженность врачей к  со-
блюдению полной длительности курсов антибиотикотерапии, а  также проводить 
ознакомление врачей с классификацией AWaRe и бактериологическое исследование 
проб с тестом на чувствительность к антибиотикам (в случае выделения возбудите-
ля) перед назначением антибиотиков из группы наблюдения (группы В).
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УДК 578.891:579.25
 Панасюк Я.В.1, Власенко Н.В.1, Хлопова И.Н.2, Понежева Ж.Б.1, Макашова В.В.1, 

Омарова Х.Г.1, Корабельникова М.И.1, Клушкина В.В.1, Родионова З.С.1, Дубоделов Д.В.1, 
Семененко Т.А.2, Кузин С.Н.1

ГЕНЕТИЧЕСКАЯ ВАРИАБЕЛЬНОСТЬ ФРАГМЕНТА ГЕНОМА (1607–1894 п.н.) 
ВИРУСА ГЕПАТИТА В 

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФГБУ «Национальный исследовательский центр эпидемиологии 

и микробиологии имени почетного академика Н.Ф. Гамалеи» Минздрава России, Москва, 
Российская Федерация

Генетический полиморфизм вируса гепатита В – одно из ведущих направлений научного 
поиска в мире. В  то же время в Российской Федерации очень мало исследований по этой про-
блеме, что делает актуальным настоящую работу. Цель исследования – определение спектра и 
частоты нуклеотидных замен фрагмента генома вируса гепатита В с 1607 по 1804 п.н. Исследова-
ны 116 изолятов ВГВ, полученных от пациентов старше 18 лет, получавших медицинскую помощь 
в ЛПУ г. Москвы в период с 2020 по 2024 г. Исследуемая группа пациентов сформирована по слу-
чайному признаку и включала 26 пациентов с ОГВ, 72 – с ХГВ, 8 – пациенты с дельта-инфекцией и 
9 – с микст-инфекцией ХГВ+ХГС. Для филогенетического анализа из базы данных GenBank были 
взяты нуклеотидные последовательности DQ464172, FJ032344, AY738140, AB540583. Полученные 
в данной работе нуклеотидные последовательности размещены на платформе VGARus. В изоля-
тах ВГВ генотипа D (пациенты с ХГВ) преобладали замены: 1678T (59 %), 1752А (51 %), 1773T 
(56 %). Описанные как клинически значимые, выявлены следующие замены: 1727G (14 %), 1764A 
(14 %) и 1757G (29 %). Локализация наиболее часто встречающихся замен была одинаковой как 
при ОГВ, так при ХГВ и не зависела от генотипа. Это позиции 1678, 1727, 1752, 1757, 1762, 1764, 
1773, 1846. Двойная замена 1762T/1764A, соответствующая аминокислотным заменам 130M/131I, 
выявлена в 31 %. Кроме того, данная двойная замена в комбинации с заменой 1753С выявлена 
в 6 образцах от пациентов с ОГВ с осложнением в виде острой печеночной энцефалопатии, еще 
у двух пациентов – с ОГВ с неосложненным течением и у трех пациентов – с циррозом печени.

Panasyuk Ya.V.1, Vlasenko N.V.1, Khlopova I.N.2, Ponezheva Zh.B.1, Makashova V.V.1, 
Omarova Kh.G.1, Korabel’nikova M.I.1, Klushkina V.V.1, Rodionova Z.S.1, Dubodelov D.V.1, 

Semenenko T.A.2, Kuzin S.N.1

GENETIC VARIABILITY OF THE GENOME FRAGMENT (1607–1894 bp)  
OF HEPATITIS B VIRUS

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2National Research Center for Epidemiology and Microbiology named after Honorary Academician  
N.F. Gamaleya of the Ministry of Health of the Russian Federation, Moscow, Russian Federation

The genetic polymorphism of the hepatitis B virus is one of the leading areas of scientific research 
in the world. At the same time, there are very few studies on this problem in the Russian Federation, which 
makes this work relevant. The aim of the study was to determine the spectrum and frequency of nucleotide 
substitutions of hepatitis B virus genome fragment from 1607 to 1804 b.p. 116 HBV isolates obtained from 
patients above the age of 18 who received medical care at a medical facility in Moscow between 2020 and 
2024 were studied. The study group of patients was randomly formed and included 26 patients with AHB, 
72 – with CHB, 8 – with delta infection and 9 – with mixed CHB+CHC infection. For phylogenetic analysis, 
the following nucleotide sequences were taken from the GenBank database: DQ464172, FJ032344, 
AY738140, AB540583. The nucleotide sequences obtained in this work are presented on the VGARus 
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platform. In HBV isolates of genotype D (patients with CHB), the following substitutions prevailed: 1678T 
(59 %), 1752A (51 %), 1773T (56 %). The following substitutions were identified as clinically significant: 
1727G (14 %), 1764A (14 %) and 1757G (29 %). The localization of the most common substitutions was 
the same in both AHB and CHB and did not depend on the genotype. These are the positions 1678, 
1727, 1752, 1757, 1762, 1764, 1773, 1846. Double substitution 1762T/1764A, corresponding to amino 
acid substitutions 130M/131I, was detected in 31 % of the cases. In addition, this double substitution in 
combination with 1753C substitution was detected in 6 samples from patients with AHB with a complication 
in the form of acute hepatic encephalopathy, in two more patients with AHB with uncomplicated course and 
in 3 patients with liver cirrhosis.

Исследуемый участок генома ВГВ (1607–1849 п.н.) частично соответствует об-
ласти промотора core, который занимает нуклеотидные позиции с 1575 по 1849 п.н, 
и имеет общую последовательность с геном Х (с 1607 по 1839 п.н.), энхансером 2 
(с 1640–1771 п.н.), сайтами связывания различных факторов транскрипции (C/EBP, 
RXR, PPAR, HNF4, HNF3, FTF, фактор лейкоза печени и Sp1). Также есть общая по-
следовательность с геном pre-core ВГВ на участке 1814–1849 п.н.

Цель исследования – определить спектр и частоту нуклеотидных замен фраг-
мента генома вируса гепатита В с 1607 по 1804 п.н.

Материалы и методы. Работа выполнена в лаборатории вирусных гепатитов 
ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора. Исследованы 116  изолятов ВГВ, по-
лученных от пациентов старше 18 лет, получавших медицинскую помощь в ЛПУ 
г. Москвы в период с 2020 по 2024 г. Исследуемая группа пациентов сформирована 
по случайному признаку и включала 26 пациентов с ОГВ, 72 – с ХГВ, 8 – пациенты 
с дельта-инфекцией и 9 – с микст-инфекцией ХГВ+ХГС. 

Для экстракции ДНК ВГВ были использованы наборы реагентов «РИБО-преп», 
(ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора, Россия). Детекцию ДНК ВГВ, РНК ВГД, 
РНК ВГС проводили с использованием тест-систем: «АмплиСенс® HBV-Монитор-
FL», «АмплиСенс® HDV-Монитор-FL», «АмплиСенс® HCV-Монитор-FL». Наработ-
ку фрагментов ДНК для секвенирования осуществляли в ходе ПЦР с использовани-
ем реактивов производства «АмплиСенс» (Россия) и праймеров, разработанных и 
предоставленных И.В. Гордейчук (МГМУ им. И.М. Сеченова, Россия). Для филоге-
нетического анализа из базы данных GenBank были взяты нуклеотидные последова-
тельности DQ464172, FJ032344, AY738140, AB540583. Полученные в данной работе 
нуклеотидные последовательности размещены на платформе VGARus. 

Результаты. Для всех последовательностей генотипы и подтипы ВГВ опреде-
лены при помощи программного обеспечения BLAST. В  90  % случаев определен 
генотип D ВГВ (подтипы D1 и D2 превалировали), в 10 % – генотип А, еще у одного 
пациента – генотип В.

В изолятах от пациентов с ОГВ с наибольшей частотой обнаружены замены 
1752A и 1678T – в 18 и 19 случаях соответственно (генотип D ВГВ) и в 10 и 1 случае 
соответственно (генотип А ВГВ). Всего замены выявлены в 24 позициях, как в изо-
лятах генотипа А, так и D.

В изолятах ВГВ генотипа  D (пациенты с ХГВ) преобладали замены: 1678T 
(59 %), 1752А (51 %), 1773T (56 %). Описанные как клинически значимые, выявлены 
следующие замены: двойная онкогенная замена 1762T/1764A (29 %), 1727G (14 %), 
1764A (14 %) и 1757G (29 %). Необходимо отметить, что локализация наиболее часто 
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встречающихся вариабельных позиций была одинаковой как при ОГВ, так при ХГВ и 
не зависела от генотипа. Это позиции 1678, 1727, 1752, 1757, 1762, 1764, 1773, 1846.

В негативном регулирующем элементе (NRE) обнаружены замены 1631T, 
1634G, 1635A. В  области энхансера  2 выявлены замены 1703C, 1719G, 1727G, 
1740C. Перечисленные замены определены в изолятах генотипа  А. Исследование 
генетической вариабельности функционально важных зон вируса показало наличие 
следующих наиболее часто встречающихся замен в области энхансера 2, BCP и эле-
мента φ: 1678T, 1727G, 1752A, 1757G, 1762T, 1764A, 1773T. Высококонсервативны-
ми участками генома ВГВ явились сайты инициации прегеномной мРНК, pre-сore 
мРНК (1788–1802 п.н.), область DR1 (1824–1835 п.н.) Исключение выявлено одно – 
замена 1802G в изоляте подтипа ВГВ D4 от пациента с ХГВ. 

Особое внимание привлекает двойная замена 1762T/1764A, соответствующая 
аминокислотным заменам 130M/131I. Эта замена указывает на высокий риск форми-
рования гепатоцеллюлярной карциномы. В рамках данного исследования в изолятах, 
полученных от пациентов с ХГВ, ее выявили в 31 %. Кроме того, данная двойная 
замена в комбинации с заменой 1753С выявлена в 6 образцах от пациентов с ОГВ 
с осложнением в виде острой печеночной энцефалопатии, еще у двух пациентов – 
с ОГВ с неосложненным течением и у трех пациентов – с циррозом печени.

Выполненное исследование подтвердило известный факт, что геном ВГВ весь-
ма вариабелен, и даже небольшой фрагмент генома (в нашем случае 198 п.н.) может 
содержать значительное количество нуклеотидных замен. Обращает на себя вни-
мание высокая частота двойной замены 1762T/1764A, ассоциированной с высоким 
риском формирования ГЦК. Вместе с тем выявлены участки генома ВГВ, которые 
практически на содержат замен относительно референсных нуклеотидных последо-
вательностей.
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УДК 579.842.11:579.25
 Паневина А.В., Манзон С.А., Шеленков А.А., Михайлова Ю.В.

ФИЛОГЕНЕТИЧЕСКИЙ АНАЛИЗ ИЗОЛЯТОВ ESCHERICHIA COLI,  
ОТНОСЯЩИХСЯ К КЛОНАМ ВЫСОКОГО РИСКА,  

ВЫДЕЛЕННЫХ ИЗ МЕДИЦИНСКИХ УЧРЕЖДЕНИЙ МОСКВЫ И ЕКАТЕРИНБУРГА
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

В исследовании рассматривается генетическое разнообразие штаммов Escherichia coli двух 
регионов РФ. Несмотря на территориальную отдаленность, выявлены образцы, принадлежащие 
к идентичным штаммам E. сoli. Особый интерес представляют изоляты из Екатеринбурга и Москвы, 
отличающиеся 2 и 6  аллелями, принадлежащие к ST69, а  также изоляты ST1193, относящиеся 
к различным медицинским учреждениям Москвы и Екатеринбурга и имеющие различия в 4–5 алл
елей. Определяемые ST характеризуются как эпидемиологически значимые мультирезистентные 
клоны высокого риска. 

Panevina A.V., Manzon S.A., Shelenkov A.A., Mikhailova Yu.V.
PHYLOGENETIC ANALYSIS OF ESCHERICHIA COLI STRAINS BELONGING  

TO HIGH-RISK CLONES, ISOLATED IN MEDICAL INSTITUTIONS IN MOSCOW  
AND YEKATERINBURG

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

This study analyzes the genetic diversity of Escherichia coli strains in two regions of Russia. 
Despite the territorial remoteness, samples belonging to identical strains of E. coli were identified. Isolates 
from Yekaterinburg and Moscow that differ in 2 and 6  alleles, belonging to ST69, as well as isolates 
ST1193, belonging to various medical facilities in Moscow and Yekaterinburg, and possessing differences 
in 4–5 alleles are of particular interest. The identified STs are characterized as epidemiologically significant 
high-risk multidrug-resistant clones.

Escherichia coli – грамотрицательный факультативный анаэроб, комменсальный 
член кишечника млекопитающих, часто выделяется из окружающей среды, включая 
воду, почву, фомиты и продукты питания. E. coli связана с различными факторами 
вирулентности, и каждый из ее патотипов представляет собой группу клонов, кото-
рые имеют общие факторы вирулентности. Штаммы E. coli высокого риска присут-
ствуют в различных нишах и могут легко передаваться как в окружающей среде, так 
и в госпитальных условиях.

Цель исследования – изучить генетическое разнообразие изолятов E. coli, вы-
деленных в медицинских учреждениях (МУ) Москвы и Екатеринбурга, полученных 
от условно здоровых пациентов.

Материалы и методы. В исследовании участвовали 30 клинических изолятов, 
полученных из двух МУ Москвы и Екатеринбурга. Для полногеномного секвениро-
вания ДНК выделяли с помощью набора DNeasy Blood and Tissue (Qiagen, Герма-
ния). Количество оценивали флуориметрически с помощью Qubit 4.0 (Thermo Fisher 
Scientific, США); библиотеки подготавливали при помощи набора ДНК Nextera XT 
(Illumina, США). Секвенирование производили на платформе NextSeq 2000 (Illumina, 
США). Для получения сборки генома использовали SPAdes версии 3.15.2 (http://cab.
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spbu.ru/software/spades/). Проведен филогенетический анализ с построением мини-
мального остовного дерева, формируемого по установленным профилям cgMLST.

Результаты. В результате исследования выявлен из различных МУ ряд изоля-
тов, принадлежащих к одному сиквенс-типу (ST) E. coli. Различия между образцами 
составляли до 10 аллелей, что подтверждает их принадлежность к одному эпидемио
логическому штамму. Отличия между изолятами ST1193 составляли от 4 до 5 алле-
лей, образцы получены из двух разных клиник Москвы и Екатеринбурга. Для ST69 
отличия между образцами из различных регионов составляют от 2 до 10  аллелей 
в четырех различных группах. В каждую из групп входят изоляты из Екатерингу-
бра и Москвы. Определяемый ST69 является мультирезистентным клоном высокого 
риска, а ST1193 – новый глобальный клон с множественной лекарственной устой-
чивостью.

Полученные результаты свидетельствуют о принадлежности ряда изолятов 
к одному штамму, несмотря на их географическую удаленность. Выявленные гене-
тические линии (ST69 и ST1193) определяются как мультирезистентные клоны вы-
сокого риска, потенциально эпидемиологически значимые. 
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УДК 578.831.31:616-07
 Пимкина Е.В., Пересадина А.В., Надтока М.И., Хафизов К.Ф.

РАЗРАБОТКА ПРАЙМЕРНОЙ ПАНЕЛИ ДЛЯ ПОЛНОГЕНОМНОГО 
СЕКВЕНИРОВАНИЯ РЕСПИРАТОРНО-СИНЦИТИАЛЬНЫХ ВИРУСОВ ЧЕЛОВЕКА 

ПОДТИПОВ А И B 
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Респираторно-синцитиальный вирус (РСВ) играет важную роль в структуре инфекционной 
патологии дыхательного тракта, в особенности у детей первых лет жизни. С появлением секвени-
рования следующего поколения (NGS) получение полных геномных последовательностей виру-
сов, и в частности РСВ, стало обычной процедурой для поддержания эпидемиологического над-
зора. В данном исследовании для анализа геноварианов РСВ, циркулирующих среди пациентов 
с острыми респираторными инфекциями, нами разработана праймерная панель для последующего 
секвенирования всего генома вируса, которая была протестирована на 32 клинических образцах, 
содержащих РНК вируса РСВ. Для всех образцов проведен молекулярно-генетический анализ, 
в результате которого получены последовательности с полным покрытием генома более 98 % для 
подтипов РСВ-А и -B во всех исследуемых клинических образцах. Идентифицированы подтипы и 
клады РСВ. За период с 2021 по 2024 г. выявлено примерно равное соотношение долей подтипов A 
и B, среди образцов преобладала клада B.D.E.1.

Pimkina E.V., Peresadina A.V., Nadtoka M.I., Khafizov K.F.
DEVELOPMENT OF A PRIMER PANEL FOR GENOME-WIDE SEQUENCING OF HUMAN 

RESPIRATORY SYNCYTIAL VIRUSES OF SUBTYPES A AND B
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Respiratory syncytial virus (RSV) plays an important role in respiratory tract infectious pathology, 
particularly in children in the first years of life. With the advent of next-generation sequencing (NGS), 
obtaining complete genome sequences of viruses, and RSV in particular, has become a routine procedure 
to support epidemiologic surveillance. In this study, to analyze RSV genotypes circulating among patients 
with acute respiratory infections, we have developed a primer panel for subsequent sequencing of the 
entire virus genome, which was tested on 32 clinical samples containing RSV RNA. Molecular genetic 
analysis was performed for all samples, yielding sequences with complete genome coverage of more than 
98 % for RSV-A and -B subtypes, in all clinical samples tested. RSV subtypes and clades were identified. 
For the period from 2021 to 2024, a roughly equal proportion of subtypes A and B were identified, with the 
B.D.E.1 clade predominating.

Респираторно-синцитиальный вирус (РСВ) человека связан с развитием острой 
респираторной инфекции, а  также с высоким риском осложнений, вплоть до ле-
тальных исходов у детей раннего возраста, а  также людей с дефицитом функции 
иммунной системы. РСВ относится к РНК-вирусам и классифицируется как член 
семейства Pneumoviridae, на основе антигенных и генетических различий были 
идентифицированы два его основных подтипа – А и В, которые способны одновре-
менно циркулировать в популяции в течение сезона. В настоящее время нет единой 
системы классификации, но подтипы дополнительно принято классифицировать на 
генотипы на основе вариации последовательности гена гликопротеина G. Обширная 



264

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

изменчивость последовательностей внутри и между вирусами РСВ подгрупп A и B 
и способность множественных клад и подклад к совместной циркуляции являются 
вероятными механизмами, способствующими увеличению инфекционного потенци-
ала РС вируса и его уклонению от популяционного иммунитета. В рамках эпиде-
миологического надзора наблюдение и полногеномное секвенирование РСВ позво-
ляют определить его эволюционную динамику и места избирательного иммунного 
уклонения, а также предоставляют геномную информацию для разработки диагно-
стических инструментов и вакцин. Вюсвязи с этим актуальна оценка генетического 
разнообразия основных вариантов вируса. 

В данном исследовании мы провели молекулярно-биологический анализ полно-
геномных последовательностей подтипов РСВ-A и -B для выявления генетических 
мутаций в 32 штаммах РСВ, циркулирующих на территории РФ, в период с 2021 по 
2024 г. Были собраны клинические образцы с признаками ОРВИ, наличие РС вируса 
подтверждали методом ПЦР в реальном времени. Для апробации отбирали образцы 
со значением порогового цикла (Ct) <20. Секвенирование полного генома из клини-
ческих образцов проводили с использованием технологии секвенирования третьего 
поколения Oxford Nanopore. Подготовка библиотек велась с использованием набора 
ARTIC SARS-CoV-2 Companion Kit (NEBNext) для образцов, собранных в 2021 г., 
и набором Native Barcoding Kit 96 V14 (Oxford Nanopore Technologies) для образцов, 
собранных в 2024  г., в  соответствии с инструкциями производителя. Для анализа 
использовали файлы FastQ, сгенерированные устройством MinION.

Получены 32 полных генома и далее проанализированы с использованием про-
граммы Nextclade. Анализ последовательностей с датами забора с 2021 по 2024 г. 
продемонстрировал приблизительно равное соотношение долей подтипов A и B – 
53 и 47 % соответственно. Среди образцов преобладала клада B.D.E.1 и составляла 
43,8 %. На втором месте по встречаемости оказались клады A.D.5.1 и A.D.3 с равной 
долей 21,9 %. Также среди образцов обнаружены такие клады, как A.D.1 (6,3 %), 
B.D.4.1.1 (3,1 %) и A.D.5.2 (3,1 %). В период забора с 1 января 2024 г. доминировал 
подтип B, с долей 62,5 %. Клада B.D.E.1 также занимала лидирующую позицию, 
и ее доля составляла 58 %. Вторая по величине доли клада в 2024 г. – A.D.3 (16,7 %). 

Таким образом, была показана эффективность работы праймерной панели на 
клинических образцах. Разработанная нами панель используется в настоящее время 
в рамках геномного надзора за возбудителем РСВ-инфекции.
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УДК 578.81:616.932
 Погожова М.П., Сизова Ю.В., Тюрина А.В., Гаевская Н.Е.
ХАРАКТЕРИСТИКА ВИРУЛЕНТНОГО БАКТЕРИОФАГА,  

ПОЛУЧЕННОГО ПРИ ЛИЗОГЕНИИ ШТАММА ХОЛЕРНЫХ ВИБРИОНОВ, 
ВЫДЕЛЕННЫХ ИЗ КЛИНИЧЕСКОГО МАТЕРИАЛА

ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

С целью поиска новых альтернативных антимикробных агентов для лечения и профилактики 
холеры нами был выделен новый бактериофаг из культуры холерных вибрионов, изолированной 
от больного, с последующей характеристикой его генетических и биологических свойств. Индукцию 
фага из культуры, изучение биологических и генетических характеристик проводили общеприня-
тыми методами. В результате получен бактериофаг, сохранивший активность при многократных 
пассажах. Концентрация бактериофага (по Грациа) – 109 БОЕ/мл. Литическая активность составля-
ет 30 % для классических холерных вибрионов О1-серогруппы, 70 % для штаммов V. сholeraе О1 
биовара El Tor, выделенных из клинического материала и 17 % для штаммов V. сholeraе О1 биовара El 
Tor, выделенных из водных объектов окружающей среды. Исследованный фаг имеет размер генома 
48074 п.н. с содержанием G+C=42,7 % и принадлежит к классу Caudoviricetes семейства Zobellviridae. 
В результате биоинформационного анализа при помощи программы PhageAnalyzer 2.0 и алгоритма 
BLASTX установлено, что выделенный бактериофаг является вирулентным.

Pogozhova M.P., Sizova Yu.V., Tyurina A.V., Gaevskaya N.E.
CHARACTERISTICS OF A VIRULENT BACTERIOPHAGE OBTAINED BY LYSOGENY  

OF A STRAIN OF CHOLERA VIBRIOS ISOLATED FROM CLINICAL MATERIAL
Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor,  

Rostov-on-Don, Russian Federation

In order to find new alternative antimicrobial agents for the treatment and prevention of cholera, 
we isolated a new bacteriophage from a culture of cholera vibrios from a patient, followed by characteri-
zation of its genetic and biological properties. Induction of phage from culture and study of biological and 
genetic characteristics were carried out using generally accepted methods. As a result, a bacteriophage 
was obtained that retained activity after multiple passages. Bacteriophage concentration (according to 
Grazia) – 109 PFU/ml. The lytic activity is 30 % for classical cholera vibrios of serogroup O1, 70 % for 
strains of V. сholeraе O1 biovar El Tor isolated from clinical material and 17 % for strains of V. сholeraе O1 
biovar El Tor isolated from surface water bodies. The studied phage has a genome size of 48074 bp with 
a G+C content of 42.7 % and belongs to the Caudoviricetes class of the Zobellviridae family. As a result 
of bioinformatics analysis using the PhageAnalyzer 2.0 program and the BLASTX algorithm, it has been 
established that the isolated bacteriophage is virulent.

Холера – острое инфекционное заболевание, характеризующееся диарейным 
синдромом и фекально-оральным механизмом передачи возбудителя, водным, пище-
вым и контактно-бытовым путями распространения инфекции. В настоящее время 
существует угроза завоза холеры на территорию Российской Федерации из отдель-
ных стран Азии, Африки и региона Карибского бассейна, где сформировались энде-
мичные очаги. Примером этому может служить случай выявления больного, приле-
тевшего из Нью-Дели в Москву в 2023 г., у которого на фоне проявления характер-
ного симптомокомплекса были выявлены холерные вибрионы. 
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В рамках поиска новых альтернативных антимикробных агентов для лечения 
и профилактики холеры целью нашего исследования было выделение нового бакте-
риофага из культуры холерных вибрионов, изолированной от больного, с последую-
щей характеристикой его генетических и биологических свойств.

Для лизогении использовали токсигенный штамм Vibrio cholerae  O1 Ogawa 
21197, выделенный от больного. При индукции бактериофага из культуры приме-
няли хлороформ и прогревание на водяной бане при 57 °С. Посевы осуществляли 
методом двойных агаровых слоев по Грациа, используя индикаторные штаммы для 
выделения бактериофагов. После обнаружения пятен лизиса проводили пассажи 
не менее трех раз на соответствующей индикаторной культуре для подтверждения 
присутствия холерного фага в пробе, а также увеличения концентрации. Выделен-
ные фаги изучали в трансмиссионном электронном микроскопе JEM-1011 (JEOL). 
Спектр литической активности и специфичность фагов проверяли с использовани-
ем штаммов V. cholerae из разных источников выделения с различной генотипиче-
ской характеристикой, а  также микроорганизмов семейства Vibrionaceae и поряд-
ка Enterobacteriales. Изучали влияние повышенных (+60 и +70  °С) и пониженной 
(–20 °С) температур на фаги.

Выделение ДНК фагов проводили в соответствии со стандартными методика-
ми. Геномная последовательность бактериофагов определена с использованием пол-
ногеномного секвенатора Miseq (Illumina). Программы, использованные при био-
информационном анализе: FastQC, Trimmomatic 0.39, Spades 13.0, BLASTN 2.2.29 
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov), PhageAnalyzer  2.0 (http://antiplague.ru/phageanalyzer/), 
BLASTX 2.12.0+ (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).

В результате лизогении штамма V. cholerae 21197 получен бактериофаг, сохра-
нивший активность при многократных пассажах. При культивировании на пита-
тельных средах он формирует крупные и мелкие прозрачные негативные колонии 
(2–5 мм) с неровным краем без вторичного роста и ореола. Методом электронной 
микроскопии выявлено, что выделенный бактериофаг имеет многогранную головку 
и короткий хвост, что позволило отнести его к подовирусам. Концентрация бакте-
риофага (по Грациа) составила 109 БОЕ/мл при размножении на индикаторной куль-
туре в бульоне Мартена. Выделенный фаг устойчив к воздействию хлороформа и 
низкой температуры. При –20 °С он не снижает титр даже после повторного замо-
раживания и размораживания в течение двух месяцев. Повышенные температуры 
бактериофаг переносит плохо. После прогревания при +70 °С в течение 30 минут 
фаг инактивируется. Низкая литическая активность наблюдалась в отношении клас-
сических холерных вибрионов О1-серогруппы и составила 30 %. Литическая актив-
ность бактериофага составила 70 % для штаммов V. сholeraе О1 биовара El Tor, вы-
деленных из клинического материала и 17 % для штаммов V. сholeraе О1 биовара El 
Tor, выделенных из водных объектов окружающей среды. Фаг не лизировал других 
представителей семейства Vibrionaceae и порядка Enterobacteriales.

Исследованный фаг имеет размер генома 48074 п.н. с содержанием G+C=42,7 % 
и принадлежит к классу Caudoviricetes семейства Zobellviridae. При проведении ана-
лиза системе BLASTN обнаружено 9 геномов Vibrio phage семейства Zobellviridae 
класса Caudoviricetes, имеющих высокий процент перекрытия (от 91 до 100 %) и 
идентичность (от 97,73 до 99,99 %), что не делает выделенный нами бактериофаг 
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уникальным. Данные фаги являются вирулентными и выделены из различных источ-
ников (клинический материал или водные объекты окружающей среды) и из разных 
государств (Индия, Бангладеш, Гаити). Пик заболеваемости холерой в странах Юж-
ной Азии обычно коррелирует с присутствием холерных бактериофагов в  водной 
среде. Появление вирулентных фагов в водных объектах окружающей среды со-
впадало с выделением фага в образцах стула больных холерой. Высокая степень 
гомологии Vibrio phage из системы BLASTN и выделенного нами фага объяснима 
тем, что они имеют общее происхождение, поскольку циркулировали в одном гео-
графическом регионе, хоть и в различные промежутки времени. Особенностью ге-
нома исследованного нами фага является то, что в нем заложена информация, в том 
числе кодирующая детерминанты CobS/CobТ и pb, которые взаимосвязаны и спо-
собствуют успешному прикреплению фага к клетке-мишени, тем самым увеличивая 
пролиферацию фага. Они были обнаружены практически у всех фагов из системы 
BLASTN, гомологичных выделенному нами фагу, независимо от времени и источни-
ка выделения. В результате биоинформационного анализа при помощи программы 
PhageAnalyzer 2.0 и алгоритма BLASTX установлено, что выделенный бактериофаг 
является вирулентным.

Таким образом, в рамках поиска альтернативных антимикробных агентов для 
лечения и профилактики холеры выделен новый вирулентный бактериофаг, проведе-
на оценка его биологических свойств и генетическая характеристика.
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 Прилепская Д.Р.1, Домонова Э.А.1, Попова А.А.1,2, Суворова З.К.1, Покровский В.В.1

АНАЛИЗ ИНФОРМИРОВАННОСТИ О ПАПИЛЛОМАВИРУСНОЙ ИНФЕКЦИИ  
ВИЧ-ИНФИЦИРОВАННЫХ ЖЕНЩИН В РЕГИОНЕ ВЕЦА  

ПО РЕЗУЛЬТАТАМ ДВУХ ИССЛЕДОВАНИЙ
1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФГБОУ ДПО «Российская медицинская академия непрерывного 

профессионального образования» Минздрава России, Москва, Российская Федерация

Проведенный анализ информированности о папилломавирусной инфекции (ВПЧ-инфекция) 
ВИЧ-инфицированных женщин в регионе ВЕЦА по результатам двух исследований показал по-
зитивные изменения: за четыре года уровень информированности увеличился с 88,4 % в 2016–
2018 гг. до 96,5 % в 2022–2024 гг. Установлена высокая вовлеченность врачей-гинекологов в ин-
формационно-просветительскую работу с населением, а также увеличение влияния интернета на 
фоне снижения интереса к получению информации посредством телевидения и печатных материа-
лов. Полученные результаты демонстрируют важность распространения достоверной информации 
о профилактике рака шейки матки и ВПЧ-ассоциированных заболеваний среди ВИЧ-инфицирован-
ных женщин, проводимой в регионе ВЕЦА.

Prilepskaya D.R.1, Domonova E.A.1, Popova A.A.1,2, Suvorova Z.K.1, Pokrovsky V.V.1

ANALYSIS OF THE LEVEL OF AWARENESS ABOUT HUMAN PAPILLOMAVIRUS 
INFECTION AMONG HIV-INFECTED WOMEN IN THE EECA REGION BASED  

ON THE RESULTS OF TWO STUDIES
1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 

2Russian Medical Academy of Continuing Professional Education of the Ministry of Health of the Russian 
Federation, Moscow, Russian Federation

The analysis of awareness about papillomavirus infection in HIV-infected women in the EECA 
region, based on the results of two studies, showed positive changes: over the term of four years, the 
level of awareness increased from 88.4 % in 2016–-2018 to 96.5 % in 2022–2024. The high involvement 
of gynecologists in information and educational work with the population has been established, as well as 
an increase in the influence of the Internet against the background of a decrease in interest in obtaining 
information through television and printed materials. The results demonstrate the importance of distributing 
reliable information on the prevention of breast cancer and HPV-associated diseases among HIV-infected 
women, carried out in the EECA region.

Рак шейки матки (РШМ) занимает четвертое место среди наиболее часто выяв-
ляемых видов рака у женщин во всем мире. На долю женщин, живущих с ВИЧ, при-
ходится 5 % всех случаев РШМ, несмотря на то, что глобальная распространенность 
ВИЧ составляет менее 1 %. Недостаточная информированность о роли вируса папил-
ломы человека (ВПЧ) в развитии злокачественных новообразований, отказ от вакци-
нации и прохождения скрининга РШМ, несмотря на доступность услуг в большинстве 
стран, оказывают негативное влияние на эффективность первичной и вторичной про-
филактики и способствуют распространению ВПЧ-ассоциированных заболеваний.

Цель работы – сравнить уровень информированности о папилломавирусной 
инфекции ВИЧ-инфицированных женщин в регионе ВЕЦА по результатам двух ис-
следований, проведенных с интервалом в четыре года.
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Материалы и методы. Выполнен сравнительный анализ результатов анкети-
рования двух исследований: «Изучение влияния ВПЧ и ИППП на репродуктивное 
здоровье у ВИЧ-инфицированных женщин в странах – реципиентах помощи с це-
лью совершенствования мер их профилактики» (2016–2018 гг.), осуществленного по 
распоряжению Правительства Российской Федерации от 14.11.2015 № 2314-р, охва-
тившего 647 ВИЧ-инфицированных женщин из Республики Армения, Азербайджан-
ской Республики, Республики Беларусь (г. Светлогорск), Кыргызской Республики, 
Российской Федерации (г. Самара) и Республики Таджикистан; «Изучение влияния 
вируса папилломы человека на развитие онкологической патологии у женщин, живу-
щих с ВИЧ/СПИД в странах – участницах исследования» (2022–2024 гг.), осущест-
вленного по распоряжению Правительства Российской Федерации от 02.04.2022 
№ 735-р, охватившего 600 ВИЧ-инфицированных женщин из Российской Федера-
ции (г.  Санкт-Петербург и Ханты-Мансийский автономный округ – Югра), Азер-
байджанской Республики, Республики Беларусь, Кыргызской Республики, Респуб
лики Таджикистан. 

Результаты. Среди участниц в основном преобладали лица репродуктивного 
возраста, средний возраст женщин по странам варьировал от 34 лет до 41 года (2016–
2018 гг.) и от 37 до 42 лет (2022–2024 гг.). Получали антиретровирусную терапию 
на момент участия 93,5 % (2016–2018 гг.) и 98,2 % (2022–2024 гг.). Сравнительная 
характеристика абсолютного количества CD4-лимфоцитов в группе ВИЧ-инфициро-
ванных женщин показала широкий диапазон этого показателя, но в среднем он был 
в пределах 200–700 кл/мкл (2016–2018 гг.) и 515–673 кл/мкл (2022–2024 гг.).

Уровень информированности ВИЧ-инфицированных женщин о папилломави-
русной инфекции составил 88,4 % (572/647, 95 % ДИ 85,7–90,7) в 2016–2018 гг. и 
96,5 % (579/600, 95 % ДИ 94,7–97,7) в 2022–2024 гг.

Источники информирования распределились следующим образом: «сегодняш-
ний визит к врачу» – 59,1 и 52,2 %; «врач-гинеколог» – 10,9 и 25,2 %; «интернет» – 
9,5 и 14,8 %; «телевидение» – 5,6 и 0,5 %; «печатные материалы» – 1,2 и 0,5 % – для 
исследований, проведенных в 2016–2018 гг. и 2022–2024 гг. соответственно. В 2022–
2024 гг. респондентам дополнительно был предложен вариант ответа «окружение», 
на который пришлось 3,3 %.

Сравнительный анализ данных указывает на позитивные изменения в отно-
шении информированности: только 3,5  % ВИЧ-инфицированных женщин (2022–
2024 гг.) отмечали, что не обладают достоверной информацией о папилломавирус-
ной инфекции по сравнению с 11,6 % (2016–2018 гг.), полученными ранее (р<0,001). 
Данные по источникам информирования свидетельствуют о высокой вовлеченности 
врачей-гинекологов в информационно-просветительскую работу с населением, 
а  также увеличении влияния интернета на фоне снижения интереса к получению 
информации посредством телевидения и печатных материалов.

Таким образом, отмечена положительная тенденция к повышению осведом-
ленности ВИЧ-инфицированных женщин о папилломавирусной инфекции и боль-
шему доверию медицинскому персоналу. Полученные результаты демонстрируют 
важность распространения достоверной информации о профилактике РШМ и ВПЧ-
ассоциированных заболеваний среди ВИЧ-инфицированных женщин, проводимой 
в регионе ВЕЦА. 
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 Раков А.В., Чеканова Т.А., Петремгвдлишвили К.

МОЛЕКУЛЯРНАЯ ИДЕНТИФИКАЦИЯ РИККЕТСИЙ  
КЛЕЩЕВОЙ ПЯТНИСТОЙ ЛИХОРАДКИ НА ТЕРРИТОРИИ РОССИИ

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

В работе представлена молекулярно-генетическая идентификация риккетсий группы клеще-
вой пятнистой лихорадки на территории Российской Федерации, выполненная в восьми регионах 
с 2020 по 2024 г. Общее количество собранных клещей составило 2431 экземпляр, что позволило 
выявить шесть геновидов риккетсий. На Северном Кавказе зафиксировано наибольшее разнообра-
зие (пять геновидов), в то время как в Западной Сибири и Поволжье обнаружено три и два геновида 
риккетсий соответственно. В Центральной России и Калининградской области наблюдалось одно-
типное распределение, подтверждающее наличие Rickettsia raoultii и Rickettsia helvetica в клещах 
родов Dermacentor и Ixodes соответственно. Результаты исследования подчеркивают значитель-
ные региональные различия в генетическом разнообразии риккетсий и необходимость дальнейше-
го мониторинга для оптимизации надзора за клещевыми риккетсиозами в стране.

Rakov A.V., Chekanova T.A., Petremgvdlishvili K.
MOLECULAR IDENTIFICATION OF TICK-BORNE SPOTTED FEVER RICKETTSIAE  

IN RUSSIA
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The paper presents the molecular-genetic identification of tick-borne spotted fever rickettsioses 
in the Russian Federation, performed in eight regions between 2020 and 2024. The total number of ticks 
collected was 2431  specimens, which allowed identifying six genospecies of rickettsiae. The highest 
diversity (five genospecies) was recorded in the North Caucasus, while three and two genospecies of 
rickettsiae were found in Western Siberia and the Volga region, respectively. In Central Russia and the 
Kaliningrad region, a uniform distribution was observed, confirming the presence of Rickettsia raoultii and 
Rickettsia helvetica in ticks of the genera Dermacentor and Ixodes, respectively. The results of the study 
highlight significant regional differences in the genetic diversity of rickettsiae and the need for further 
monitoring to optimize surveillance of tick-borne rickettsioses in the country.

В последние годы отмечается неснижаемый интерес к инфекциям, передаю-
щимся через клещей, в частности к клещевым риккетсиозам (КР). Оценка геновидо-
вого состава риккетсий группы клещевой пятнистой лихорадки (КПЛ) и их террито-
риальной приуроченности важна для оптимизации риск-ориентированного надзора 
за КР. Однако геновидовое разнообразие популяций риккетсий группы КПЛ в РФ 
остается недостаточно изученным.

На территории РФ обнаруживаются иксодовые клещи пяти родов: Ixodes, 
Dermacentor, Hyalomma, Haemophysalis и Rhipicephalus. Описаны единичные слу-
чаи встречи заноса клещей рода Amblyomma с миграцией перелетных птиц. В связи 
с этим нами проведено исследование клещей, собранных с растительности и снятых 
с людей и животных, в восьми регионах РФ с целью идентификации геновидовой 
принадлежности содержащихся в них риккетсий группы КПЛ, которые могут иметь 
значение в заболеваемости человека.
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Материалы и методы. За период с 2020 по 2024  г. исследован 2431  клещ 
в  восьми административных территориях РФ, представляющих Западную Сибирь 
(Алтайский край), Северный Кавказ (Карачаево-Черкесская Республика, далее – 
КЧР), Юг России (Астраханская область), Поволжье (Самарская область), Централь-
ную Россию (Москва, Тульская область, Орловская область) и Центральную Европу 
(Калининградская область).

Тотальную ДНК выделяли с помощью набора «АмплиСенс РИБО-преп» (ЦНИИ 
Эпидемиологии). Скрининг на наличие ДНК риккетсий группы КПЛ проводили ме-
тодом ПЦР в реальном времени с применением набора «АмплиСенс Rickettsia spp. 
SFG-FL» (ЦНИИ Эпидемиологии). Для определения геновидовой принадлежности 
риккетсий группы КПЛ ПЦР-ампликоны ДНК-фрагментов генов gltA (382  п.н.) и 
ompA (532  п.н.) секвенированы по Сэнгеру. Нуклеотидные последовательности, 
гомологичные полученным, определяли в базе данных GenBank nr/nt с помощью 
BLASTN 2.16.0, после чего устанавливали геновид.

Результаты. В ходе исследования обнаружено шесть геновидов риккетсий 
группы КПЛ в восьми регионах РФ, однако разнообразие этих геновидов варьирова-
ло в зависимости от региона. Наибольшее разнообразие (пять геновидов: Rickettsia 
raoultii, R. slovaca, R. helvetica, R. monacensis, R. aeschlimannii) выявлено на Северном 
Кавказе (КЧР), где риккетсии были выявлены в трех родах клещей (Ixodes ricinus, 
Dermacentor marginatus, Hyalomma scupense). В Западной Сибири обнаружено три 
геновида: R. sibirica, R. raoultii и R. helvetica в двух родах клещей. В Поволжье най-
дены геновиды R. slovaca и R. raoultii в клещах рода Dermacentor, в то время как на 
Юге России выявлены геновиды R. raoultii и R. aeschlimannii в двух разных родах 
клещей. На территории Центральной России (три региона) и Европы наблюдалась 
одна и та же картина: в клещах рода Dermacentor обнаруживались R. raoultii, а в кле-
щах рода Ixodes – R. helvetica.

Инфицированность клещей риккетсиями группы КПЛ также демонстрировала 
значительную вариабельность в зависимости от региона. Наивысший уровень инфи-
цированности зарегистрирован среди клещей рода Dermacentor в Западной Сиби-
ри, где в Алтайском крае 61,9 % образцов оказались положительными на R. raoultii. 
Напротив, минимальные показатели наблюдалось в Калининградской области и на-
циональном парке «Лосиный остров» в Москве, где инфицированность R. raoultii 
клещей Dermacentor reticulatus составила 6,1 и 6,6 % соответственно. В других ис-
следованных регионах инфицированность колебалась от 17,5 % в Калининградской 
области (выявление R. helvetica у клещей I. ricinus) до 41,5 % в Самарской области 
(инфицированность R. raoultii у клещей рода Dermacentor), что также указывает на 
зависимость уровня инфицированности от вида исследуемых клещей.

Наше исследование показало значительные региональные различия в генови-
довом разнообразии риккетсий группы КПЛ в различных частях РФ, что подчерки-
вает необходимость дальнейшего изучения и мониторинга этих патогенов в контек-
сте общественного здоровья.
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DIFFERENCES IN THE REPLICATION CAPACITY OF THE DIFFERENT SARS-CoV-2 
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SARS-CoV-2, even after the end of the pandemic emergency period, continues to 
cause new infections worldwide. Viral evolution has not stopped, and new mutations keep 
accumulating in the viral genome. During the most critical period of the pandemic, the rise 
and extinction of different variants were a hallmark, along with the various waves of cases 
observed. The variants were a consequence of genetic variation accumulated due to the 
high number of infections; this genetic diversity was accompanied by different behaviors 
related to infection capacity and immune escape. This study focused on evaluating the 
infection capacity, in vitro, of 5 variants isolated in Venezuela during the period of 2020–
2022. Methods: The infection capacity was assessed through short-term infections, growth 
curve kinetics, and viral competitions. Results: A short time of 10 minutes is enough to 
achieve successful in vitro infection with variants such as P1 and Delta, but for others 
like Omicron, a time of at least 45 minutes is required. The growth kinetics also suggest 
that variants like P1 and Delta reach the highest levels of viral production at 72 hours 
compared to variants like Omicron or Mu. Finally, competitions against the oldest variant 
available in our laboratory (with only the D614G mutation in the spike) suggest that, again, 
variants like P1 and Delta had the highest fitness, while Omicron and Mu had the lowest. 
Conclusion: Our data suggest that, when considering only factors associated with the 
viruses, variants like P1 and Delta resulted in higher replicative capacity, even though in 
real life these variants were completely displaced by variants with lower fitness, such as 
Omicron. Our results warrant further studies to include factors such as cell response and/or 
immune response, whether natural or as a consequence of vaccination.

Rangel H.R.1, Rodriguez-Nuñes M.1, Delgado M.2, Zambrano J.L.2, Jaspe R.C.1, Pujol F.H.1

РАЗЛИЧИЯ В РЕПЛИКАЦИОННОЙ СПОСОБНОСТИ РАЗНЫХ ШТАММОВ  
SARS-CoV-2, ВЫДЕЛЕННЫХ В ВЕНЕСУЭЛЕ

1Лаборатория молекулярной вирусологии, Центр микробиологии и клеточной биологии, 
Венесуэльский институт научных исследований, Каракас, Боливарианская Республика 

Венесуэла; 2Лаборатория клеточной вирусологии, Центр микробиологии и клеточной биологии, 
Венесуэльский институт научных исследований, Каракас, Боливарианская Республика Венесуэла

SARS-CoV-2 даже после окончания периода пандемии продолжает вызывать 
новые инфекции во всем мире. Эволюция вируса не остановилась, и новые мутации 
продолжают накапливаться в вирусном геноме. В самый критический период панде-
мии отличительной чертой были появление и исчезновение различных вариантов ви-
руса, а также пики подъема числа наблюдаемых случаев. Варианты были следстви-
ем генетической изменчивости, накопленной из-за большого количества инфекций; 
это генетическое разнообразие сопровождалось различным поведением, связанным 
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с заражающей способностью и ускользанием от иммунитета. Данное исследование 
было сосредоточено на оценке заражающей способности in vitro 5 вариантов, вы-
деленных в Венесуэле в период 2020–2022  гг. Методы. Заражающая способность 
оценивалась с помощью краткосрочных инфекций, кинетики кривой роста и вирус-
ной конкуренции. Результаты. Непродолжительного времени в 10 минут достаточ-
но для успешного инфицирования in  vitro такими вариантами, как P1 и Delta, но 
для других, таких как Omicron, требуется время не менее 45 минут. Кинетика роста 
также предполагает, что такие варианты, как P1 и Delta, достигают самых высоких 
уровней вирусной продукции через 72 часа по сравнению с такими вариантами, как 
Omicron или Mu. Наконец, конкуренция с самым старым вариантом, доступным в 
нашей лаборатории (только с мутацией D614G в шиповидном белке), предполагает, 
что опять-таки варианты P1 и Delta имели самую высокую приспособленность, в то 
время как Omicron и Mu – самую низкую. Заключение. Наши данные показывают, 
что при рассмотрении только факторов, связанных с вирусами, такие варианты, как 
P1 и Delta, привели к более высокой репликативной способности, хотя в реальной 
жизни они были полностью вытеснены вариантами с более низкой адаптивностью, 
такими как Omicron. Наши результаты требуют дальнейших исследований для вклю-
чения таких факторов, как клеточный ответ и/или иммунный ответ, будь то есте-
ственный иммунитет или следствие вакцинации. 
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Целью работы является разработка компонентов иммуноферментного анализа для выявле-
ния антител IgM и IgG к вирусу SARS-CoV-2 у пациентов. Создана панель рекомбинантных белков, 
которые содержат аминокислотные последовательности эпитопных участков S-белка SARS-CoV-2. 
Созданные белки сконструированы таким образом, чтобы сохранить вторичные и третичные струк-
туры нативного S-белка SARS-CoV-2. Каждый полипептид был объединен в одну молекулу с маль-
тозасвязывающим белком (MBP) и метками 8x-гистидина для очистки белка методом аффинной 
хроматографии. Рекомбинантные белки-фрагменты SARS-CoV-2 получены в растворимой форме. 
Для полученных полипептидов, содержащих эпитопы S-белка SARS-CoV-2, изучена способность 
аффинного связывания с антителами к SARS-CoV-2 в охарактеризованных сыворотках крови па-
циентов с COVID-19.

Rumyantseva N.P., Lashkevich K.A., Stukolova O.A., Cherkashina A.S.,  Akimkin V.G.
DEVELOPMENT OF RECOMBINANT EPITOPES TAKING INTO ACCOUNT  
THE SECONDARY STRUCTURE OF S-PROTEIN OF SARS-CoV-2 VIRUS

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The aim of the work was to develop components of enzyme immunoassay (ELISA) for the detection 
of IgM and IgG antibodies to the SARS-CoV-2 virus in patients. A panel of recombinant proteins that contain 
amino acid sequences of epitope sites of the SARS-CoV-2 spike glycoprotein was created. These proteins 
preserve the secondary and tertiary structure of the native SARS-CoV-2 spike protein. Each polypeptide 
was combined with a maltose-binding protein (MBP) to form one molecule and tags of 8x-histidine to purify 
protein using affinity chromatography. As a result, 6 recombinant SARS-CoV-2 epitopes were obtained. 
The recombinant proteins were in a soluble form. For obtained polypeptides containing epitopes of the 
SARS-CoV-2 S protein, the ability of affinity binding to antibodies to SARS-CoV-2 in characterized blood 
sera of patients with COVID-19 was studied.

Цель работы – разработка рекомбинантных белков-эпитопов SARS-CoV-2 для 
их использования в иммуноферментном анализе, который определит наличие анти-
тел IgM и IgG к вирусу SARS-CoV-2. Молекулярно-генетическими методами созда-
но шесть рекомбинантных белков. Их аминокислотные последовательности соответ-
ствуют локусам эпитопов гликопротеина шипа SARS-CoV-2. 

При разработке рекомбинантных белков рассмотрены вторичные и третичные 
структуры в нативном состоянии белка шипа (S-белка) SARS-CoV-2. Наша гипоте-
за предполагает, что сохранение целостности вторичных структур, как у исходного 
белка, приведет к эффективной упаковке биосинтезированного эпитопа в третич-
ную структуру. Для получения белков в растворимой форме целевые конструкции 
эпитопов сливались в одну молекулу с мальтозасвязывающим белком (МВР). Также 
в структуру белков добавлены 8х-гистидин-метки на N-конец, чтобы очистить целе-
вые белки из биомассы методом аффинной хроматографии. В качестве экспрессион-
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ного вектора использовали плазмиду pET-28b(+). Биосинтез белка обеспечил штамм 
Escherichia coli BL21 pLysS. Свойства лактозного оперона позволили получить экс-
прессию в штамме при условиях: температура индукции – плюс 28 °С, с добавлени-
ем 1 мМ изопропил-β-D-тиогалактопиранозида, время экспрессии – 24 ч. Получен-
ную биомассу бактериальных клеток (до 100 мг) ресуспендировали в 10 мл буфера 
(Tris-HCl 50 мМ pH 8,0) и разрушали ультразвуковыми волнами с амплитудой 30 % 
и импульсом каждую секунду, в течение 20 мин в условиях ледяной бани. Суперна-
танты разрушенных клеток использовали для хроматограммы. Разделение белковой 
смеси обеспечивала хроматографическая колонка HiTrap-Ni в условиях буферной 
системы Tris-HCl 50 мМ pH 8,0. Элюцию целевых белков осуществляли градиентом 
буфера Tris-HCl 50 мМ pH 8,0 от 0 до 500 мМ имидазола. 

Авторы отмечают заметное упрощение методики очистки целевых белков. Ра-
нее были использованы конструкции эпитопов, созданные без учета сохранения це-
лостности вторичных структур исходного белка. Несмотря на то, что такие белки 
удалось биосинтезировать в растворимой форме, их приходилось осаждать сульфа-
том аммония и изменять кислотность буфера, поскольку без дополнительных рена-
тураций полученные ранее белки не связывались с носителем на этапе хроматогра-
фии, а тесты на аффинное связывание с белками сывороток крови показали низкую 
чувствительность определения антител к вирусу. Поэтому было принято решение 
пересмотреть строение рекомбинантных эпитопов SARS-CoV-2.

В итоге данной работы получены препаративные количества 6 рекомбинант-
ных эпитопов SARS-CoV-2. Целевые эпитопы поддерживают растворимую форму 
в условиях буфера Tris-HCl 50 мМ pH 8,0. Для полученных полипептидов, содер-
жащих эпитопы S-белка SARS-CoV-2, изучена способность аффинного связывания 
с антителами к SARS-CoV-2 в охарактеризованных сыворотках крови пациентов 
с COVID-19. 
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Быстрая идентификация, генотипирование и определение путей распространения вирусов 
являются важными компонентами эпидемиологического надзора. Одним из способов быстрой 
идентификации вирусной инфекции, по мнению ряда исследователей, является метод SISPA 
(Sequence-independent single-primer amplification) – метод, модифицирующий целевую последова-
тельность для неселективной амплификации нуклеиновых кислот. Метод SISPA не требует знаний 
о последовательности генома вирусов, потенциально присутствующих в биологическом образце. 
В настоящем исследовании проведена оценка эффективности данного метода при секвенирова-
нии норовирусов с использованием платформы Oxford Nanopore Technologies. Полученные данные 
позволяют говорить о возможности применения SISPA, во всех исследуемых образцах удалось 
определить генотип вируса. Однако такой фактор, как тип биологического образца, может сказы-
ваться на эффективности данного метода и накладывает ряд ограничений на его использование.

Svetlichny D.V., Roev G.V., Nadtoka M.I., Khafizov K.F., Akimkin V.G.
EXPERIENCE OF USING THE SISPA (SEQUENCE-INDEPENDENT SINGLE-PRIMER 

AMPLIFICATION) METHOD IN GENOTYPING OF NOROVIRUSES  
ON THE OXFORD NANOPORE PLATFORM

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Rapid identification, genotyping and determination of virus transmission routes are important 
components of epidemiological surveillance. According to some researchers, one of the methods for rapid 
identification of viral infection is the SISPA (Sequence-independent single-primer amplification) method, 
a method that modifies the target sequence for non-selective amplification of nucleic acids. The SISPA 
method does not require knowledge of the genome sequence of viruses potentially present in a biological 
sample. In this study, the effectiveness of this method in sequencing noroviruses using the Oxford Nanopore 
Technologies platform was assessed. The data obtained suggest that SISPA can be used for these purposes; 
the virus genotype was determined in all samples studied. However, such factor as the type of biological 
sample can affect the effectiveness of this method and impose some limitations on its use.

Норовирусная инфекция – острое инфекционное заболевание человека, кото-
рое характеризуется быстро начинающимися и прогрессирующими симптомами 
гастроэнтерита. Как полагают исследователи, норовирус является причиной около 
90 % вспышек небактериального гастроэнтерита во всем мире.

С 2008 г. в Российской Федерации ведется регистрация норовирусной инфек-
ции, предусмотрено выявление и генотипирование норовирусов в образцах клини-
ческого материала и объектов окружающей среды.

Норовирусы классифицируют на геногруппы и генотипы с помощью молеку-
лярных методов. Геногруппа и генотип определяются на основании полной после-
довательности генов VP1 (кодирует основной структурный белок капсида) и RdRp 
(кодирует РНК-зависимую РНК-полимеразу). Данные о последовательностях как 
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полимеразного, так и капсидного генов позволяют определять генотип и идентифи-
цировать рекомбинантные штаммы.

Нецелевое полногеномное секвенирование с обогащением является мощным 
инструментом для идентификации представителей микробного сообщества в био-
логическом образце. По мнению ряда авторов, метод SISPA (Sequence-independent 
single-primer amplification) является быстрым, недорогим и эффективным средством, 
позволяющим осуществлять секвенирование полного генома различных вирусов, 
таких как вирусы гриппа, риновирусы, норовирусы, коронавирусы и др. Данный ме-
тод исключает этап подбора специфичных праймеров, что может быть достаточно 
трудоемким, учитывая высокую изменчивость вирусов.

Цель исследования – оценить возможность использования метода SISPA 
(Sequence-independent single-primer amplification) для генотипирования норовирусов 
с использованием платформы Oxford Nanopore Technologies.

Материалы и методы. На исследование были предоставлены четырнадцать 
образцов нуклеиновых кислот, выделенных из материалов ЖКТ и из крови па-
циентов с  подтвержденной норовирусной инфекцией. Реакцию обратной транс-
крипции проводили с использованием набора Super Script IV First-Strand Synthesis 
System (Thermo Fisher Scientific Inc.) в присутствии SISPA-праймера A – 5’-GTT TCC 
CAC TGG AGG ATA-(N9)-3’. Достройку второй цепи проводили с использованием 
ДНК-полимеразы Klenow fragment (3’→5’ exo-) (New England Biolabs, Inc). ПЦР прово-
дили с использованием Q5 Hi-Fidelity 2X Master Mix (New England Biolabs, Inc.) в при-
сутствии SISPA-праймера B – 5′-GTT TCC CAC TGG AGG ATA-3′. Подготовку библио-
тек для секвенирования проводили с использованием набора Native Barcoding Kit SQK-
NBD114.96 (Oxford Nanopore Technologies plc.) в соответствии с инструкцией произво-
дителя. Библиотеки секвенировали на приборе Oxford Nanopore Technologies MinION.

Таксономический анализ проводили в программе Kraken2 с использовани-
ем базы NCBI nt, картирование прочтений на референс осуществляли в програм-
ме minimap2, сборку консенсусных последовательностей выполняли в програм-
ме medaka_consensus, в  качестве референса использовали последовательность 
MH218661. Процент покрытия генома и глубину покрытия определяли в программе 
samtools. Генотипирование выполняли с помощью Norovirus Typing Tool Version 2.0.

Результаты. В ходе обработки данных секвенирования получены следующие 
результаты: процент покрытия генома норовируса варьировал от 73,7 до 99,8  %, 
средняя глубина покрытия – от 3,2 до 10432, процент прочтений норовируса от об-
щего числа прочтений – от 0,03 до 19,48 %, процент прочтений ДНК бактерий от 
общего числа прочтений – от 46,78 до 98,49 %. Во всех образцах, предоставленных 
для исследования, определен норовирус геногруппы GII, из них в двух образцах – 
генотип GII.7[P16], в остальных – GII.7[P7].

Метод SISPA (Sequence-independent single-primer amplification) может быть 
использован для генотипирования норовируса. Однако, учитывая принцип работы 
SISPA, для получения полного генома, возможно, целесообразно использовать до-
полнительные праймеры, амплифицирующие поли-А участок генома норовируса. 
Вместе с этим при решении вопроса о целесообразности применения данного мето-
да необходимо учитывать тип биоматериала, а также возможность применения ме-
тодов, позволяющих изолировать вирусные частицы от потенциально присутствую-
щих в биологическом образце бактериальных клеток и клеток носителя.
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УДК 616.932:615.015.8
 Сергутин Д.А., Плеханов Н.А., Челдышова Н.Б., Заднова С.П.

АНАЛИЗ УСТОЙЧИВОСТИ НЕТОКСИГЕННЫХ ШТАММОВ VIBRIO CHOLERAE О1  
БИОВАРА ЭЛЬ ТОР К ХОЛЕРНОМУ ДИАГНОСТИЧЕСКОМУ БАКТЕРИОФАГУ 

ЭЛЬТОР И ИЗУЧЕНИЕ СТРУКТУРЫ АНТИФАГОВЫХ ГЕНОВ
ФКУН «Российский научно-исследовательский противочумный институт «Микроб» 

Роспотребнадзора, Саратов, Российская Федерация

Цель исследования – определить устойчивость нетоксигенных штаммов Vibrio cholerae О1 
биовара Эль Тор к холерному диагностическому бактериофагу эльтор и изучить присутствие и 
структуру антифаговых генов в их геноме. Исследовали 217 нетоксигенных ctxAВ–tcpA+ и ctxAВ–tcpA–  
штаммов V. cholerae O1 Эль Тор, выделенных на территории РФ и сопредельных стран с 1972 по 
2018  г. Устойчивость к бактериофагу эльтор определяли методом Грациа. Для анализа генома 
использовали алгоритм Blast и программу MEGA X. Установлено, что все нетоксигенные ctxА–tcpА+ 
штаммы лизировались диагностическим бактериофагом эльтор до диагностического титра, в то же 
время 77 % ctxAB–tcpA– были устойчивыми. Выявлено отсутствие корреляции между резистентно-
стью к бактериофагу эльтор и присутствием генов рестрикции-модификации I типа, CBASS-систе-
мы и токсин-антитоксин в данных штаммах. В то же время 89 % резистентных штаммов содержали 
систему CRISPR-Cas I типа. Таким образом, одной из причин устойчивости нетоксигенных штаммов 
V. cholerae O1 Эль Тор к бактериофагу эльтор может быть присутствие системы CRISPR-Cas.

Sergutin D.A., Plekhanov N.A., Cheldyshova N.B., Zadnova S.P.
ANALYSIS OF RESISTANCE OF NON-TOXIGENIC STRAINS OF VIBRIO CHOLERAE O1 

BIOVAR EL TOR TO THE CHOLERA DIAGNOSTIC BACTERIOPHAGE EL TOR  
AND STUDY OF THE STRUCTURE OF ANTI-PHAGE GENES

Russian Research Anti-Plague Institute “Microbe” of the Rospotrebnadzor, Saratov, Russian Federation

The aim of the research was to determine the resistance of non-toxigenic strains of Vibrio cholerae 
O1 biovar El Tor to the cholera diagnostic bacteriophage El Tor and to study the presence and structure 
of anti-phage genes in their genome. We studied 217 non-toxigenic ctxAB–tcpA+ and ctxAB–tcpA– strains 
of V. cholerae O1 El Tor isolated in the territory of the Russian Federation and neighboring countries from 
1972 to 2018. Resistance to the bacteriophage El Tor was determined by the Gracia method. The Blast 
algorithm and the MEGA X program were used for genome analysis. It was found that all non-toxigenic 
ctxA–tcpA+ strains were lysed by the diagnostic bacteriophage El Tor to the diagnostic titer, while 77 % 
of ctxAB–tcpA– were resistant. There was no correlation between resistance to the El Tor bacteriophage 
and the presence of type I restriction-modification genes, the CBASS system, and toxin-antitoxin in these 
strains. At the same time, 89 % of resistant strains contained the type I CRISPR-Cas system. Thus, one 
of the causes for the resistance of non-toxigenic V. cholerae O1 El Tor strains to the El Tor bacteriophage 
may be the presence of the CRISPR-Cas system.

Ежегодно из открытых водоемов нашей страны (реже от больных ОКИ) изо-
лируются нетоксигенные штаммы Vibrio cholera О1 серогруппы биовара Эль Тор. 
Данные штаммы не способны вызывать холеру, так как лишены генов ctxAB (ctxAВ–), 
кодирующих биосинтез холерного токсина, но могут содержать ген tcpA (tcpA+), 
ответственный за биосинтез субъединицы токсин-корегулируемых пилей адгезии, 
участвующих в прикреплении вибрионов к эпителиоцитам кишечника. Установлена 
высокая устойчивость нетоксигенных штаммов к литическому действию холерно-
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го диагностического бактериофага эльтор, используемому для определения биовара 
[Кругликов и соавт., 2019, Левченко и соавт., 2020]. 

Резистентность штаммов V. cholerae О1 Эль Тор к холерным бактериофагам мо-
жет быть обусловлена различными механизмами: изменением рецепторов на поверх-
ности бактериальной клетки, а также присутствием антифаговых систем (системы 
рестрикции-модификации, CBASS-система, токсин-антитоксин, система CRISPR-
Cas). Присутствие и структура генов, входящих в состав данных антифаговых си-
стем в нетоксигенных штаммах V. cholerae О1 Эль Тор, выделенных на территории 
Российской Федерации и сопредельных стран, исследованы не в полном объеме.

Цель исследования – определить устойчивость нетоксигенных штаммов 
V. cholerae О1 биовара Эль Тор к холерному диагностическому бактериофагу эльтор 
и изучить присутствие и структуру антифаговых генов в их геноме.

Материалы и методы. В работе использован 121 нетоксигенный штамм V. cho
lerae O1 Эль Тор, выделенный на территории РФ и сопредельных стран (Украина, 
Туркменистан) из внешней среды и от больных ОКИ с 1972 по 2018  г. Чувстви-
тельность штаммов к диагностическому холерному бактериофагу эльтор (ДХФЭ) 
определяли методом Грациа. Для анализа генов антифаговых систем использовали 
алгоритм Blast и программу MEGA X (или BioEdit V.7.0.9.0). 

Результаты. При анализе 29 штаммов V. cholerae О1 биовара Эль Тор установ-
лено, что все нетоксигенные ctxАВ–tcpА+ штаммы лизировались ДХФЭ до диагно-
стического титра (ДРТ). В то же время среди нетоксигенных ctxАВ–tcpА– штаммов 
выявлено всего 23 % чувствительных к ДХФЭ штаммов. 

Далее был проведен анализ наличия в геноме взятых в исследование штаммов 
генов антифаговых систем (нуклеотидные последовательности полных геномов 
представлены в NCBI GenBank). В результате среди ctxAВ–tcpA+ штаммов выявлено 
только два изолята (V. cholerae М1518 и 2687), содержащих интактные гены vc1765 и 
vc1769, кодирующие соответственно эндонуклеазу рестрикции и ДНК метилтранс-
феразу, входящих в состав системы рестрикции-модификации I типа. У остальных 
штаммов эти гены или не обнаружены, или сильно редуцированы (делеции, вставки). 
У большинства ctxAВ–tcpA– штаммов гены системы рестрикции-модификации I типа 
отсутствовали. Наличие генов CBASS-системы (dncV, capV) выявлено у 33 % ctxAB–

tcpA+ штаммов и у 17 % ctxAB–tcpA– штаммов. У большинства ctxAB–tcpA+ штаммов 
установлено присутствие интактной структуры генов токсин-анатоксин (vc0814-
vc0815, vca0311-vca0312, vca0323-vca0324, vca0348-vca0349, vca0385-vca0386, 
vca0422-vca0423, vca0444-vca0445, vca0503-vca0504), в то же время структура дан-
ных генов у ctxAB–tcpA– штаммов была сильно изменена. В результате корреляции 
между устойчивостью изученных штаммов к ДХФЭ и присутствием в их геноме 
генов системы рестрикции-модификации I типа, систем CBASS, токсин-антитоксин 
не обнаружено. В то же время установлено, что 69 % устойчивых к ДХФЭ штаммов 
содержат систему CRISPR-Cas I-F и I-E типов. 

На следующем этапе работы мы расширили выборку анализируемых штаммов и 
определили присутствие систем CRISPR-Cas в геноме 96 нетоксигенных ctxAB–tcpA– 
штаммов, хранящихся в Государственной коллекции патогенных бактерий ФКУН 
Российский противочумный институт «Микроб» Роспотребнадзора, нуклеотидные 
последовательности полных генов которых получены в институте «Микроб». В ре-
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зультате выявлено еще 25 штаммов, содержащих систему CRISPR-Cas I типа. Со-
гласно данным паспортов все выявленные штаммы были устойчивы к ДХФЭ. 

Таким образом, на основе полученных данных можно высказать предположе-
ние, что одной из причин резистентности нетоксигенных штаммов V. cholerae О1 
Эль Тор к холерному диагностическому бактериофагу эльтор является наличие сис
темы CRISPR-Cas. 



281

Сборник материалов V Международной научно-практической конференции по вопросам 
противодействия инфекционным заболеваниям (12–13 декабря 2024 г., Санкт-Петербург)

УДК 578.82/83(597)
 Скрипниченко Д.Д.1, Anh L.T.L.2, Бондаренко Т.А.1, Стуколова О.А.1, Сычева К.А.1,  

 Nga B.T.T.2, Дубровский Д.В.1, Морозкин Е.С.1, Макенов М.Т.1

ФИЛОВИРУСЫ В РУКОКРЫЛЫХ СЕВЕРНЫХ ПРОВИНЦИЙ ВЬЕТНАМА
1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация; 2Институт Тропической медицины, Совместный  
Российско-Вьетнамский Тропический научно-исследовательский и технологический центр, 

Ханой, Социалистическая Республика Вьетнам

В работе представлены результаты исследования филовирусов, циркулирующих в руко-
крылых на севере Вьетнама. В ноябре 2022 г. были проведены отловы летучих мышей в трех про-
винциях Вьетнама: Лайтяу, Лаокай и Хазянг. Всего поймано 172 летучие мыши, из них 142 особи 
принадлежали к Крылановым (Pteropodidae). Образцы тканей от этих животных исследовали мето-
дом ПЦР на наличие фрагмента L-гена филовирусов. В результате обнаружено 2 положительных 
образца, выделенных из тканей крыланов рода Rousettus, пойманных в провинции Лайтяу. Секве-
нирование фрагмента 309 нт показало, что один образец принадлежит к вирусу Дехонг, а второй – 
к новому, еще не описанному виду филовирусов.

Skripnichenko D.D.1, Anh L.T.L.2, Bondarenko Т.А.1, Stukolova О.А.1, Sycheva К.А.1,  
Nga B.T.T.2, Dubrovskiy D.V.1, Morozkin Е.S.1, Makenov M.T.1

FILOVIRUSES IN FRUIT BATS OF THE NORTHERN PROVINCES OF VIETNAM
1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 

2Biomedicine Institute, Joint Vietnam-Russia Tropical Science and Technology Research Center,  
Hanoi, Socialist Republic of Vietnam

Here we report the results of a study on filoviruses circulating in bats in Northern Vietnam. Bats 
were captured in three provinces of Vietnam: Lai Chau, Lao Cai and Ha Giang in November 2022. A total of 
172 bats were captured; 142 specimens identified as fruit bats (Pteropodidae) were included into the study. 
Tissue samples from the animals were tested for RNA of filoviruses using RT-PCR assay. As a result, two 
positive samples were found, isolated from the tissues of fruit bats of the genus Rousettus captured in 
Lai Chau Province. Sequencing of a 309-nt fragment of L gene showed that one sample belongs to the 
Dehong virus, and the second one – to a new, yet undescribed species of filovirus.

В 2015–2017  гг. новые филовирусы были обнаружены у крыланов Rousettus 
leschenaultii и Eonycteris spelaea, пойманных на юге Китая. Последующее исследо-
вание показало, что обнаруженный вирус является отдельным видом, которому было 
дано название вирус Měnglà. В 2024 г. были получены полногеномные сиквенсы еще 
одного нового филовируса, выделенного из крыланов на юге Китая, этот вирус по-
лучил название Dehong virus. Оба описанных филовируса обнаружены также в кры-
ланах на севере Вьетнама в приграничных с Китаем территориях. Патогенность опи-
санных вирусов для человека пока неизвестна. Однако имеются данные об обнару-
жении антител в крови людей, охотящихся на летучих мышей на северо-востоке Ин-
дии, что свидетельствует о предшествующем контакте охотников с филовирусами.

В данном сообщении представлены дополнительные сведения о филовирусах, 
циркулирующих в рукокрылых на Севере Вьетнама.

Отлов животных. Отлов рукокрылых проводили в ноябре – декабре 2022  г. 
в трех северных провинциях Вьетнама: Лайтяу, Лаокай и Хазянг. Выбранные про-
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винции расположены вдоль границы с Китаем, доминирующим рельефом здесь 
являются горные территории. Отлов животных проводили с помощью паутинных 
сетей 4×20 м, устанавливаемых в местах потенциального пролета рукокрылых. Вид 
рукокрылых определяли по морфологическим признакам в соответствии с моногра-
фией С.В.  Крускопа (2013). После морфометрии часть особей отпускали, а  часть 
подвергали эвтаназии, проводили вскрытие и взятие тканей внутренних органов: 
мозг, печень, почки, селезенка, легкие. 

Образцы тканей легких, почек, печени и селезенки гомогенизировали по-
отдельности с помощью гомогенизатора FastPrep-24 (MP  Biomedicals): для этого 
брали фрагмент органа объемом примерно 100 мкл и гомогенизировали его в при-
сутствии 1000  мкл Tri-reagent (Molecular Research Center Inc.). Далее, проводили 
экстракцию РНК в соответствии с инструкцией производителя. Очищенную РНК 
переводили в кДНК с помощью набора Реверта-L (Амплисенс). 

ПЦР и секвенирование. ПЦР-скрининг образцов тканей рукокрылых проводи-
ли с использованием праймеров FV-F1, FV-R1, FV-F2, FV-R2 [He et al., 2015], флан-
кирующих в формате nested-PCR консервативный фрагмент L-гена (309 нт). Поло-
жительные пробы секвенировали методом Сэнгера на платформе Applied Biosystems 
3500xL Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA). Далее с помо-
щью программы Mega X проводили процедуру множественного выравнивания отно-
сительно последовательностей азиатских филовирусов летучих мышей, доступных 
в GenBank. Филогенетический анализ и построение дерева проводили в Mega X.

Результаты. Всего за период полевых работ отловлено 172 летучие мыши, при-
надлежащих 11 видам, в том числе 153 особи принадлежали семейству Pteropodidae, 
остальные 19  особей представлены насекомоядными летучими мышами семейств 
Rhinolophidae, Megadermatidae, Hipposideridae и Vespertilionidae. Наибольшая часть 
летучих мышей поймана в провинции Лайтяу; в провинции Хазянг не удалось пой-
мать ни одной особи, что, по-видимому, связано с плохими погодными условиями, 
установившимися в конце ноября 2022  г. в тех горных областях, где проводились 
отловы. 

ПЦР-скрининг на филовирусы проводили только для образцов от крыланов 
родов Rousettus, Eonycteris и Cynopterus. Всего исследовано 148  особей, из них 
у двух оказались положительные результаты – это Rousettus leschenaultii и Rousettus 
amplexicaudatus, отловленные в провинции Лайтяу, в округе Phong Thổ, коммуне Ma 
Li Pho. Места отлова этих двух особей удалены друг от друга на 3 км. 

В результате филогенетического анализа показано, что один из обнаруженных 
нами фрагментов вирусного генома кластеризуется в группу вируса Дехонг (DEHV). 
По фрагменту L-гена (309 нт) средняя p-distance с DEHV, выделенного из крыланов 
в Китае, составила 1,15%. В эту группу также входят две последовательности, по-
лученные нами от R. leschenaultii во Вьетнаме в 2020 г. (номера доступа GenBank: 
OP653721, OP653722). Более того, обнаруженный нами DEHV-положительный об-
разец выделен из крылана, пойманного в тех же местах, где был обнаружен DEHV 
в 2020 г. Это указывает на длительную циркуляцию DEHV в популяции крыланов 
в этом районе Вьетнама.

Второй обнаруженный нами положительный образец, кластеризуется с образ-
цами Bat filovirus/Rousettus sp./China/2009/Bat2180 и Bat filovirus/Rousettus sp./Chi-
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na/2015/Bat9447-4 (номера доступа GenBank KX371875 и KX37890 соответственно). 
Эта группа последовательностей занимает обособленное положение на филогене-
тическом дереве и удалена от ближайшего кластера – вируса Менгла (MLAV) на су-
щественное расстояние – p-distance по фрагменту 309 нт L-гена составила в среднем 
25,84 %, что позволяет предположить, что вирусы этой группы принадлежат к от-
дельному виду. Однако полногеномные последовательности для этой группы изоля-
тов отсутствуют в GenBank, поэтому нет возможности проверить данную гипотезу.

Таким образом, наше исследование дополняет уже имеющиеся данные и под-
тверждает присутствие в крыланах провинции Лайтяу двух филовирусов – вируса 
Менгла и вируса Дехонг. Кроме того, впервые для Вьетнама нами обнаружена РНК 
филовируса, который предположительно принадлежит к новому, еще не описанному 
виду азиатских филовирусов.
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 Сокиркина Е.Н.1, Пичурина Н.Л.1, Леоненко Н.В.2, Гончарова О.В.2, Ерганова Е.Г.2, 

Ковалев Е.В.2, Гаевская Н.Е.1

ЛИХОРАДКА КУ В РОСТОВСКОЙ ОБЛАСТИ:  
ЭПИЗООТОЛОГО-ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКАЯ ХАРАКТЕРИСТИКА

1ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация; 2Управление Роспотребнадзора  

по Ростовской области, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

Представлена информация об эпизоотолого-эпидемиологической характеристике лихорад-
ки Ку (коксиеллеза) за 2022–2024 гг., с момента выявления больных после 20-летнего отсутствия 
регистрации случаев в Ростовской области. Наибольшее число заболевших установлено среди 
мужчин трудоспособного возраста, проживающих в сельской местности юго-восточной части обла-
сти. Выявлены положительные находки маркеров Coxiella burnetii в пробах, отобранных в эпидеми-
ческих очагах, вероятно, контаминированных при контакте с домашними животными. В природных 
биотопах Ростовской области отмечаются единичные находки в пробах мелких млекопитающих и 
иксодовых клещей, что может свидетельствовать о циркуляции возбудителя коксиеллеза на терри-
тории субъекта и требует дальнейших исследований.

Sokirkina E.N.1, Pichurina N.L.1, Leonenko N.V.2, Goncharova O.V.2, Erganova E.G.2,  
Kovalev E.V.2, Gaevskaya N.E.1

Q FEVER IN THE ROSTOV REGION: EPIZOOTIOLOGICAL AND EPIDEMIOLOGICAL 
CHARACTERISTICS

1Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Rostov-on-Don, Russian 
Federation; 2Rospotrebnadzor Administration in the Rostov Region, Rostov-on-Don,  

Russian Federation

The paper provides information on the epizootic and epidemiological characteristics of Q-fever 
(coxiellosis) in 2022–2024, from the moment of the registration of the first case after 20 years of no-case 
period in the Rostov Region. The majority of cases were observed among men of working age living in rural 
areas of the southeastern part of the region. Positive findings of Coxiella burnetii markers were detected 
in samples collected from epidemic foci, probably contaminated through contact with domestic animals. 
There are single findings in samples of small mammals and Ixodidae ticks in natural biotopes of the Rostov 
Region, which may indicate the circulation of the causative agent of Coxiella burnetii in the territory of the 
region and requires further research.

Лихорадка Ку (коксиеллез) – природно-очаговый зооноз, имеющий широкое 
распространение в регионах развитого животноводства, вызываемый облигатными 
внутриклеточными бактериями Coxiella burnetii. В Российской Федерации (РФ) офи-
циальная регистрация данного заболевания началась с 1957 г. 

Ростовская область (РО) – один из субъектов РФ, в которых животноводство яв-
ляется развивающейся отраслью сельского хозяйства, что определяет актуальность 
наблюдения за распространением зоонозов, в том числе лихорадки Ку.

Изучение коксиеллеза в РО началось в 50-е гг. XX в. с исследований по установ-
лению уровня иммунной прослойки людей; серопозитивные результаты выявлены 
от 15,3 до 22,0 % в группах риска (работники мясокомбината). 
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По данным Управления Роспотребнадзора по Ростовской области, случаи за-
болевания регистрировали в степных районах юго-восточной части области (Саль-
ский, 1994, 2002 гг. и Песчанокопский, 2002 г.) и г. Ростове-на-Дону (1994, 2001 гг.).

В 2007–2014 гг. антигены C.  burneti были обнаружены в пробах иксодовых 
клещей (Dermacentor marginatus, Hyalomma marginatum, Ixodes ricinus), собранных 
в Сальском, Песчанокопском, Октябрьском, Белокалитвенском районах, г.  Ростов-
на-Дону, Волгодонск, и пробах мелких млекопитающих (ММ) в Мясниковском и 
Неклиновском районах, что подтвердило циркуляцию этиологического агента в при-
родных биотопах области.

В период с 2003 по 2021 г. в области регистрацию случаев заболеваний лихо-
радкой Ку не отмечали. Возможно, отсутствие случаев связано с полиморфизмом 
клинического течения данной болезни, недостаточным уровнем лабораторной диаг
ностики и ограниченным спектром/выбором диагностических препаратов, слабой 
осведомленностью медицинских работников первичного звена.

Однако начиная с 2022 г. и по состоянию на октябрь 2024 г. в РО зарегистри-
ровано 49 случаев лихорадки Ку у людей на территории семи районов: Дубовский 
(3 случая), Заветинский (2), Орловский (1), Пролетарский (1), Ремонтненский (18), 
Сальский (22) и Целинский (2). 

За трехлетний период заболеваемость регистрировали с апреля по август, наи-
большее число приходилось на июнь (46,9  %) и июль (32,7  %). При этом ранняя 
регистрация случаев отмечена в апреле 2024 г. В основном заболевшие коксиелле-
зом – мужчины (77,6 %). Среди возрастных групп преобладала наиболее трудоспо-
собная – от 18 до 59 лет (67,4 %). По социальному составу заболевшие в основном 
распределились среди рабочих групп профессий (30,6 %), неработающих (28,6 %) и 
учащихся/студентов (24,5 %); среди пенсионеров, служащих и дошкольников уста-
новлены спорадические случаи. 

За 2022 и 2023 гг. отмечались только местные случаи заражения, в то время как 
в 2024 г. два случая являются завозными из Волгоградской области и Республики 
Калмыкия. 

В рамках эпидемиологического расследования в личных подсобных хозяйствах 
больных лихорадкой Ку с 2022 по 2024 г. проведен отбор проб (202) различных суб-
стратов, предположительно контаминированных C.  burnetii. При этом учитывали 
многообразие путей и факторов передачи возбудителя, сосредоточив внимание на 
целенаправленном сборе проб. При лабораторном исследовании ДНК возбудителя 
выявлена в 20,7 % проб подстилок крупного и мелкого рогатого скота, фуража, поме-
та птиц, сена, соломы и от клещей, снятых с крупного рогатого скота.

В ходе проведения трехлетнего эпизоотологического мониторинга на 36 адми-
нистративных территориях Ростовской области отобрано 914 проб (237 проб пере-
носчиков, 662 – носителей, 15 – из объектов окружающей среды), из них количество 
положительных проб, исследованных на лихорадку Ку методом полимеразной цеп-
ной реакции, составило 1,2 %: Матвеево-Курганский район (2022 г.) – малая белозуб-
ка (Crocidura suaveolens), малая лесная мышь (Apodemus uralensis); Неклиновский 
район (2022  г.) – курганчиковая мышь (Mus spicilegus), серый хомячок (Cricetulus 
migratorius); Каменский район (2023 г.) – малая лесная мышь; Красносулинский рай-
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он (2023 г.) – серый хомячок; Ремонтненский район (2023 г.) – иксодовые клещи (без 
определения вида). 

Таким образом, на территории Ростовской области за трехлетний период за-
регистрирована заболеваемость лихорадкой Ку среди людей преимущественно на 
юго-восточных административных территориях. Наибольшее число заболевших 
установлено среди мужчин трудоспособного возраста, проживающих в сельской 
местности. 

Выявлены положительные находки маркеров C. burnetii в пробах, отобранных 
в эпидемических очагах, вероятно, контаминированных при контакте с домашними 
животными. В природных биотопах Ростовской области отмечаются единичные на-
ходки в пробах мелких млекопитающих и иксодовых клещей, что свидетельствует 
о возможности циркуляции возбудителя коксиеллеза на территории субъекта.

На территории Ростовской области сохраняется эпидемиологическое неблаго-
получие по лихорадке Ку, отмечено расширение нозоареала. Существует необходи-
мость повышения информированности медицинских работников первичного звена 
о клинических и эпидемиологических признаках лихорадки Ку. 
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УДК 579.88
 Сокова Н.Д., Махова Т.И., Головешкина Е.Н., Скачкова Т.С.

ЧАСТОТА ОБНАРУЖЕНИЯ МУТАЦИЙ, АССОЦИИРОВАННЫХ С УСТОЙЧИВОСТЬЮ  
К МАКРОЛИДАМ И ФТОРХИНОЛОНАМ, У MYCOPLASMA GENITALIUM В 2024 г.

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

Проведен анализ частоты обнаружения мутаций, ассоциированных с устойчивостью к ма-
кролидам и фторхинолонам, у Mycoplasma genitalium (Mycoplasmoides genitalium) в 2024 г. В 32,5 % 
образцов с выявленной ДНК M. genitalium обнаружены мутации, ассоциированные с резистентно-
стью к макролидам и/или фторхинолонам. Мутации в гене 23S рРНК обнаружены в 9,1 % образцов; 
в гене parC – в 7,6 %. В 15,7 % образцов обнаружены мутации, ассоциированные одновременно и 
к макролидам, и к фторхинолонам.

Sokova N.D., Makhova T.I., Goloveshkina E.N., Skachkova T.S.
PREVALENCE OF MUTATIONS ASSOCIATED WITH RESISTANCE TO MACROLIDES  

AND FLUOROQUINOLONES IN MYCOPLASMA GENITALIUM IN 2024
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

An analysis of the detection rate of mutations associated with macrolides and fluoroquinolones 
resistance in Mycoplasma genitalium was conducted in 2024. In 32.5  % of samples with identified 
M. genitalium DNA, mutations associated with macrolide and/or fluoroquinolone resistance were found. 
Mutations in the 23S rRNA gene were detected in 9.1 % of samples; in the parC gene in – 7.6 %. In 15.7 % 
of the samples, mutations associated simultaneously with macrolides and fluoroquinolones were revealed.

На сегодняшний день проблема резистентности к антимикробным препаратам 
крайне актуальна. В последнее время отмечается значительный рост резистентности 
возбудителя Mycoplasma genitalium к макролидам и фторхинолонам. В связи с этим 
есть необходимость выявления мутаций, ассоциированных с устойчивостью к дан-
ным антибактериальным препаратам.

Цель исследования – анализ частоты обнаружения мутаций, ассоциированных 
с устойчивостью к макролидам и фторхинолонам, у M. genitalium в 2024 г.

Материалы и методы. В исследование были включены биологические об-
разцы из отделяемого слизистой оболочки влагалища и уретры от 382  пациентов 
с выявленной ДНК M. genitalium, проходивших обследование с января по сентябрь 
2024 г. Среди обследованных 13 % (51) составили мужчины и 87 % (331) – женщины. 
Медиана возраста – 30 лет. Выделение ДНК проводили с помощью набора реагентов 
«ДНК-Сорб-АМ». Для проведения ПЦР в режиме реального времени для выявле-
ния ДНК M. genitalium использовали набор реагентов «АмплиСенс® N.gonorrhoeae/ 
C.trachomatis/M.genitalium/T.vaginalis-МУЛЬТИПРАЙМ-FL». Для выявления мута-
ций в ДНК M. genitalium – «АмплиСенс® M.genitalium-ML/FQ-Resist-FL» (произ-
водства ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора). 

Результаты. В образцах, содержащих ДНК M. genitalium, выявляли мутации, 
связанные с устойчивостью к макролидам (в области V домена гена 23S рРНК) и 
фторхинолонам (в  области QRDR гена ParC). В  32,5  % (124) образцов выявлены 
мутации, ассоциированные с устойчивостью к данным антибактериальным препа-
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ратам. Мутации в гене 23S рРНК обнаружены в 9,1 % (35) образцов; в гене parC – 
в 7,6 % (29). В 15,7 % (60) образцов обнаружены мутации одновременно как в гене 
23S рРНК, так и в гене parC. 

В 2024 г. в 32,5 % образцов с выявленной ДНК M. genitalium обнаружены му-
тации, ассоциированные с резистентностью к макролидам и/или фторхинолонам. 
Усугубляющим фактором, является то, что у 15,7  % образцов с выявленной ДНК 
M. genitalium были одновременно обнаружены мутации как в гене 23S рРНК, так и 
в гене parC. 
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 Сукиасян А.А.1, Пичурина Н.Л.1, Леоненко Н.В.2, Цай А.В.1, Тушинский А.А.1,  

 Сокиркина Е.Н.1, Савина И.В.1, Кобзарева А.В.1, Гаевская Н.Е.1

ПРИМЕНЕНИЕ УНИВЕРСАЛЬНОГО ОПРОСНИКА КАК ВАЖНЫЙ ЭТАП СБОРА 
ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОГО АНАМНЕЗА ПРИ ТУЛЯРЕМИИ

1ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация; 2Управление Роспотребнадзора  

по Ростовской области, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

В работе подчеркивается необходимость тщательного сбора эпидемиологического анамне-
за для точной диагностики туляремии. В публикации представлен «Универсальный опросник для 
сбора эпидемиологического анамнеза для постановки диагноза природно-очаговой инфекции», ко-
торый включает комплекс вопросов, направленных на выявление эпидемиологических признаков, 
указывающих на возможность инфицирования туляремией.

Sukiasyan A.A.1, Pichurina N.L.1, Leonenko N.V.2, Tsai A.V.1, Tushinsky A.A.1, Sokirkina E.N.1, 
Savina I.V.1, Kobzareva A.V.1, Gaevskaya N.E.1

USE OF A UNIVERSAL QUESTIONNAIRE AS AN IMPORTANT STAGE IN COLLECTING 
AN EPIDEMIOLOGICAL ANAMNESIS IN CASE OF TULAREMIA

1Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Rostov-on-Don, Russian 
Federation; 2Rospotrebnadzor Administration in the Rostov Region, Rostov-on-Don, Russian Federation

The paper highlights the need for the provision of detailed epidemiological anamnesis for accurate 
diagnosis of tularemia. The publication presents the “Universal questionnaire for the recollection of 
epidemiological history for the diagnosis of a natural-focal infection”, which includes a number of questions 
aimed at identifying epidemiological symptoms indicating the possibility of infection with tularemia.

Туляремия – зоонозная природно-очаговая бактериальная инфекционная бо-
лезнь с несколькими механизмами передачи возбудителя. Характеризуется общей 
интоксикацией, лихорадкой и различными клиническими проявлениями (поражение 
кожи, глаз, слизистой ротоглотки, легких, кишечника, лимфатических узлов) в зави-
симости от механизма передачи инфекции. Имеет склонность к затяжному течению.

Актуальность изучения этой инфекции определяется широтой ареала Francisel-
la tularensis на территории Российской Федерации, связанной с высокой экологиче-
ской пластичностью возбудителя туляремии, прочными связями с кругом многочис-
ленных носителей и переносчиков, что позволяет ему существовать в естественных 
биоценозах от арктической до пустынной зоны.

Инфицирование минимальными дозами туляремийного микроба вызывает 
у невакцинированного человека тяжелую, затяжную болезнь. Поражая и размножа-
ясь в эпителиальных, эндотелиальных, дендритных клетках, в макрофагах и нейтро-
филах, возбудитель обусловливает множество клинических проявлений. Полимор-
физм симптомов, разнообразная локализация патологического процесса – причина 
затруднений в клинической диагностике специалистами первичного звена, особенно 
в регионах с отсутствием заболеваемости или ее спорадическим уровнем.

Для подтверждения диагноза «туляремия», даже при использовании современных 
диагностических приемов, требуется от нескольких дней до нескольких недель. Отсут-
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ствие настороженности специалистов первичного звена и недостаточность информации 
эпидемиологического анамнеза приводит к тому, что только половине обратившихся за 
медицинской помощью ставят первичный диагноз «туляремия». Поздняя диагностика 
негативно сказывается не только на эффективности лечения, но и на своевременности 
проведения противоэпидемических и противоэпизоотических мероприятий. 

«Формула» постановки диагноза складывается из трех равноважных слагае-
мых: эпидемиологический анамнез, сигнальные клинические признаки и лаборатор-
ное подтверждение (нарастание титра специфических антител в парных сыворотках 
либо изоляция туляремийного микроба). 

Сбор эпидемиологического анамнеза – необходимый этап, задача которого – 
получить сведения, позволяющие направить диагностическое исследование в нуж-
ном направлении, что в свою очередь позволит не только своевременно изолировать 
больного, но и провести адекватную терапию. Однако на этом этапе зачастую трудно 
распознать связи с многочисленными источниками инфекции и выявить пути зара-
жения человека, так как существуют несколько механизмов передачи возбудителя 
туляремии: аспирационный, трансмиссивный и контактный.

Для оптимизации работы сотрудниками ФКУЗ Ростовский-на-Дону проти-
вочумный институт Роспотребнадзора разработан «Универсальный опросник для 
сбора эпидемиологического анамнеза для постановки диагноза природно-очаговой 
инфекции». В опроснике уточнены необходимые сведения об обстоятельствах, спо-
собствующих инфицированию пациента за период, соответствующий максимально-
му инкубационному периоду, предшествующему обращению в медицинскую орга-
низацию. Данные сведения включают информацию о выезде на охоту или рыбалку, 
купании в местных водоемах/реках и т.п. (в черте региона), использовании для питья 
воды из открытых водоисточников, разделке тушек диких животных, являющихся 
объектом промысла (зайцы, водяные крысы, ондатры и т.д.), употреблении в пищу 
мяса диких животных, участии в переработке соломы, зерна и овощей, транспор-
тировке сена, уходе за животными, кормлении крупного и мелкого рогатого скота, 
уборке складских помещений. Также предусмотрены вопросы о контакте с перенос
чиками – клещами (снятие, раздавливание, укус), летающими кровососущими на-
секомыми (комары, слепни, гнус и др.), наличии на подворье / в доме мышевидных 
грызунов, крыс и продуктов их жизнедеятельности.

Опросник включает короткий ответ «да/нет», отмечаемый медицинским работ-
ником в ходе сбора эпидемиологического анамнеза в зависимости от полученной 
информации. Помимо вопросов об обстоятельствах, способствующих инфицирова-
нию, сформулированы сигнальные клинические признаки (длительность лихорадки 
неясного генеза, лимфаденит, кожные проявления), а также данные о вакцинации/
ревакцинации. Сигнальные клинические признаки, указанные в опроснике, помогут 
специалисту первичного звена направить вектор дифференциальной диагностики 
туляремии с другими инфекционными болезнями, имеющими в начальной стадии 
болезни одинаковые симптомы, в нужном направлении.

Таким образом, данные, полученные в результате квалифицированного сбора эпи-
демиологического анамнеза, задают направление необходимых диагностических иссле-
дований, что, в свою очередь, позволяет не только провести адекватное лечение, но и 
своевременно начать и осуществить комплекс мер по предотвращению распростране-
ния инфекции, обеспечивая тем самым эпидемиологическое благополучие населения.
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УДК 616.98:578.828HIV
 Сыркина А.В., Киреев Д.Е., Кириченко А.А.

СРАВНИТЕЛЬНЫЙ АНАЛИЗ ИНСТРУМЕНТОВ ДЛЯ ГЕНОТИПИРОВАНИЯ ВИЧ-1
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Целью исследования явилась оценка точности и сходимости результатов генотипирова-
ния ВИЧ-1 с использованием различных биоинформатических инструментов. Проанализированы 
5205 образцов плазмы крови пациентов с использованием программ REGA HIV-1 Subtyping Tool, 
COMET HIV-1 и базы данных HIVdb Stanford. Результаты показали, что база данных Стэнфордского 
университета продемонстрировала наибольшую точность (92,8 %) и сходимость с филогенетиче-
ским анализом. Инструмент COMET HIV-1 также показал высокую точность (90,3 %), но в некото-
рых случаях результаты были дискордантными. Инструмент REGA HIV-1 Subtyping Tool продемон-
стрировал значительные расхождения в определении генетических вариантов вируса, что связано 
с особенностями программного обеспечения при работе с суб-субтипом А6. 

Syrkina A.V., Kireev D.E., Kirichenko A.A.
COMPARATIVE ANALYSIS OF HIV-1 GENOTYPING TOOLS

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The aim of the study was to evaluate the accuracy and concordance of HIV-1 genotyping results 
using various bioinformatics tools. A total of 5205 plasma samples from patients were analyzed using the 
REGA HIV-1 Subtyping Tool, COMET HIV-1, and the Stanford HIVdb database. The results showed that 
the Stanford database demonstrated the highest accuracy (92.8 %) and concordance with phylogenetic 
analysis. The COMET HIV-1 tool also showed high accuracy (90.3 %), but in some cases, the results 
were discordant. The REGA HIV-1 Subtyping Tool demonstrated significant discrepancies in determining 
genetic variants of the virus, which is related to the software’s features when working with sub-subtype A6.

В настоящее время существует ряд биоинформатических инструментов, по-
зволяющих проводить молекулярно-генетический анализ нуклеотидных последо-
вательностей участков генома ВИЧ-1 с целью определения генетического варианта 
вируса. Эти инструменты широко используются в научных и клинических исследо-
ваниях, а также для эпидемиологического надзора и разработки стратегий лечения.

REGA HIV-1 Subtyping Tool использует филогенетические методы для иден-
тификации субтипов ВИЧ-1 и рекомбинантных форм вируса. Этот инструмент об-
ладает высокой точностью и способен обрабатывать до 2000 последовательностей 
одновременно. COMET HIV-1 также применяет филогенетические методы, но от-
личается более высокой чувствительностью при классификации субтипов A1 и G, 
достигая 92,3 и 98,6 % соответственно. Инструмент особенно полезен для анализа 
сложных рекомбинантных форм вируса. HIVdb Stanford демонстрирует высокую 
чувствительность и специфичность для субтипов B, C, D и F, а  также для цирку-
лирующих рекомбинантных форм (CRFs), являясь предпочтительным выбором для 
анализа данных, полученных из различных географических регионов.

Целью исследования являлась оценка точности и сходимости результатов гено-
типирования ВИЧ-1 с использованием различных инструментов, а также определе-
ние наиболее надежного инструмента для генотипирования исследуемых образцов.
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Материалы и методы. В качестве материала для исследования отобраны 
5205 образцов плазмы крови пациентов ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотреб-
надзора. Выделение РНК, амплификацию и секвенирование проводили с помощью 
набора реагентов «АмплиСенс HIV-Resist-Seq» (ЦНИИЭ, Россия). Генотипирование 
образцов осуществляли по участку гена pol, кодирующего протеазу и часть обрат-
ной транскриптазы ВИЧ-1 (позиции 2253–3368 референсного штамма HXB-2, номер 
GenBank K03455) при помощи программного обеспечения REGA HIV-1 Subtyping 
Tool v.3.0, COMET HIV-1 v.2.4, а также базы данных Стэнфордского университета 
HIVdb v.9.6. Для подтверждения результата проводили филогенетический анализ 
в программе MEGA6 (Maximum Likehood Tree, Bootstrap 95). Сравнивали получен-
ные результаты с помощью пакета MS Excel 2016.

Результаты. В ходе первого этапа исследования проанализировано общее чис-
ло полученных нуклеотидных последовательностей для определения сходимости 
результатов различных инструментов для генотипирования образцов. Все исследу-
емые нуклеотидные последовательности были загружены в каждую из программ 
для определения генетического варианта вируса, в  качестве референсного метода 
использовался филогенетический анализ.

Анализ результатов генотипирования всех 5205  исследуемых образцов пока-
зал наибольшую сходимость результатов филогенетического анализа и результатов, 
полученных с помощью базы данных Стэнфордского университета. Данный инстру-
мент корректно определили генетический вариант для 4831 образца, что составляет 
92,8 % от общего числа. В 374 случаях (7,2 %) генетический вариант был определен 
неверно. REGA HIV-1 Subtyping Tool показал 7,9 % сходимости результатов, верно 
определив генетический вариант для 413 образцов. В 92,0 % случаев (4788 образ-
цов) результаты расходились. Если не считать неверными результаты, при которых 
суб-субтип А6 был определен как А1, из-за особенностей программного обеспече-
ния, в таком случае доля правильных результатов, полученных с помощью инстру-
мента REGA, составляла 87,1 %. В 4 случаях результат не был однозначно опреде-
лен (0,1 %). При помощи инструмента COMET HIV-1 генетические варианты для 
4702 образцов были определены верно (90,3 % сходимости результатов), в 6,1 % слу-
чаев получены дискордантные результаты (315 образцов), а также для 188 образцов 
однозначный генетический вариант не определен, что составляет 3,6 % от общего 
числа исследуемых образцов.

Следующий этап исследования включал сравнение полученных результатов 
только для образцов, имеющих чистый субтип. Общее число таких образцов – 4425. 

Результаты, полученные с помощью базы данных Стэнфордского университе-
та, в 99,9 % случаях совпадали с результатами филогенетического анализа (4421 об-
разец). Расхождения обнаружены в 4 случаях (0,1 %). Инструмент REGA HIV-1 Sub-
typing Tool верно определил субтип для 279 образцов (6,3 %), субтип для 4146 образ-
цов был определен некорректно, демонстрируя, таким образом, 93,7 % несоответ-
ствия. Также если не считать неверным определение суб-субтипа А6 как А1, доля 
соответствия результатам филогенетического анализа повышалась до 99,4 %. При 
определении субтипов инструментом COMET HIV-1 в 97,7 % случаев (4334 образца) 
результаты соответствовали результатам филогенетического анализа. Субтипы для 
91 образца были определены некорректно, что составляет 2,3 %. 
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Затем проведено сравнение результатов генотипирования рекомбинантных 
форм, всего в данную группу вошли 780 образцов. С помощью базы данных HIVdb 
Stanford верно определены генетические варианты для 410  образцов (52,6  %), 
в 370 случаях (47,4 %) наблюдалось расхождение с результатами филогенетического 
анализа. Результаты, полученные при анализе сиквенсов инструментом REGA HIV-1  
Subtyping Tool, на 17,2  % сходились с результатами филогенетического анализа: 
генетические варианты для 134 образцов были определены корректно. Для 82,3 % 
(642 образца) генетический вариант определен неверно, в 0,5 % случаев был нео-
пределенным (4 образца). При помощи инструмента COMET HIV-1 получены кор-
ректные результаты для 368  образцов (47,2  %), неверно определен генетический 
вариант для 224  образцов (28,7  %) и для 188  образцов не определен однозначно 
(24,1 %).

Результаты исследования показали, что база данных Стэнфордского универси-
тета продемонстрировала наибольшую точность и сходимость результатов геноти-
пирования ВИЧ-1 с филогенетическим анализом, который в нашем исследовании 
выступал в качестве референсного метода. В связи с этим HIVdb Stanford может счи-
таться наиболее предпочтительным инструментом для анализа нуклеотидных по-
следовательностей, полученных в России и странах СНГ, поскольку позволяет с вы-
сокой точностью определить доминирующий на этой территории суб-субтип А6. 
Инструмент REGA HIV-1 Subtyping Tool показал значительные расхождения в опре-
делении генетических вариантов, что может быть связано с особенностями алго-
ритма, используемого для классификации исследуемых образцов по данному пара-
метру. COMET HIV-1 продемонстрировал высокую точность, однако в некоторых 
случаях результаты были дискордантными или сомнительными. Также необходимо 
учитывать, что точность всех алгоритмов при генотипировании рекомбинантных 
форм была значительно ниже, чем при генотипировании чистых субтипов.

Таким образом, выбор инструмента для генотипирования ВИЧ-1 должен осно-
вываться на специфических требованиях исследования и характеристиках анализи-
руемых образцов. 
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УДК 579.834.114
 Титков А.В.1, Магомедова А.С.2, Миронов К.О.1, Чеканова Т.А.1

ВЫЯВЛЕНИЕ И ПИЛОТНОЕ ГЕНОТИПИРОВАНИЕ ВОЗБУДИТЕЛЕЙ КЛЕЩЕВОГО 
БОРРЕЛИОЗА В УДОМЕЛЬСКОМ РАЙОНЕ ТВЕРСКОЙ ОБЛАСТИ

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФБУЗ «Центральная медико-санитарная часть № 141» 

Федерального медико-биологического агентства, Удомля, Российская Федерация

Тверская область – ближайший к Москве эндемичный регион по клещевым инфекциям. Удом-
ля – город в Тверской области с наличием крупного промышленного производства, который, веро-
ятно, находится на территории активного природного очага боррелиоза. Ранее на этой территории 
отмечались случаи заболевания боррелиозом, но исследований, направленных на изучение гене-
тических особенностей его возбудителей, не проводилось. В эпидемический сезон 2024 г. иссле-
дованы клещи, полученные от населения после их присасывания или наползания, произошедшего 
в городе или его окрестностях. Исследование обнаруженных боррелий комплекса burgdorferi s.l.  
с целью выявления отличия по видовому составу проводилось в формате ПЦР в режиме реального 
времени по экспериментальной методике генотипирования, включающей детекцию консервативно-
го участка гена, кодирующего белок флагеллин.

Titkov A.V.1, Magomedova A.S.2, Mironov K.O.1, Chekanova T.A.1

DETECTION AND PILOT GENOTYPING OF TICK-BORNE BORRELIOSIS PATHOGENS  
IN THE UDOMLYA DISTRICT OF THE TVER REGION

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2Central Medical-Sanitary Facility No. 141 of the Federal Medical and Biological Agency, Udomlya, 

Russian Federation

The Tver Region is the closest to Moscow endemic region for tick-borne infections. Udomlya is 
a city in the Tver Region with existing large industrial production, which is probably located on the territory 
of an active natural focus of borreliosis. Previously, cases of borreliosis were reported in this area, but no 
studies were conducted to investigate the genetic characteristics of those pathogens. During the epidemic 
season of 2024, ticks received from people after tick bites that occurred in the city or in its vicinity were 
examined. The study of the discovered Borrelia of burgdorferi s.l. complex was carried out in real-time PCR 
format using an experimental genotyping technique, including the detection of a conservative section of 
the gene encoding the flagellin protein, in order to identify the differences in species composition.

По данным Роспотребнадзора, заболеваемость иксодовым клещевым боррелио
зом (ИКБ) в Тверской области за период с 2000 по 2023 г. составила в среднем 3,9 
на 100  тыс. населения. В характере динамики заболеваемости в области отмечается 
цикличность, при этом по числу лет активности лидировали годы со значениями ин-
цидентности, близкими к среднемноголетнему уровню (95 % ДИ 3,2–4,6). Максималь-
ный показатель заболеваемости зарегистрирован в 2009 г. – 8,1 на 100 тыс. населения, 
минимальный – в 2021 г. (1,4 на 100 тыс.) Кроме этого, ежегодно в Тверской области 
регистрируют случаи вирусного клещевого энцефалита. В целом область можно оха-
рактеризовать как одну из наиболее неблагополучных по клещевым инфекциям в Цен-
тральном федеральном округе, соседствующую с московским агломератом. Между 
тем ранжирование районов области по заболеваемости ИКБ показало неравномерное 
распределение. Чаще ИКБ регистрируют в областном центре, однако уже в соседних 
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районах показатели ИКБ значительно ниже, при этом ландшафтные условия даже бо-
лее благоприятны для условий обитания клещей рода Ixodes – переносчиков ИКБ. 

Цель работы – установить эпидемиологические особенности группы риска 
взаимодействия с переносчиками боррелиоза в Удомельском районе Тверской обла-
сти и провести пилотное изучение видового разнообразия боррелий, обнаруженных 
в клещах, полученных от пострадавших после присасывания в данном районе. 

Исследование проводили в Удомельском районе с небольшим населением (око-
ло 30  тыс. человек), большая часть которого живет в непосредственной близости 
от административного центра. Заболеваемость ИКБ в Удомельском районе за по-
следние 10 лет, по данным Роспотребнадзора, составляла в среднем 2,6 на 100 тыс. 
населения, а доля заболевших в районе от общего количества зарегистрированных 
больных ИКБ в области – 2,3 %. Однако, по данным филиала ФБУЗ «Центра гигие
ны и эпидемиологии в г. Удомля», в  эпидемический сезон количество обращений 
населения с присасываниями клещей достигало нескольких десятков в день, что 
при перерасчете на 100 тыс. населения сопоставимо с показателями обращаемости 
в других районах, включая областной центр. 

Проведено пилотное генотипирование боррелий в клещах, снятых с пострадав-
ших после присасывания в Удомельском районе. С этой целью изучена часть выбор-
ки иксодовых клещей, полученных от населения в 2024 г., первично направленных 
на исследование в МСЧ № 141 – в общей сложности 37 клещей, снятых населени-
ем в период с апреля по июнь. Большую часть пациентов, пострадавших от при-
сасывания клещей, составляли женщины – 56  %. Медиана по возрасту составила 
48 лет. Снятые клещи были первично исследованы на наличие 4 наиболее встречае-
мых возбудителей клещевых инфекций (вирусного клещевого энцефалита, Borrelia 
burgdorferi s.l., гранулярного анаплазмоза и моноцитарного эрлихиоза человека) 
с помощью наборов реагентов производства ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии. В 9 об-
разцах (24 %) обнаружены боррелии комплекса burgdorferi s.l. Информация о терри-
ториях, на которых произошло наползание или присасывание клеща, была известна 
в 86 % (32 случая). В половине известных случаев наползание/присасывание клеща 
произошло в черте г. Удомля или на близком расстоянии от него (не превышающем 
5 км). Примечательно, что именно в этом радиусе были обнаружены 6 из 9 положи-
тельных на наличие боррелий образцов. Остальные случаи отмечены на удаленном 
расстоянии – от 8 до 30 км от административного центра района.

Генотипирование боррелий проводили с применением экспериментальной ме-
тодики в формате ПЦР в режиме реального времени, позволяющей детектировать 
характерный для каждого вида боррелий (В. afzelii, B. garinii) участок консерватив-
ного гена моторного белка флагеллина. Проведено исследование шести образцов 
ДНК боррелий, из которых в четырех образцах была обнаружена B. garinii, а в двух – 
В. afzelii. Этот предварительный этап исследования генетической структуры возбу-
дителей необходим для использования более чувствительных методик секвенирова-
ния и выявления особенностей уже внутри вида микроорганизма.

Таким образом, экстраполируя данные о зараженности клещей по первичным иссле-
дованиям, можно сделать вывод о наличии активного очага боррелиоза в Удомельском 
районе Тверской области. Вероятно, что истинная инцидентность ИКБ в  Удомельском 
районе выше официально регистрируемых показателей, несмотря на активную профилак-
тическую работу местных медицинских учреждений. Это может быть связано с преиму-
щественной обращаемостью населения в лечебные учреждения областного центра.
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УДК 623.458(470+597)
 Топорков А.В.1, Данг Хонг Чиен2, Кузнецов А.Н.2,3, Захарова И.Б.1

РОССИЙСКО-ВЬЕТНАМСКОЕ ВЗАИМОДЕЙСТВИЕ В СФЕРЕ ПРОТИВОДЕЙСТВИЯ 
ПОТЕНЦИАЛЬНЫМ УГРОЗАМ БИОЛОГИЧЕСКОГО ХАРАКТЕРА

1ФКУЗ «Волгоградский научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Волгоград, Российская Федерация; 2Российско-Вьетнамский Тропический 
научно-исследовательский и технологический центр, Ханой, Социалистическая Республика 

Вьетнам; 3ФГБУН «Институт проблем экологии и эволюции им. А.Н. Северцова» РАН, Москва, 
Российская Федерация

Инфекции не признают границ, в связи с этим предупреждение и разработка контрмер про-
тив угроз биологического характера требует международных усилий. Партнерское научно-практи-
ческое сотрудничество Роспотребнадзора, Тропического центра и профильных учреждений СРВ 
обеспечило регулярное проведение совместных научных исследований и практических мероприя
тий как во Вьетнаме, так и в России с привлечением потенциала научных организаций Роспо
требнадзора и вьетнамских профильных учреждений. Российско-вьетнамское взаимодействие на-
правлено на своевременное обнаружение и эффективное реагирование на любые потенциальные 
угрозы биологического характера и, соответственно, обеспечение национального суверенитета 
в области биологической безопасности.

Toporkov A.V.1, Dang Hong Chien2, Kuznetsov A.N.2,3, Zakharova I.B.1

RUSSIAN-VIETNAMESE COOPERATION IN THE FIELD OF COUNTERING POTENTIAL 
BIOLOGICAL THREATS

1Volgograd Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Volgograd, Russian Federation; 2Vietnam-
RussiaTropical Research and Technology Center, Hanoi, Socialist Republic of Vietnam; 3A.N. Severtsov 
Institute of Ecology and Evolution of the Russian Academy of Sciences, Moscow, Russian Federation

Infections do not recognize borders, therefore, prevention and development of countermeasures 
against biological threats require international efforts. The scientific and practical partnership between 
Rospotrebnadzor, the Tropical Center, and specialized institutions of Vietnam ensured regular joint 
scientific research and practice events both in Vietnam and in Russia, involving the capacities of scientific 
organizations of the Rospotrebnadzor and Vietnamese specialized institutions. Russian-Vietnamese 
cooperation is aimed at timely detection and effective response to any potential biological threat and, 
accordingly, ensuring national sovereignty in the field of biological security.

В современном мире угроза инфекционных болезней носит глобальный харак-
тер как для общественного здоровья, так и для социально-экономического благопо-
лучия населения. Биологические угрозы в основном имеют естественную природу, 
связанную с новыми и возвращающимися инфекциями, но не вызывает сомнений, 
что их глобальное распространение обусловлено, прежде всего, антропогенным фак-
тором. Кроме того, имеется реальная опасность возникновения спровоцированных 
вспышек инфекционных заболеваний в результате случайной утечки инфекционных 
агентов или преднамеренной биологической атаки. В связи с этим в целях наращи-
вания готовности и повышения эффективности контроля биологических угроз не-
обходимо создавать и поддерживать базовые возможности, необходимые для свое
временного обнаружения и эффективного реагирования на любые потенциальные 
угрозы биологического характера.
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Исторический и недавний опыт показывает, что регион Юго-Восточной Азии 
является горячей точкой для возникновения и глобального распространения опас-
ных инфекций – отсюда берут свое начало все семь пандемий холеры, вторая и тре-
тья пандемии чумы. В настоящее время спектр угроз и эпидемиологических рисков, 
обусловленных инфекционными болезнями, в регионе достаточно широк. Это пре-
жде всего «новые», недавно появившиеся вирусные инфекции, демонстрирующие 
потенциал глобального распространения – тяжелый острый респираторный синдром 
(SARS), ближневосточный коронавирусный респираторный синдром (MERS-CoV), 
тяжелая острая респираторная инфекция, вызываемая коронавирусом SARS-CoV-2, 
различные варианты высокопатогенного гриппа птиц, вирусный энцефалит Nipah и 
ряд других.

Во Вьетнаме масштабно проявляют себя арбовирусные трансмиссивные ли-
хорадки (денге, японский энцефалит и др.); в стране присутствуют «спящие» при-
родные очаги чумы, Вьетнам является эндемичным по мелиоидозу, лептоспирозу, 
малярии, лихорадке цуцугамуши и ряду других опасных инфекционных болезней 
различной природы. Лихорадка цуцугамуши считается наиболее распространенным 
риккетсиозом среди случаев острых лихорадок неясного генеза, за которым следуют 
эндемический сыпной тиф и лептоспироз. Важной проблемой является высокая за-
болеваемость диареями неясной этиологии.

Инфекции не признают границ, в связи с этим предупреждение и разработка со-
ответствующих контрмер требует международных усилий. Российско-вьетнамское 
сотрудничество в целях эффективного предотвращения вспышек инфекционных 
заболеваний, обеспечения готовности к проведению профилактических и противо-
эпидемических мероприятий с российской стороны осуществляется Роспотребнад-
зором в рамках реализации распоряжений Правительства Российской Федерации 
от 19.08.2017 № 1789-р и от 13.07.2019 № 1536-р и, с 2023 г., – федерального проекта 
«Санитарный щит». Во Вьетнаме уникальную возможность для организации скоор-
динированного партнерского научно-практического сотрудничества Роспотребнадзора 
и профильных учреждений СРВ по противодействию современным угрозам в области 
общественного здравоохранения предоставляет Российско-Вьетнамский Тропический 
научно-исследовательский и технологический центр (Тропический центр).

За последние годы совместными усилиями Роспотребнадзора и Тропическо-
го центра в целях наращивания готовности и повышения эффективности контроля 
угроз биологического характера проделан огромный объем работы по оценке эпиде-
миологических рисков и изучению актуальных для Вьетнама возбудителей опасных, 
природно-очаговых и социально значимых инфекционных болезней, совершенствова-
нию нормативно-методического обеспечения их лабораторной диагностики, что соз-
дает основу для прогнозирования распространения инфекций на территории Вьетна-
ма и оценки рисков, связанных с возможностью их заноса в Российскую Федерацию. 

Разработаны и апробированы новые средства выявления вирусных и бактери-
альных патогенов, превосходящие имеющиеся зарубежные аналоги. Исследования 
популяционного иммунитета населения различных районов Вьетнама в отношении 
вирусных гепатитов, мелиоидоза и трематодозов позволяют выработать рекоменда-
ции по совершенствованию профилактики этих инфекций. Проводится подготовка 
кадров по обеспечению готовности к чрезвычайным ситуациям биологического ха-
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рактера, в том числе посредством проведения совместных учений. Готовятся и защи-
щаются кандидатские диссертации.

Создание современной лабораторной базы, обеспечивающей все потребности 
мониторинга и контроля эпидемиологической ситуации, является одним из приори-
тетных условий национального суверенитета в области биологической безопасности. 
В этом направлении совместными усилиями также проделан большой объем работы.  
Функционирование созданной в Тропическом центре опорной базы мониторинга 
эпидемиологической ситуации в регионе Юго-Восточной Азии поддерживается как 
за счет активной работы специалистов Роспотребнадзора, так и за счет укрепления 
оснащенности специализированным лабораторным оборудованием. Поставлено и 
введено в эксплуатацию более 50 единиц высокотехнологичного оборудования для 
мониторинговых и диагностических исследований, в  том числе оборудование для 
проведения углубленных молекулярно-генетических исследований патогенов. Пере-
данная вьетнамской стороне мобильная лаборатория на базе КамАЗ для мониторин-
га природных очагов инфекционных болезней оснащена современными средствами 
экспресс-диагностики и электронного картографирования обследуемых территорий 
с использованием геоинформационных систем. В 2024 г. Тропическому центру пере-
дается вторая мобильная лаборатория, оборудованная в соответствии с III уровнем 
биобезопасности. Отдельная большая задача – проектирование и формирование ста-
ционарных лабораторных помещений III уровня биобезопасности и в этом направ-
лении проводится активная совместная работа.

В 2024 г. и в последующее пятилетие на базе Тропического центра планирует-
ся существенное расширение возможностей реализации совместных комплексных 
исследовательских проектов по противодействию биологическим угрозам, что по-
зволит обеспечить постоянное наращивание и укрепление потенциала Российско-
Вьетнамского сотрудничества в обеспечении санитарно-эпидемиологического бла-
гополучия населения и реагирования на заносы и распространение инфекционных и 
паразитарных болезней.
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УДК 341.735:616.915+616.916.1+616.316.5-002.12
 Топтыгина А.П., Жердева П.Е.

КОРЬ – КРАСНУХА – ПАРОТИТ. ЧТО С ИММУНИТЕТОМ?
ФБУН «Московский научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии  

им. Г.Н. Габричевского» Роспотребнадзора, Москва, Российская Федерация

Проводимая в России программа вакцинации против кори, краснухи и эпидемического па-
ротита привела к существенному снижению заболеваемости этими инфекциями, однако даже на 
территориях с высоким охватом прививками регистрируются вспышки кори и эпидемического па-
ротита. Кроме непривитых, в указанные заболевания вовлекаются молодые привитые в детстве 
взрослые. Цель работы – сопоставить состояние гуморального иммунитета к вирусам кори, красну-
хи и эпидемического паротита у здоровых людей разного возраста с иммунным ответом у больных 
корью и эпидемическим паротитом. Исследован уровень антител к этим инфекциям у 700 жителей 
Московского региона методом ИФА. Серопревалентность к вирусу краснухи в возрастных группах 
6–13 лет и старше колебалась около 90 %, к вирусу эпидемического паротита в возрастных группах 
18–30 лет и старше – около 70 %, к вирусу кори снизилась в группе 18–30 лет до 50 %, медленно 
нарастая до 88 % в группе старше 51 года, что ниже расчетных параметров коллективного имму-
нитета. Считаем необходимым тестировать учеников 10–11-х классов на наличие антител к кори 
и прививать серонегативных.

Toptygina A.P., Zherdeva P.E.
MEASLES – RUBELLA – MUMPS. WHAT ABOUT THE IMMUNITY?

G.N. Gabrichevsky Moscow Research Institute of Epidemiology and Microbiology of the Rospotrebnadzor, 
Moscow, Russian Federation

The vaccination program against measles, rubella and mumps in Russia has led to a significant 
decrease in the incidence of these infections. However, outbreaks of measles and mumps are recorded 
even in areas with high vaccination coverage. In addition to the unvaccinated, young adults vaccinated in 
childhood are involved in these diseases. Objective: to compare the state of humoral immunity to measles, 
rubella and mumps viruses in healthy people of different ages with the immune response in patients with 
measles and mumps. The antibody levels to these infections in 700 residents of the Moscow region was 
studied using ELISA. Seroprevalence to rubella virus in the age groups of 6–13 years and older ranged 
about 90 %, to mumps virus in the age groups of 18–30 years and older ranged about 70 %, to measles 
virus decreased to 50 % in the group of 18–30 years, slowly increasing to 88 % in the group over 51 years, 
which is lower than the calculated herd immunity. We consider it necessary to test students in grades 
10–11 for the presence of antibodies to measles and vaccinate seronegative ones.

Против таких инфекций, как корь, краснуха и эпидемический паротит, суще-
ствуют высокоэффективные вакцины, однако даже на территориях с высоким охва-
том прививками регистрируются вспышки кори и эпидемического паротита, тогда 
как относительно краснухи Россия имеет статус территории, элиминировавшей за-
болевание. Кроме непривитых, в указанные заболевания вовлекаются молодые при-
витые в детстве взрослые. Считается, что причиной является истощение поствакци-
нального гуморального иммунитета на фоне снижения естественного бустирования 
за счет уменьшения циркуляции диких штаммов вирусов. Предположение, что вирус 
кори ускользает от воздействия антител из-за мутаций, не подтвердилось, так как 
поствакцинальные антитела хорошо нейтрализуют D8-вариант вируса, превалирую
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щий в нашей стране и в мире. Вслед за отменой ограничительных мероприятий, 
связанных с пандемией COVID-19, резко возросла заболеваемость корью в нашей 
стране, превысив в 2023–2024 гг. параметры за весь XXI в.

Цель работы – сопоставить состояние гуморального иммунитета к вирусам 
кори, краснухи и эпидемического паротита у здоровых людей разного возраста с им-
мунным ответом у больных корью и эпидемическим паротитом.

Материалом исследования являлись сыворотки крови от 700  условно здоро-
вых жителей Московского региона. Обследованные были разделены на возрастные 
группы, в каждой по 100 человек. Работа одобрена локальным этическим комитетом 
ФБУН МНИИЭМ им. Г.Н. Габричевского (протокол от 12.03.2024 № 69). Биологиче-
ский материал отбирался из локтевой вены в вакуумную пробирку, сыворотку крови 
получали центрифугированием, разливали в пробирки Эппендорфа, замораживали 
и хранили при минус 70 °С. Уровень антител определяли методом ИФА с помощью 
наборов «ВектоКорь IgG», «ВектоКраснуха IgG» и «ВектоПаротит-IgG» (АО «Век-
тор-Бест», Россия) согласно инструкции производителя. Полученные результаты 
были подвергнуты статистической обработке с вычислением медианы, первой и тре-
тьей квартили.

В предпринятом в 2013 г. аналогичном исследовании было показано, что уро-
вень серопревалентности у детей нарастал с возрастом и достигал в группе 7–14 лет 
81 % для кори, 92 % – для краснухи и 79 % – для эпидемического паротита. В бо-
лее старших группах серопревалентность к краснухе составила 90 % и выше, а для 
эпидемического паротита постепенно снижалась до 70 % и 55 % для вируса кори в 
группе 18–30 лет. Именно в этой возрастной группе отмечалась максимальная за-
болеваемость корью. Спустя 10 лет, в 2023 г., на той же территории у детей группы 
1 года – 5 лет, которые должны быть привиты однократно вакциной от этих инфек-
ций, уровень серопозитивных снизился на 5–7 %, в возрастной группе 6–13 лет, ко-
торая должна быть дважды привита, процент серопозитивных нарастал и значимо не 
отличался от соответствующих уровней 2013 г. В старших группах серопревалент-
ность к вирусу краснухи колебалась в пределах 90 %, что не отличалось от 2013 г., 
тогда как в группе 18–30 лет серопревалентность к вирусу эпидемического паротита 
снизилась до 72 % и колебалась около 70 % в более старших группах, и только в воз-
растной группе старше 51 года достигла 90 %, что превышало контрольные цифры 
коллективного иммунитет для этой инфекции (82 %). Процент серопозитивных к ви-
русу кори в группе 18–30 лет снизился до 50 %. Если в 2013 г. серопревалентность 
к кори в более старших группах постепенно нарастала, достигая уровня 95 % в воз-
растной группе старше 51 года, то в 2023 г. она колебалась около 65 %, а в группе 
старше 51  года достигала лишь 88 %, что все еще было ниже контрольных цифр 
коллективного иммунитета (92–95 %) для этой инфекции. То есть ни одна возрастная 
группа в обследованной популяции не достигла уровня серопревалентности к кори, 
необходимого для прерывания цепочек распространения инфекции. Это объясняет, 
почему в 2023 г. в стране был отмечен самый высокий подъем заболеваемости корью 
с начала XXI в. (почти 13 тыс. заболевших). 

Эта тенденция складывалась постепенно. Так, в 2013 г. среди больных корью 
все дети отвечали первичным типом иммунного ответа, то есть только непривитые 
дети болели корью, а среди взрослых лишь 15–18 % заболевших отвечали вторич-
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ным типом иммунного ответа, то есть были привиты в детстве, но заболели в связи 
с утратой противокоревых антител в процессе жизни. Уже в 2019 г. 40–50 % заболев-
ших корью взрослых отвечали на инфекцию вторичным типом иммунного ответа, 
что свидетельствует о том, что они были привиты в детстве, но утеряли противо-
коревые антитела в процессе жизни. И в группе подростков 15–17 лет 18 % забо-
левших отвечали вторичным типом иммунного ответа на вирус кори. Далеко не все 
люди теряют со временем противокоревые антитела, но люди с низким уровнем ан-
тительного ответа в условиях отсутствия бустирования дикими штаммами вируса 
кори более подвержены такой утрате. Проводимые нами наблюдения за одними и 
теми же детьми, привитыми от кори в 1 год и перед ревакцинацией в 6 лет, позволи-
ли выявить тенденцию к снижению уровня антител, особенно у низко ответивших 
на прививку. Еще более выраженное снижение уровня антител со временем было 
обнаружено у детей, привитых против эпидемического паротита. При обследовании 
взрослых, заболевших этой инфекцией, 26,3 % отвечали вторичным типом иммун-
ного ответа, то есть эти больные были привиты в детстве, но заболели из-за утраты 
противопаротитных антител.

В заключение следует отметить, что не у всех людей формируется пожизненный 
иммунитет после вакцинации, по крайней мере, к вирусам кори и эпидемического 
паротита. В условиях снижения циркуляции диких штаммов отсутствует естествен-
ное бустирование привитых, и у людей с изначально не высоким уровнем поствак-
цинальных антител возможно снижение этого уровня вплоть до полной утраты. Та-
кие люди числятся привитыми, но на деле они не защищены от инфекции. Даже 
если у них сохраняется Т-клеточный иммунитет к кори, это не защищает от инфици-
рования таких людей. Т-клеточный иммунитет способствует быстрой элиминации 
вирусов из организма, но не может препятствовать инфицированию. В связи с этим 
считаем целесообразным проводить тестирование учеников 10-х классов, когда уже 
выражено снижение уровня антител к кори, и вакцинацию серонегативных в 11-м 
классе. То есть третья доза вакцины показана, по нашему мнению, не всем, а только 
серонегативным. Это поможет повысить уровень серопревалентности к кори, с од-
ной стороны, и избежать перестимулирования иммунитета у серопозитивной части 
населения. Последовательное выполнение такой программы позволит взять под кон-
троль заболеваемость корью и избежать подъемов заболевания, как в 2023–2024 гг.



302

Proceedings of the V International Scientific-and-Practical Conference on Countering Infectious 
Diseases (12–13 December, 2024, Saint Petersburg)

УДК 616.98:578.833.28(470)
 Удовиченко С.К., Гусев Е.А., Путинцева Е.В., Топорков А.В.

О РАСПРОСТРАНЕНИИ ЛИХОРАДКИ ЗАПАДНОГО НИЛА НА ТЕРРИТОРИИ РОССИИ
ФКУЗ «Волгоградский научно-исследовательский противочумный институт» Роспотребнадзора, 

Волгоград, Российская Федерация

В настоящее время ареал вируса Западного Нила (ВЗН) и лихорадки Западного Нила (ЛЗН) 
в России продолжает изучаться. Северная граница ареала выявления случаев ЛЗН в европейской 
части России находится на уровне Костромской области, в Западной Сибири – на уровне Ханты-
Мансийского автономного округа – Югры. В регионе Восточной Сибири случай лабораторно под-
твержден только в Республике Хакасия, на Дальнем Востоке – в Хабаровском крае. В целом мест-
ные случаи заражения ВЗН зарегистрированы в 49 субъектах. Северными территориями обнаруже-
ния ВЗН в зоо-энтомологическом материале являются Ненецкий автономный округ, Архангельская 
область, республики Карелия и Коми. Получение новых данных о распространении этой инфекции 
может быть обеспечено интенсификацией поисковых научных исследований и существенным по-
вышением эффективности плановых мероприятий эпидемиологического надзора.

Udovichenko S.K., Gusev E.A., Putintseva E.V., Toporkov A.V.
ON THE SPREAD OF WEST NILE FEVER IN RUSSIA

Volgograd Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Volgograd, Russian Federation

Currently, the range of West Nile virus (WNV) and West Nile fever (WNF) in Russia is still under 
study. The northern boundary of the areal of WNV cases in the European part of Russia is at the level of 
the Kostroma Region, in Western Siberia – the Khanty-Mansi Autonomous District – Yugra. In the region 
of Eastern Siberia, the case was laboratory confirmed only in the Republic of Khakassia, in the Far East – 
in the Khabarovsk Territory. In total, local cases of WNV infection have been registered in 49 constituent 
entities. The northern territories where WNV has been detected in zoo-entomological material are the 
Nenets Autonomous District, Arkhangelsk Region, the Republics of Karelia and Komi. Obtaining new data 
on the spread of this infection can be ensured through intensifying exploratory scientific research and 
significantly increasing the effectiveness of planned epidemiological surveillance activities.

Изучение ареала возбудителя и нозоареала является актуальной научной про-
блемой в эпидемиологии, поскольку без этих знаний невозможно адекватно плани-
ровать и проводить комплекс мероприятий эпидемиологического надзора на терри-
ториальном, региональном и национальном уровнях. В отношении отдельных видов 
возбудителей инфекционных болезней, экологически связанных с носителями и пе-
реносчиками, характеризующимися высокой мобильностью, установление области 
их естественного распространения представляется крайне сложной задачей. К чис-
лу таких патогенов относится вирус Западного Нила (ВЗН) – вирус, природным ре-
зервуаром которого являются различные виды перелетных, мигрирующих и оседлых 
птиц, а основными переносчиками – комары. Начало изучения ВЗН в России дати-
руется 1963 г., однако исследования, направленные на уточнение ареала циркуляции 
вируса, продолжаются до сих пор. 

Цель настоящей работы – обобщить данные об ареале вируса Западного Нила 
и лихорадки Западного Нила (ЛЗН) на территории России.
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Материалы и методы. Использованы данные управлений Роспотребнадзора 
по субъектам Российской Федераций, представленные в Референс-центр по мони-
торингу за возбудителем ЛЗН (ФКУЗ «Волгоградский научно-исследовательский 
противочумный институт» Роспотребнадзора) в  2009–2024  гг., результаты соб-
ственных исследований, данные аналитических обзоров и прогнозов активности 
природных очагов инфекционных болезней в Российской Федерации, опублико-
ванные Роспотребнадзором, научные труды и диссертационные работы. Метод – 
эпидемиологический. 

Результаты. В 1970–1980-е гг. Всероссийским центром по экологии вирусов 
на базе Института вирусологии имени Д.И. Ивановского АМН CCCР и его опор-
ными базами реализована программа мониторинговых исследований по изучению 
вирусов, в том числе ВЗН, в России. В отношении ВЗН получены данные об им-
мунной прослойке у населения 27 субъектов [Атлас распространения, 2001]. Изо-
ляты возбудителя выделены от носителей и переносчиков в Краснодарском крае, 
Республике Татарстан, Омской области. Однако случаи ЛЗН до 1999 г. были вы-
явлены только на территории Астраханской области (в  1967  г. – 12, 1989  г. – 1, 
1990–1996 гг. – 10, 1997 г. – 8, 1998 г. – 9) [Сборник материалов, 2011].

После регистрации первых эпидемических вспышек ЛЗН в 1999 г. на юге стра-
ны (официально: 380 случаев в Волгоградской области и 95 – в Астраханской), ко-
личество территорий, на которых диагностированы случаи заболевания, неуклонно 
увеличивалось. Этому способствовала реализация организационных, методических, 
исполнительских и контрольных мероприятий эпидемиологического надзора за ЛЗН 
в отдельных субъектах страны. Заболеваемость населения в результате местной пе-
редачи ВЗН в 2000 г. подтверждена в 3 субъектах, в 2006 г. – 4, 2010 г. – 8, 2011 г. – 9, 
2012 г. – 18, 2013 г. – 19, 2018 г. – 20, 2019 г. – 22, 2021 г. – 24, 2022 г. – 29, 2023 г. – 41, 
2024 г. (на ноябрь) – 49. 

В настоящее время северная граница ареала выявления случаев заболевания 
в европейской части России находится на уровне Костромской области, в Западной 
Сибири – на уровне Ханты-Мансийского автономного округа – Югры. В  регионе 
Восточной Сибири случаи ЛЗН лабораторно подтверждены только в Республике 
Хакасия, на Дальнем Востоке – в Хабаровском крае (без включения в форму ста-
тистической отчетности). При этом область распространения ВЗН включает более 
северные территории, поскольку его находки в зоо-энтомологическом материале 
в европейской части России выявлены в Ненецком автономном округе, Архангель-
ской области, республиках Карелия и Коми. Очевидно, что на территориях, распо-
ложенных южнее установленных границ ареала, имеются условия для формирова-
ния очагов ЛЗН. Наблюдаемое в последние годы увеличение числа территорий, где 
выявляют случаи заболевания и маркеры ЛЗН в объектах внешней среды, связано 
в первую очередь с интенсификацией научных исследований (Референс-центром, 
ФБУН ГНЦ ВБ «Вектор» Роспотребнадзора и другими научно-исследовательскими 
учреждениями). 

Помимо расширения территорий проведения мониторинговых исследований, 
изменения ареала ВЗН и ЛЗН в России связаны с существенными климатически-
ми изменениями. Согласно оценочным данным Росгидромета, со второй половины 
XX в. над поверхностью территории России наблюдается рост среднегодовой темпе-
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ратуры, темп которого составляет 0,5 °С в десятилетие [Третий оценочный доклад, 
2022], что безусловно способствует появлению в регионах умеренно климатической 
зоны более благоприятных условий для циркуляции ВЗН. Также установлена смена 
доминирующего варианта ВЗН (с 1-го на 2-й генотип), вероятно, лучше адаптиро-
ванного к условиям умеренного климата, что проявилось расширением ареала ЛЗН 
не только в России, но и Европе (регистрация местных случаев в Германии с 2019 г., 
в Нидерландах – с 2020 г.).

Обобщая данные эпидемиологического надзора за ЛЗН в России, отметим, что 
доказательства циркуляции ВЗН до настоящего времени не получены на территории 
Псковской, Мурманской, Кемеровской, Вологодской, Ленинградской, Свердловской 
областей, Ямало-Ненецкого и Чукотского автономных округов. На отдельных тер-
риториях, эндемичных по клещевому вирусному энцефалиту, в связи с тем, что не 
были проведены исследования, подтверждающие специфичность выявленных анти-
генов ВЗН в зоолого-энтомологическом материале и антител к возбудителю в сыво-
ротках крови здорового населения, данные требуют уточнения в Вологодской, Ир-
кутской, Калининградской, Амурской, Магаданской областях, г. Санкт-Петербурге, 
Алтайском, Красноярском, Камчатском краях, республиках Бурятия, Саха, Алтай, 
Еврейской автономной области.

Область циркуляции ВЗН в России включает территории всех климатических 
зон, за исключением зоны вечной мерзлоты. Однако в настоящее время границы аре-
ала ВЗН и ЛЗН находятся на стадии уточнения. Существенное увеличение в 2022–
2024 гг. числа территорий России с впервые выявленными местными случаями ЛЗН 
или находками маркеров возбудителя в полевом материале является результатом 
усиления мониторинговых исследований, проводимых научно-исследовательскими 
учреждениями. Однако, безусловно, получение новых данных о распространении 
ЛЗН также должно быть обеспечено существенным повышением эффективности 
плановых мероприятий эпидемиологического надзора за ЛЗН в субъектах Россий-
ской Федерации.
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УДК 578.891:616-07
 Федакова Ю.В., Войцеховская Я.А., Черкашина А.С., Акимкин В.Г.

ПОЛУЧЕНИЕ ПОЛНОГЕНОМНОГО РНК-ЗАЩИЩЕННОГО КОНТРОЛЯ  
ВИРУСА ГЕПАТИТА С

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

Для проверки качества работы диагностических тест-систем на гепатит С используется плаз-
ма крови с высоким содержанием вируса. Существуют проблемы при ее получении и необходимо-
сти повышенных мер безопасности при работе. В  качестве альтернативы могут использоваться 
РНК-защищенные контроли, которые представляют собой фаговые частицы, не являющиеся па-
тогенными для человека. В данной работе мы предлагаем методику получения фаговых частиц 
MS2 с содержанием полного генома вируса гепатита С, с использованием двуплазмидной системы. 
Этапы создания включают в себя амплификацию полного генома, клонирование в плазмидные век-
тора и получение фаговых частиц в клетках Escherichia coli. Проверка полученных бактериофагов 
методами ОТ-ПЦР с использованием in-house методик подтвердила их качество и эффективность 
работы наравне с клиническими образцами.

Fedakova Yu.V., Voitsekhovskaya Ya.A., Cherkashina A.S., Akimkin V.G.
OBTAINING A WHOLE-GENOME RNA-PROTECTED CONTROL  

OF THE HEPATITIS C VIRUS
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

To test the quality of diagnostic test systems for hepatitis C, blood plasma with high virus content 
is used. There are issues in its production and the need for increased safety measures during the work. 
RNA-protected controls can be used as an alternative; they are phage particles that are not pathogenic for 
humans. In this paper, we propose a method for obtaining MS2 phage particles containing the full genome 
of the hepatitis C virus, using a two-plasmid system. The stages of creation include amplification of the full 
genome, cloning into plasmid vectors and obtaining phage particles in Escherichia coli cells. Testing of the 
obtained bacteriophages by RT-PCR methods using in-house techniques has confirmed their quality and 
efficiency on par with clinical samples.

В настоящее время существует проблема получения плазмы крови с высоким 
вирусным титром от пациентов с гепатитом С (HCV). Такие образцы используются 
в молекулярной диагностике при проверке качества работы диагностических тест-
систем. Недостатком образцов плазмы крови, содержащих HCV, является их высо-
кий инфекционный потенциал и необходимость повышенных мер безопасности при 
работе. Альтернативой плазме крови с содержанием вируса являются рекомбинант-
ные РНК-защищенные контроли. Эти контроли представляют собой фаговые части-
цы, которые не патогенны для человека и могут использоваться для работы в ла-
бораториях III–IV групп безопасности. РНК-защищенные контроли также проходят 
через все стадии анализа, что позволяет судить о качестве проведения всех этапов 
от выделения РНК до постановки ПЦР. 

В связи с этим нашей задачей была разработка РНК-защищенного контроля, со-
держащего полный геном вируса гепатита С, который мог бы заменить клинические 
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образцы плазмы крови и использоваться как универсальный контроль для различ-
ных тест-систем на гепатит С. 

Цель работы – клонирование генома вируса гепатита С и получение полноге-
номного РНК-защищенного контроля.

Материалы и методы. Фрагменты генома вируса гепатита С (HCV) геноти-
па 1b получали из клинических образцов плазмы крови. Выделение РНК проводи-
лось по стандартной методике набором «РИБО-преп». кДНК получали из выделен-
ной РНК с помощью набора для обратной транскрипции «Реверта L». Фрагменты ге-
нома были амлифицированы со специфических праймеров с реагентами Q5 High-Fi-
delity DNA Polymerase (NEB) и клонированы в плазмидные вектора по стандартной 
методике. Полученные плазмиды выделены и очищены набором Monarch Kits for 
Plasmid Purification (NEB). Частицы бактериофага MS2, содержащие геном гепати-
та  С, получены с помощью двухплазмидной системы в клетках экспрессионного 
штамма Escherichia coli SHuffle T7. Далее они были очищены в градиенте хлорида 
цезия. Проверка полученных бактериофагов в тест-системе осуществлялась с помо-
щью ОТ-ПЦР с детекцией в режиме реального времени. Секвенирование фрагмен-
тов, амлифицированных с кДНК бактериофагов, осуществлялось по методу Сэнгера 
на генетическом анализаторе ABI 3500 Applied Biosystems.

Результаты. Были амплифицированы части полного генома вируса гепатита С 
(9,4 т.п.н), которые далее собраны в 4 фрагмента размером 2–3 т.п.н., покрывающих 
весь геном HCV в шахматном порядке. Стандартная методика сборки фаговых ча-
стиц MS2 не позволяет упаковывать фрагменты размером более 1 т.п.н. Поэтому мы 
использовали двухплазмидную систему для сборки фаговых частиц MS2, разрабо-
танную ранее в нашей лаборатории для возможности клонирования больших фраг-
ментов. Она состоит из плазмиды WFk4, в которой содержатся гены упаковочных 
белков бактериофага, и плазмиды pLysS_ms2, в которую клонируется нужная встав-
ка. Плазмида WFk4 трансформировалась в экспрессионный штамм E. coli SHuffle T7, 
из которого получали компетентные клетки. Далее в них трансформировали плазми-
ду pLysS_ms2 со вставкой генома гепатита С. Из полученных клеток индуцировали 
сборку MS2 фагов и очищали их в градиенте хлорида цезия. Для упаковки полного 
генома получены 4 различных РНК-защищенных контроля, которые затем смешива-
лись в эквимолярном соотношении для получения общей фракции. 

Затем осуществлялась трехэтапная проверка смеси полученных РНК-защищен-
ных контролей. Тестирование смеси фаговых частиц проводилось методом ОТ-ПЦР 
с использованием in-house методик, направленных на выявление фрагментов гено-
ма HCV, соответствующих фрагментам генома HCV всех четырех фаговых частиц, 
и подтвердило одинаковую эффективность амплификации каждого из четырех фраг-
ментов. Сравнительный анализ эффективности работы указанных in-house методик на 
клинических образцах и фаговых контролях также показал идентичные результаты. 

Таким образом, в работе получен полногеномный РНК-защищенный контроль 
вируса гепатита С, который может использоваться для верификации работы диаг
ностических тест-систем на основе методов амплификации нуклеиновых кислот 
(МАНК). 
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УДК 578.825.11
 Филатова Е.Н., Сахарнов Н.А., Суслов Н.А., Попкова М.И., Уткин О.В.

ОСОБЕННОСТИ ТЕЧЕНИЯ ВГЧ6В-ИНФЕКЦИИ У ДЕТЕЙ В ЗАВИСИМОСТИ  
ОТ МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКОГО ПОЛИМОРФИЗМА ВИРУСА

ФБУН «Нижегородский научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии  
им. академика И.Н. Блохиной» Роспотребнадзора, Нижний Новгород, Российская Федерация

Исследовано молекулярно-генетическое разнообразие вируса герпеса человека 6В (ВГЧ6В), 
циркулирующего среди детей Нижегородского региона. Продемонстрирована циркуляция четырех 
геновариантов ВГЧ6В: ВГЧ6В/GV2b, ВГЧ6В/GV2e (доминирующие геноварианты), ВГЧ6/GV1a и ВГ-
Ч6В/GV2a (минорные геноварианты). Показано влияние геноварианта ВГЧ6В, а  также вирусной 
нагрузки ВГЧ6 и коинфицирования вирусом Эпштейна – Барр (ВЭБ) на клинико-лабораторные ха-
рактеристики ВГЧ6-инфекции. ВГЧ6-инфекция геновариантом ВГЧ6В/GV2e сопровождается повы-
шением частоты случаев лимфоцитоза и увеличения содержания АСАТ и АЛАТ в крови. При инфи-
цировании геновариантом ВГЧ6В/GV2b чаще наблюдали повышение относительного содержания 
зрелых нейтрофилов. Возрастание вирусной нагрузки ВГЧ6 в лейкоцитах сопровождалось усиле-
нием симптомов интоксикации, а вирусной нагрузки ВЭБ – симптомов лимфаденопатии, гепатос-
пленомегалии и острого тонзиллита. Изменения лабораторных показателей при коинфицировании 
ВЭБ выражались в возрастании частоты лимфоцитозов, в то время как при ВГЧ6-моноинфекции 
чаще наблюдали нейтрофилию. Полученные результаты свидетельствуют о высокой значимости 
молекулярно-генетической расшифровки этиологии ВГЧ6-ассоциированных заболеваний.

Filatova E.N., Sakharnov N.A., Suslov N.A., Popkova M.I., Utkin O.V.
CHARACTERISTICS OF THE COURSE OF HHV6B INFECTION IN CHILDREN 

DEPENDING ON THE MOLECULAR-GENETIC POLYMORPHISM OF THE VIRUS
Nizhny Novgorod Research Institute of Epidemiology and Microbiology named after Academician  

I.N. Blokhina of the Rospotrebnadzor, Nizhny Novgorod, Russian Federation

The molecular-genetic diversity of human herpes virus 6B (HHV6B) circulating among 
children in the Nizhny Novgorod region was studied. The circulation of four HHV6B genovariants was 
demonstrated: HHV6B/GV2b, HHV6B/GV2e (dominant genovariants), HHV6/GV1a and HHV6B/GV2a 
(minor genovariants). The influence of the HHV6B genovariant, as well as the HHV6 viral load and EBV 
coinfection on the clinical and laboratory characteristics of HHV6 infection was shown. HHV6 infection with 
the HHV6B/GV2e genovariant is accompanied by an increase in the incidence of lymphocytosis and an 
increase in the content of AST and ALAT in the blood. Infection with the HHV6B/GV2b genovariant was 
more often accompanied by an increase in the relative content of mature neutrophils. The increase in the 
HHV6 viral load in leukocytes was accompanied by an increase in intoxication symptoms and the EBV 
viral load was manifested by symptoms of lymphadenopathy, hepatosplenomegaly and acute tonsillitis. 
Changes in laboratory parameters in EBV co-infection were expressed in an increase in the frequency of 
lymphocytosis, while in HHV6 mono-infection, neutrophilia was more often observed. The obtained results 
indicate the high significance of molecular-genetic differentiation of the etiology of HHV6-associated 
diseases.

На сегодняшний день молекулярно-генетический мониторинг является неотъ-
емлемой компонентой эпидемиологического надзора за возбудителями социально 
значимых инфекционных заболеваний, таких как ВИЧ, вирусы гепатита В и С, вирус 
гриппа, вирус SARS-CoV-2, возбудители острых кишечных инфекций и др. Необхо-
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димость учитывать генотпип возбудителя обусловлен его влиянием как на эпидеми-
ческий процесс, так и на клинические проявления заболевания, а значит, и на выбор 
оптимальной тактики лечения и профилактики. 

Roseolovirus humanbeta6b (вирус герпеса человека 6В, ВГЧ6В) – убиквитарный 
патоген, инфицирующий более 90–95 % взрослого населения крупных городов мира, 
генетическое разнообразие которого до сих пор не изучено. Известно, что вирус 
ассоциирован с множеством заболеваний, включая внезапную детскую экзантему, 
лихорадку неясного генеза, мононуклеозподобный синдром, а также расстройства, 
протекающие с поражением органов центральной нервной и сердечно-сосудистой 
систем. В основе такого разнообразия клинических проявлений ВГЧ6В-инфекции 
(ВГЧ6и) может лежать молекулярно-генетический полиморфизм вируса, однако на 
сегодняшний день данный аспект ВГЧ6В-патологии остается неизученным.

Целью данного исследования стало изучение взаимосвязи между клинико-
лабораторными показателями ВГЧ6В-инфекции и молекулярно-генетическими ха-
рактеристиками вируса.

Материалы и методы. Материалом для исследования послужили образцы лей-
коцитов периферической крови и слюны детей 1 года – 16 лет, поступивших в ста-
ционары ЛПУ Нижнего Новгорода с симптомами мононуклеозподобного синдрома 
(МПС, n=104), а также проходивших диспансеризацию практически здоровых детей 
сопоставимого возраста (n=71). В исследуемых образцах лейкоцитов и/или слюны 
с использованием тест-системы «АмплиСенс®  EBV/CMV/HHV6A/B-cкрин-FL»  
(ФБУН ЦНИИЭ Роспотребнадзра) проводили определение содержания ДНК 
ВГЧ6. В  положительных образцах выполняли дифференциальную диагностику  
ВГЧ6А и ВГЧ6В, используя разработанный нами лабораторный вариант качествен-
ной ПЦР-тест-системы (патент РФ № RU2805956C1 от 20.02.2023, ФБУН ННИИЭМ 
Роспотребнадзора). При выполнении исследования методом ПЦР нарабатывали фраг-
мент гена U90 ВГЧ6В – U90B(part431) (координаты фрагмента 136206–136636 н.о. 
относительно референсной последовательности NCBI ID X83413), нуклеотидную 
последовательность которого далее расшифровали методом секвенирования по Сэн-
геру. Геновариант ВГЧ6В определяли согласно разработанной нами классификации 
на основании нуклеотидов в позициях 136505, 136507, 136522, 136524, 136568 гено-
ма вируса.

У детей с МПС были проанализированы 38 клинических и лабораторных при-
знаков заболевания, объединенных в 9  групп симптомов: синдром интоксикации, 
острый тонзиллит, гепатоспленомегалия, лимфаденопатия, лейкоцитарные пока-
затели, гематологические показатели, показатели синдрома цитолиза и биохимия 
клеток. Также проанализированы показатели содержания ДНК ВГЧ6 в лейкоцитах 
крови и слюне и содержания ДНК ВЭБ в лейкоцитах крови. Для оценки взаимосвязи 
геноварианта ВГЧ6В и признаков МПС использовали следующие статистические 
методы: критерий хи-квадрат Пирсона, точный критерий Фишера, множественный 
факторный анализ, критерий Манна – Уитни, ранговая корреляция Спирмена.

На основании количества ДНК ВГЧ6 и наличия ДНК вируса Эпштейна – Барр 
(ВЭБ) в лейкоцитах крови обследованные дети с МПС были разделены на 4 группы 
сравнения: дети с активной ВГЧ6и, не инфицированные (n=8) и инфицированные 
ВЭБ (n=5), и дети с латентной ВГЧ6и, не инфицированные (n=24) и инфицирован-
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ные (n=67) ВЭБ. В группы с активной ВГЧ6и вошли дети с содержанием ДНК ВГЧ6 
в лейкоцитах крови ≥10 копий/105 клеток, в группы с латентной ВГЧ6и – с содержа-
нием ДНК ВГЧ6 менее 10 копий/105 клеток. 

Результаты. Среди детей Нижегородского региона выявлена циркуляция че-
тырех геновариантов ВГЧ6В. Европейский геновариант ВГЧ6В/GV2b и ниже-
городский геновариант ВГЧ6В/GV2e являются доминирующими, они выявлены 
в 70–100 % образцов каждой группы сравнения. Минорные геноварианты ВГЧ6В/
GV1a и азиатский ВГЧ6В/GV2a выявлены в 10–13 % изученных образцов в группах 
здоровых детей и детей с латентной ВГЧ6-инфекцией. В группах детей с активной  
ВГЧ6и минорные геноварианты ВГЧ6В не выявлены, вероятно, в силу малочислен-
ности групп. Различий частот встречаемости геновариантов ВГЧ6В в различных 
группах сравнения не выявлено.

У детей с активной ВГЧ6и, инфицированных нижегородским геновариан-
том ВГЧ6В/GV2е, содержание ДНК ВГЧ6 в лейкоцитах крови было в 2 раза ниже 
(∆=34, ДИ=14–48  копий/105  клеток, р=0,043), а  в слюне – в  9  раз выше (∆=12,  
ДИ=7–17·103 копий/мл, р<0,001) по сравнению с детьми, инфицированными евро-
пейским геновариантом ВГЧ6В/GV2b. У  детей с латентной ВГЧ6и различий ви-
русной нагрузки ВГЧ6В между двумя геновариантами не выявлено. При активной 
ВГЧ6и коинфицирование ВЭБ способствовало снижению содержания ДНК ВГЧ6 
в лейкоцитах и возрастанию показателя в слюне. Так, у  носителей ВЭБ вирусная 
нагрузка ВГЧ6 в лейкоцитах была ниже в 2 раза (∆=34, ДИ=5–51 копий/105 клеток, 
р<0,001), а в слюне – выше в 5 раз (∆=13, ДИ=1–18·103 копий/мл, р=0,047) по срав-
нению с детьми с ВГЧ6-моноинфекцией. При латентной ВГЧ6и коинфицирование 
ВЭБ способствовало снижению содержания ВГЧ6В в 2 раза (∆=1, ДИ=0–2·103 ко-
пий/мл, р<0,001).

Форма ВГЧ6и оказывала влияние на выраженность симптомов интоксикации. 
У детей с активной ВГЧ6и выраженность симптомов интоксикации, в частности бес-
покойство, снижение аппетита и нарушение сна, была выше по сравнению с детьми 
с латентной ВГЧ6Ви. Значения показателей прямо коррелировали с содержанием 
ДНК ВГЧ6 в лейкоцитах крови.

Коинфицирование ВЭБ повышало выраженность симптомов лимфаденопатиии 
(в частности, увеличение лимфоузлов), гепатоспленомегалии (увеличение печени)  
и острого тонзиллита (налет и отек). При ВЭБ-коинфекции возрастала частота 
нейтропении и лимфоцитоза, а также случаев повышения содержания АЛАТ. При 
ВГЧ6-моноинфекции, наоборот, чаще регистрировали случаи нейтрофилии и лим-
фопении. Выявлена прямая корреляция между вирусной нагрузкой ВЭБ в лейкоци-
тах крови, выраженностью клинических симптомов и относительным содержанием 
лейкоцитов, а также обратная корреляция между содержанием ДНК ВЭБ и процен-
том зрелых нейтрофилов в крови. 

У детей с ВГЧ6и, инфицированных геновариантом ВГЧ6В/GV2е, чаще наблю-
дали лейкоцитоз на фоне лимфоцитоза, а  также повышение содержания АСАТ и 
АЛАТ в периферической крови. У детей, инфицированных геновариантом ВГЧ6В/
Gv2b, наоборот, чаще фиксировали нейтрофилию. 

Таким образом, впервые изучено молекулярно-генетическое разнообразие  
ВГЧ6В у детей Нижегородского региона. Впервые в России и мире проведен анализ 
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клинико-лабораторных характеристик ВГЧ6-инфекции в зависимости от геновари-
анта ВГЧ6В. Установлено, что клинико-лабораторное течение МПС при ВГЧ6и об-
условлено геновариантом ВГЧ6В, а также количеством ДНК ВГЧ6В в лейкоцитах 
крови и коинфицированием ВЭБ. Лабораторные признаки МПС при ВГЧ6В/GV2е 
во многом сходны с признаками заболевания при коинфицировании ВЭБ, что под-
черкивает необходимость этиологической расшифровки случаев инфекционного 
мононуклеоза, а  также обосновывает необходимость молекулярно-генетического 
мониторинга заболеваний, обусловленных ВГЧ6В.
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УДК 616.9:616-7
 Han Jun

СЕКВЕНИРОВАНИЕ СЛЕДУЮЩЕГО ПОКОЛЕНИЯ ПРИМЕНИТЕЛЬНО  
К «X-БОЛЕЗНИ»

Институт профилактики и контроля вирусных заболеваний,  
Центр по контролю и профилактике заболеваний Китая, Пекин, Китайская народная Республика

X-болезнь представляет собой серьезную угрозу для мирового здравоохранения. Секвени-
рование следующего поколения (NGS) может выявить множество факторов, которые влияют на 
возникновение, передачу и повторное возникновение X-болезни у хозяев и патогенов, что имеет 
большое значение для профилактики и контроля X-болезни.

Han Jun
NGS IN “X-DISEASE”

Institute for Viral Disease Prevention and Control, China CDC, Beijing, People’s Republic of China

X-Disease is a major threat to global health. NGS can reveal a variety of factors that affect the 
emerging, transmission and re-emerging of X-Disease in hosts and pathogens, which is of great 
significance for the prevention and control of X-Disease.

“X-Disease” is a hypothetical and still unknown pathogen that has the potential to 
cause a severe international pandemic. It may be triggered by various factors, including 
zoonoses, accidental laboratory leaks, and biological weapons. The environment, the 
host, and the virus itself all have an impact on X-Disease. To some extent, the historical 
plagues such as the Black Death, influenza pandemics, MERS (Middle East Respiratory 
Syndrome), SARS (Severe Acute Respiratory Syndrome), Ebola, and COVID-19 all fall 
into the category of X-Disease. In particular, the recent COVID-19 pandemic has exposed 
our weaknesses in predicting and monitoring emerging and re-emerging infectious diseases.

NGS (Next Generation Sequencing), also known as high-throughput sequencing 
technology or second-generation sequencing technology, is a highly sensitive and efficient 
genomic analysis technology that sequences based on DNA or RNA. In the research of 
X-Disease, NGS can be used for pathogen identification, epidemiological investigations, 
identification of virulence-related variations, discovery of immune escape and drug 
resistance, vaccine development and evaluation, etc. During the current COVID-19 
pandemic, NGS technology has enabled the development of highly efficient mRNA/DNA-
based vaccines within a short period of time and continuous monitoring of variants and 
related mutations. In the future, with the help of artificial intelligence, NGS will play an 
even greater role.
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УДК 616-002.525(470)
 Целешюте К.Д., Альварес Фигероа М.В.

УСОВЕРШЕНСТВОВАНИЕ ДИАГНОСТИКИ И МОНИТОРИНГА  
ПАРАТУБЕРКУЛЕЗА В РОССИИ

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

В настоящее время все диагностические и мониторинговые мероприятия по паратуберкулезу,  
осуществляемые в животноводческих хозяйствах Российской Федерации, направлены на выявле-
ние больных животных с уже проявившимися клиническими признаками, что существенно повыша-
ет риск распространения заболевания в стадах, и являются либо недостаточно чувствительными, 
либо слишком долгосрочными, либо не отличаются необходимой специфичностью и не способны 
проводить дифференциальную диагностику с туберкулезом, в  том числе вызываемым Mycobac-
terium avium. В  тезисах представлены результаты разработки ПЦР-методики, обеспечивающей 
возможность как качественной, так и количественной оценки ДНК MAP в образце, что позволит 
прослеживать динамику изменения ее концентрации в исследуемом материале, обладающей вы-
сокими аналитическими характеристиками, в которой учтены и исправлены недостатки уже приме-
няющихся диагностических методов. 

Tseleshyute K.D., Alvarez Figueroa M.V.
IMPROVING DIAGNOSTICS AND MONITORING OF PARATUBERCULOSIS IN RUSSIA

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

At present, approaches used to monitor and diagnose paratuberculosis in livestock farms in the 
Russian Federation are specialized on identifying animals with already manifested clinical symptoms. It is 
greatly increases the risk of disease transmission within herds. Currently applied techniques do not suffice 
due to their time-consumption, low sensitivity and failure to differentiate between paratuberculosis and 
tuberculosis, including cases caused by Mycobacterium avium. The paper outlines the development of the 
PCR-based method that now ensures both qualitative and quantitative assessment of MAP DNA, enables 
tracking the pathogen’s concentration during sample analysis. This method demonstrates higher analytical 
properties and not only addresses shortcomings of, but also completes the currently used diagnostic 
techniques.

Паратуберкулез – хроническое прогрессирующее заболевание кишечника жи-
вотных, вызываемое бактерией Mycobacterium avium subspecies paratuberculosis 
(MAP). Заболевание распространено на всех континентах, ему подвержены крупный 
и мелкий рогатый скот, олени, антилопы, бизоны, верблюды, ламы и другие жвачные 
животные.

Одной из основных черт этого заболевания является длительная субклиниче-
ская стадия продолжительностью от нескольких месяцев до нескольких лет, в  те-
чение которой у больного животного не проявляются клинические признаки, а воз-
будитель интермиттирующе выделяется в окружающую среду в низких концентра-
циях, что существенно затрудняет как диагностику, так и мониторинг заболевания, 
поскольку не представляется возможным проследить динамику изменения концен-
трации возбудителя в образце.

Согласно «Методическим рекомендациям по профилактическим, диагности-
ческим и иным мероприятиям, установлению и отмене карантина и иных ограни-
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чений, направленных на предотвращение распространения и ликвидацию очагов 
паратуберкулеза» от 2020 г., принятым в РФ, в настоящее время на фермах ведутся 
мониторинговые и профилактические мероприятия по контролю заболевания. По-
головье ферм подвергается регулярному клиническому осмотру весной, перед вы-
гоном стад на пастбище, осенью, перед постановкой на зимнее содержание, и маток 
после отелов. В  ходе данного клинического осмотра применяются внутрикожные 
аллергические пробы с применением ППД-туберкулина птиц и проводится взятие 
крови для дальнейшего проведения реакции связывания комплемента (РСК), а убой-
ный скот подвергают ветеринарно-санитарной экспертизе. При получении совпада-
ющих положительных результатов туберкулинодиагностики и РСК, или при обна-
ружении клинических признаков заболевания и положительных результатов РСК, 
или при одновременном получении положительных результатов бактериоскопии и 
ПЦР-исследования животное признают больным и сдают для убоя, а  в хозяйстве 
объявляют карантин.

Применяющиеся в РФ тест-системы «ПАРАТУБ» (ФБУН ЦНИИ Эпидемио
логии Роспотребнадзора) и «ПЦР-ПАРАТУБЕРКУЛЕЗ-ФАКТОР» (ООО «ВЕТ 
ФАКТОР») позволяют проводить только качественный анализ, однако для бо-
лее корректного мониторинга заболевания необходима количественная оценка 
ДНК возбудителя в образце. Существующие за рубежом тест-системы, такие как 
EXOone paratuberculosis (multiplex) oneMIX qPCR kit (Exopol, Испания) и Bio-kit 
Mycobacterium avium paratuberculosis (Biosellal, Франция), хоть и позволяют про-
водить количественную оценку, но требуют не только отдельной закупки дополни-
тельных реагентов или подготовки разведений калибраторов ex tempore, но также не 
адаптированы для используемых в РФ приборов.

Таким образом, актуальна разработка методики с низкими значениями преде-
ла обнаружения (LoD, limit of detectoin), которая обеспечит возможность как каче-
ственной, так и количественной оценки ДНК MAP в образце, отличающейся высо-
кой аналитической специфичностью, что в перспективе позволит дифференцировать 
паратуберкулез от туберкулеза, вызываемого в том числе и M. avium, и прослеживать 
динамику изменения концентрации ДНК MAP как у отдельных больных животных, 
так и при тестировании пулов образцов фекалий, собранных в стаде, что даст осно-
вание для принятия своевременных мер по контролю заболевания в хозяйстве.

Цель – разработка ПЦР-методики для выявления и количественной оценки 
ДНК MAP, обеспечивающей проведение диагностики и мониторинга паратуберкулеза.

Материалы и методы. При разработке методики оценивались такие показа-
тели, как LoD и линейный диапазон измерений, аналитическая специфичность, по-
вторяемость и воспроизводимость качественного и количественного исследований, 
правильность количественного исследования, диагностические чувствительность и 
специфичность. Показатели LoD и линейного диапазона оценивались для пяти ви-
дов материалов (фекалии, молоко, тканевой материал, культуры микроорганизмов, 
смывы с объектов окружающей среды) путем экстракции ДНК из искусственно 
инфицированных образцов комплектами для экстракции ДНК/РНК «РИБО-преп» 
и «АмплиСенс® МАГНО-сорб-М». При работе с комплектом для экстракции  
«АмплиСенс® МАГНО-сорб-М» оценивалось как ручное, так и автоматическое вы-
деление ДНК. Аналитическая специфичность методики оценивалась по отсутствию 
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положительного результата амплификации ДНК бактерий, не принадлежащих к под-
виду MAP. Повторяемость и воспроизводимость методики оценивались по доле сов
падающих положительных и отрицательных результатов и по коэффициенту вариа-
ции количественных значений положительных образцов во всех постановках. Пра-
вильность оценивалась путем определения значения систематической погрешности. 
Соответствие изучаемой методики методу сравнения оценивалось с тест-системами 
(ТС) «ПАРАТУБ» и «ПЦР-ПАРАТУБЕРКУЛЕЗ-ФАКТОР».

Результаты. LoD оценивали путем экстракции ДНК из 10  повторов СОП 
(стандартный образец предприятия) MAP с конечными концентрациями от 1·103 до 
1·101 ГЭ/мл, линейный диапазон – из 4 повторов СОП MAP с конечными концентра-
циями от 1·108 до 1·105 ГЭ/мл, и из 10 повторов СОП MAP с конечными концентра-
циями от 1·104 до 1·100 ГЭ/мл. LoD разработанной методики составил 1·102 ГЭ/мл,  
а линейный диапазон – 1·108–1·103 ГЭ/мл для всех видов материалов с каждым ком-
плектом для экстракции ДНК. Аналитическую специфичность оценивали при те-
стировании штамма MAP 2741 (Всероссийская государственная коллекция штаммов 
микроорганизмов, ФГБУ ВГНКИ), 97 штаммов микобактерий, в том числе входя-
щих в группу Mycobacterium avium complex и в группу Mycobacterium tuberculosis 
complex, а также гетерологичных микроорганизмов, вызывающих заболевания сход-
ных локализаций или присутствие которых возможно в анализируемом при диагно-
стике паратуберкулеза материале в концентрации не менее 1·107 ГЭ (м.т.)/мл, кроме 
того, ДНК человека и подверженных заболеванию животных. Аналитическая специ-
фичность составила 100 %, не выявив никаких кросс-реакций. Повторяемость и вос-
производимость методики оценивались при использовании 10 повторов модельных 
положительных и 10 отрицательных образцов в трех независимых постановках. Эти 
показатели составили 100 %, а коэффициент вариации не превысил 1 %. Правиль-
ность методики оценивали путем тестирования 25 повторов модельных положитель-
ных образцов с концентрацией 105 ГЭ/мл в четырех независимых постановках, си-
стематическая погрешность составила 0,21 %. Диагностическую чувствительность 
и специфичность оценивали путем экстракции ДНК из 103 искусственно инфициро-
ванных штаммом MAP 2741 и 34 отрицательных образцов материалов, они состави-
ли 100 % (ДИ 95 %: 96,48–100) и 100 % (ДИ 95 %: 89,72–100) соответственно.

В сравнении с ТС «ПЦР-ПАРАТУБЕРКУЛЕЗ-ФАКТОР», LoD которой соста-
вил 104 ГЭ/мл для смывов и 105 ГЭ/мл для молока и тканевого материала, разрабо-
танная нами методика показала лучшие значения – 102 ГЭ/мл для всех исследован-
ных материалов. А в сравнении с ТС «ПАРАТУБ», LoD которой составил 103 ГЭ/мл  
для смывов и фекалий, показал не только лучшие значения LoD=102  ГЭ/мл, но и 
адаптирован для более широкого спектра исследуемых видов материалов.

Разработанная методика обладает высокими аналитическими характеристика-
ми, что позволит с высокой точностью качественно выявлять наличие ДНК MAP и 
количественно оценивать ее нагрузку в образце, что обеспечит возможность прове-
дения диагностики и мониторинга заболевания в животноводческих хозяйствах на 
принципиально новом для РФ уровне.
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УДК 616.932:616-07
 Цырулина О.А., Трухачев А.Л., Агафонова В.В., Сагакянц М.М., Лычман В.А.,  

 Карнаухов А.Ю.
РАЗРАБОТКА И ИСПЫТАНИЕ НАБОРА РЕАГЕНТОВ ДЛЯ ВЫЯВЛЕНИЯ ДНК  

VIBRIO CHOLERAE И ИДЕНТИФИКАЦИИ ПАТОГЕННЫХ ШТАММОВ  
VIBRIO CHOLERAE МЕТОДОМ ПЕТЛЕВОЙ ИЗОТЕРМИЧЕСКОЙ АМПЛИФИКАЦИИ (LAMP)

ФКУЗ «Ростовский-на-Дону научно-исследовательский противочумный институт» 
Роспотребнадзора, Ростов-на-Дону, Российская Федерация

Разработан набор реагентов для выявления ДНК Vibrio cholerae и идентификации патогенных 
штаммов Vibrio cholerae методом петлевой изотермической амплификации (LAMP) (набор реагентов 
«Vibrio-LAMP»), позволяющий выявлять штаммы V. cholerae (по наличию последовательности гена 
ompW), идентифицировать патогенные штаммы V. cholerae (по наличию основных факторов виру-
лентности – ctxA, tcpAeltor, tcpAclassical) и определять принадлежность к серогруппам О1 (по нали-
чию амплификации мишени wbeT) и О139 (по наличию амплификации мишени wbfR) в биологическом 
материале и объектах окружающей среды методом петлевой изотермической амплификации с де-
текцией результатов в режиме реального времени при использовании флуоресцентного красителя 
SYBR Green I. Эффективность и специфичность набора реагентов экспериментально доказана при 
анализе 30 штаммов V. cholerae разных серогрупп и биоваров и 15 штаммов гетерологичных ми-
кроорганизмов. Аналитическая чувствительность при этом составила не менее 1·104 м.кл./мл пред-
ставителей вида V. cholerae.

Tsyrulina O.A., Trukhachev A.L., Agafonova V.V., Sagakyants M.M., Lychman V.A., 
Karnaukhov A.Yu.

DEVELOPMENT AND TESTING OF A REAGENT KIT FOR DETECTION  
OF VIBRIO CHOLERAE DNA AND IDENTIFICATION OF PATHOGENIC STRAINS  

OF VIBRIO CHOLERAE BY LOOP-MEDIATED ISOTHERMAL AMPLIFICATION (LAMP)
Rostov-on-Don Research Anti-Plague Institute of the Rospotrebnadzor, Rostov-on-Don, Russian Federation

A set of reagents has been developed for detecting Vibrio cholerae DNA and identifying pathogenic 
Vibrio cholerae strains in biological material and environmental objects using loop isothermal amplification 
with real-time registration of results using SYBR Green  I fluorescent dye (Vibrio-LAMP reagent kit). 
The kit serves to detect V. cholerae strains (by presence of ompW gene sequence), identify pathogenic 
V. cholerae (by the presence of the main virulence factors – ctxA, tcpAeltor– tcpAclassical) and determine 
appurtenance to serogroups O1 (by wbeT target amplification) and O139 (by wbfR target amplification). 
The effectiveness and specificity of the reagent kit has been experimentally confirmed while analyzing 
30 V. cholerae strains of different serogroups and biovars and 15 strains of heterologous microorganisms. 
The analytical sensitivity was at least 1·104 m. c./ ml of V. cholerae species representatuives.

Холера – особо опасное инфекционное заболевание, возбудителем которого яв-
ляются токсигенные штаммы Vibrio cholerae. В зависимости от строения О-антиге-
на различают более 200 различных серогрупп холерных вибрионов, среди которых 
возбудителями холеры являются представители серогруппы О1 (классического и 
Эль Тор биоваров) и О139. Детерминантами основных факторов патогенности яв-
ляются холерный токсин (ctxAB) и токсин-корегулируемые пили адгезии TCP (tcpA). 
Ситуация по заболеваемости холерой в мире на сегодняшний день остается небла-
гоприятной. В настоящее время продолжается седьмая пандемия холеры, о чем сви-
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детельствует информация о многочисленных крупных вспышках в разных странах 
мира и формировании новых эндемичных очагов. Все вышесказанное обусловлива-
ет необходимость разработки методов ускоренной диагностики холеры, позволяю
щих максимально эффективно выявить и идентифицировать патогенные штаммы 
V. cholerae, выделяемые от больных и из объектов окружающей среды. В РФ в на-
стоящее время зарегистрирован набор реагентов для выявления ДНК Vibrio cholerae 
(по наличию последовательности hly), идентификации патогенных штаммов Vibrio 
cholerae, определения принадлежности к серогруппам О1 и О139 в биологическом 
материале и объектах окружающей среды методом ПЦР-РВ. Однако в последние 
годы все большее распространение для обнаружения специфических нуклеотидных 
последовательностей приобретают методы изотермической амплификации нуклеи-
новых кислот, в частности петлевая изотермическая амплификация (LAMP), которая 
обладает высокой чувствительностью, специфичностью и эффективностью по срав-
нению с ПЦР. 

В связи с этим целью настоящей работы явились разработка и испытание на-
бора реагентов для выявления ДНК Vibrio cholerae и идентификации патогенных 
штаммов Vibrio cholerae, основанного на методе петлевой изотермической амплифи-
кации (LAMP) (набор реагентов «Vibrio-LAMP»).

Материалы и методы. В работу по тестированию набора реагентов взяты 
30 штаммов бактерий V.  cholerae серогрупп О1, О139, nonO1/non139 с различны-
ми генетическими характеристиками и для проверки специфичности – 15 штаммов 
близкородственных видов и родов.

Для определения аналитической чувствительности из каждой чистой культуры 
холерного вибриона готовили суспензии в 2 мл 0,9 % раствора натрия хлористого в кон-
центрации 1·109 м.кл./мл по стандарту мутности бактериальных взвесей. Далее разве-
дения подготовленных взвесей доводили до конечной концентрации 1·102 м.кл./мл. 

Для выделения ДНК из чистой культуры микроорганизмов использовали набо-
ры реагентов для выделения, зарегистрированные в РФ в установленном порядке, 
в соответствии с инструкцией производителя.

Стабильность набора реагентов «Vibrio-LAMP» определяли в процессе хране-
ния, при применении и транспортировании. Для этих целей отбирали по 3 образца 
из разных серий наборов. Продолжительность исследования стабильности набора 
составляла не менее 12 месяцев, плюс 25 % (дополнительный доверительный вре-
менной интервал), при температуре от минус 15 до минус 20 °С.

Прецизионность в условиях воспроизводимости при анализе проводили на 
трех амплификаторах (ДТ-Lite 5 S1, Rotor-Gene Q, CFX96™ Optics Module) тремя 
различными операторами. Реакцию проводили в 10 повторах.

Результаты. На основе раннее сконструированных праймеров и реагентов оте
чественного производства был создан экспериментальный набор реагентов для вы-
явления ДНК Vibrio cholerae и идентификации патогенных штаммов Vibrio cholerae 
методом петлевой изотермической амплификации (LAMP) (набор реагентов «Vibrio-
LAMP»), который предназначен для выявления штаммов V.  cholerae (по наличию 
последовательности гена ompW), идентификации патогенных штаммов V. cholerae 
(по наличию основных факторов вирулентности – ctxA, tcpAeltor, tcpAclassical) и 
для определения принадлежности к серогруппам  О1 (по наличию амплификации 
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мишени wbeT) и О139 (по наличию амплификации мишени wbfR) в биологическом 
материале и объектах окружающей среды методом петлевой изотермической ампли-
фикации (LAMP) с детекцией результатов в режиме реального времени при исполь-
зовании флуоресцентного красителя SYBR Green I. 

Материалом для исследования могут быть образцы клинического материала от 
человека, смывы с поверхностей предметов, образцы из окружающей среды и пре-
параты нуклеиновых кислот, выделенные из чистых культур вибрионов, полученных 
в ходе микробиологической диагностики холеры. В состав набора реагентов «Vibrio-
LAMP» входит смесь LAMP SYBR, наборы праймеров (к генам ompW, wbeT, wbfR, 
ctxA, tcpAeltor и tcpAclassical), стерильная вода без нуклеаз и система контролей.

На первом этапе для определения принадлежности к виду V. сhоlеrае ампли-
фикацию проводят с помощью набора олигонуклеотидных праймеров к гену ompW. 
На втором этапе для определения принадлежности к серогруппам О1 и О139 прово-
дят LAMP к генам wbeT и wbfR соответственно. А для определения вирулентности 
идентифицированных как V. cholerae штаммов проводят реакцию LAMP с прайме-
рами к генам ctxA, tcpAeltor, tcpAclassical. После приготовления реакционной смеси 
объемом 25 мкл пробирки устанавливают в реакционный модуль запрограммирован-
ного для выполнения соответствующей программы амплификации прибора для ПЦР 
в реальном времени. Интерпретация результатов выполняется по значениям Ct канала 
FAM. Сначала оценивают прохождение реакции и значения Ct в контрольных образцах.

Аналитическая чувствительность набора реагентов «Vibrio-LAMP» составила 
не менее 1·104 м.кл./мл представителей вида V. cholerae. Набор специфичен по от-
ношению к фрагменту гена ompW (специфичная часть геномной ДНК представи-
телей вида V. cholerae), гена ctxA (специфичная часть геномной ДНК токсигенных 
штаммов вида V. cholerae), tcpAeltor (специфичная часть геномной ДНК токсиген-
ных штаммов вида V. cholerae биовара El Tor), tcpAclassical (специфичная часть ге-
номной ДНК токсигенных штаммов вида V. cholerae классического биовара), wbeT 
и wbfR (специфичная часть геномной ДНК штаммов вида V. cholerae серогрупп О1 
и О139 соответственно). Отсутствовали неспецифические реакции при тестирова-
нии панели образцов ДНК следующих микроорганизмов: Vibrio parahaemolyticus, 
Vibrio alginolyticus, Vibrio vulnificus, Vibrio mimicus, Pseudomonas pyocyaneus, 
Shigella dysenteriae, Salmonella typhi, Staphylococcus aureus, Streptococcus pyogenes, 
Salmonella paratyphi, Klebsiella spp., Escherichia coli, Aeromonas spp., Comamonas spp.,  
Plesiomonas spp., Yersinia enterocolitica.

Далее проведены исследования в целях изучения показателей стабильности 
набора реагентов «Vibrio-LAMP». При этом показано, что срок годности набора 
составляет 12 месяцев, что подтверждено исследованием долговременной стабиль-
ности в реальном времени. Подтверждены срок годности и транспортирования при 
температуре минус 20 °С.

Планируется применение набора в работе Референс-центра при мониторинге за 
холерой и исследование возможности использования в работе СПЭБ.
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УДК 578.891:579.25
 Чанышев М.Д., Глущенко А.Г., Гришаева А.А., Макашова В.В., Хафизов К.Ф.

АССОЦИАЦИЯ АЛЛЕЛЕЙ ГЕНОВ HLA И ИСХОДОВ ВИРУСНОГО ГЕПАТИТА В
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Вирусный гепатит В является актуальной проблемой для здравоохранения. Известно, что 
такие неблагоприятные исходы заболевания, как цирроз печени (ЦП) и гепатоцеллюлярная кар-
цинома (ГЦК), могут быть связаны с генетическими факторами. Целью исследования являлось 
определение аллелей генов HLA, ассоциированных с развитием ЦП и ГЦК. В исследование было 
включено 227  пациентов с вирусным гепатитом  В, из них 37 – с  ЦП, 18 – с  ГЦК. Аллели генов 
HLA-A/B/C/DPB1/DQB1/DRB1 определялись при помощи разработанной нами NGS-панели. Аллели 
A*02:01:01, DPB1*04:01:01, DQB1*03:01:01 и DRB1*04:01:01 чаще встречались у участников иссле-
дования с ЦП, в то время как B*35:03:01, DQB1*05:01:01 и DRB1*01:01:01 чаще регистрировались 
у участников без ЦП. Аллели A*02:01:01, B*35:08:01, DRB1*11:01:01 и DRB1*13:01:01 были ассоции
рованы с наличием ГЦК. Полученные результаты демонстрируют возможность использования ал-
лелей HLA для формирования группы риска среди пациентов с вирусным гепатитом В и открывают 
перспективы для дальнейших исследований.

Chanyshev M.D., Glushchenko A.G., Grishaeva A.A., Makashova V.V., Khafizov K.F.
ASSOCIATION OF HLA GENE ALLELES WITH HEPATITIS B VIRAL OUTCOMES

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Viral hepatitis B is a relevant concern for healthcare. Cirrhosis (CIR) and hepatocellular carcinoma 
(HCC) are adverse disease outcomes and may be associated with the genetic factors. The aim of the 
study was to determine the alleles of HLA genes associated with CIR and HCC. The study included 
227 patients with viral hepatitis B (37 CIR, 18 HCC). The alleles of HLA-A/B/C/DPB1/DQB1/DRB1 genes 
were determined using a developed NGS panel. Alleles A*02:01:01, DPB1*04:01:01, DQB1*03:01:01, 
and DRB1*04:01:01 were positively associated with CIR, whereas occurrence rates of B*35:03:01, 
DQB1*05:01:01, and DRB1*01:01:01 were higher in group without CIR. Alleles A02:01:01, B35:08:01, 
DRB111:01:01, and DRB1*13:01:01 were associated with the HCC. The obtained results demonstrate 
the possibility of using HLA alleles to form a risk group among patients with viral hepatitis B and open 
prospects for further research.

В настоящее время вирусный гепатит B остается серьезной проблемой для 
здравоохранения как в России, так и во всем мире. Смертность при данном заболева-
нии ассоциирована с такими неблагоприятными исходами, как цирроз печени (ЦП) 
и гепатоцеллюлярная карцинома (ГЦК). Как показывают многочисленные исследо-
вания, исход болезни во многом определяется влиянием как внешних, так и внутрен-
них факторов, включая коморбидные состояния и генетический профиль больного. 
На сегодняшний день опубликованы многочисленные работы, показывающие, что 
определенные аллели генов HLA способны влиять на клиническую картину вирус-
ного гепатита В, переход заболевания в хроническую форму, развитие ЦП и ГЦК. 
Так, было показано, что аллели HLA-DRB1*11/*12 и DQB1*03:01 связаны с хро-
ническим гепатитом В для множества популяций. В России опубликовано незначи-
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тельное количество работ, посвященных данной тематике, при этом аллели HLA, как 
правило, определялись наименее точным серологическим методом. 

Цель настоящей работы – определение характерных для российской популя-
ции аллелей генов HLA, ассоциированных с развитием цирроза печени и гепатоцел-
люлярной карциномы при вирусном гепатите В. 

Материалы и методы. В рамках клинического исследования на базе ФБУН 
ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора (ЛЭК от 21.09.2023 №  138) отобрано 
227 образцов крови, полученных от пациентов с диагнозом «вирусный гепатит В». 
Из них у 37 пациентов диагностирован цирроз печени, у 18 – ГЦК (у 16 – и ЦП, 
и ГЦК). У участников исследования определялась вирусная нагрузка и коинфекции 
ВГС и ВГD. Также в виде группы сравнения в исследование были включены пациен-
ты без вирусного гепатита В с ЦП  (11) и ГЦК (25). При этом у 8 из них были диагно-
стированы и ЦП, и ГЦК. Между исследуемыми группами не наблюдалось статисти-
чески значимого различия среднего возраста участников (p<0,05). Выделение ДНК 
из образцов крови проводили с использованием набора реагентов «РИБО-преп» 
(«АмплиСенс»). Для амплификации экзонов генов HLA-A/B/C/DPB1/DQB1/DRB1 
использовалась разработанная нами панель праймеров. Высокопроизводительное 
секвенирование продуктов амплификации проводили на платформе Illumina MiSeq 
с набором реагентов MiSeq Reagent Kit v3. Качество данных секвенирования контро-
лировали с помощью FastQC. Для типирования аллелей использовалась программа 
SpecHLA. Результаты SpecHLA были дополнительно верифицированы собственным 
скриптом Python. Статистический анализ проводился с использованием критерия 
Пирсона χ2 с поправкой на множественные сравнения FDR при p<0,05 в программ-
ной среде Python. Модели логистической регрессии построены при использовании 
библиотек Python Numpy, Pandas, Scikit-learn. 

Результаты. Нами определены аллели генов HLA-A/B/C/DPB1/DQB1/DRB1, 
частота встречаемости которых статистически достоверно различалась в исследуе-
мых группах. Аллели A*02:01:01 (частота встречаемости в группе участников с ге-
патитом В и ЦП – 0,29; частота встречаемости в группе участников с гепатитом В без 
ЦП – 0,18; ОШ=1,85; частота встречаемости в группе участников с ЦП без с гепати-
та В – 0,30), DPB1*04:01:01 (0,48; 0,34; ОШ=1,75; 0,50), DQB1*03:01:01 (0,31; 0,19; 
ОШ=1,95; 0,16) и DRB1*04:01:01 (0,15; 0,05; ОШ=3,00; 0,00) были ассоциированы 
с наличием цирроза. Напротив, аллели B*35:03:01 (0,00; 0,07; 0,00), DQB1*05:01:01 
(0,10; 0,23; ОШ=0,40; 0,09) и DRB1*01:01:01 (0,06; 0,18; OШ=0,30; 0,04) чаще встре-
чались у участников исследования без ЦП. Аллели A*02:01:01 (частота встречаемо-
сти в группе участников с гепатитом В и ГЦК – 0,31; частота встречаемости в группе 
участников с гепатитом В без ГЦК – 0,19; ОШ=1,91; частота встречаемости в группе 
участников с ГЦК без с гепатита В – 0,30), B*35:08:01 (0,06; 0,01; ОШ=9,35; 0,04), 
DRB1*11:01:01 (0,17; 0,05; ОШ=3,80; 0,05), DRB1*13:01:01 (0,11; 0,04; ОШ=3,21; 
0,07) были ассоциированы с наличием ГЦК. Аллель A*01:01:01 чаще регистрирова-
лась у пациентов без ГЦК (0,03; 0,12; ОШ=0,21; 0,14).

Для оценки возможности использования результатов исследования для форми-
рования групп риска на основании полученных данных построены модели логисти-
ческjй регрессии. Модель для расчета ЦП характеризовалась следующими параме-
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трами: AUC – 0,913, точность – 0,878, чувствительность – 0,795, специфичность – 
0,943. Для модели для расчета ГЦК были отмечены AUC – 0,851, точность – 0,898, 
чувствительность – 0,556, специфичность – 0,975. 

В настоящей работе была проанализирована встречаемость аллелей генов  
HLA-A/B/C/DPB1/DQB1/DRB1 у пациентов с вирусным гепатитом и определены ал-
лели и гаплотипы, ассоциированные с ЦП и ГЦК. На основании полученных данных 
построены модели логистической регрессии, точность определения ЦП составила 
0,878, ГЦК – 0,898. Следует отметить, что развитие ЦП и ГЦК, очевидно, зави-
сит от множества факторов, некоторые из которых затруднительно или невозмож-
но учесть (генотип вируса при низкой вирусной нагрузке, образ жизни пациента, 
экологические факторы). С учетом этого, по нашим представлениям, приведенные 
модели логистической регрессии работают с высокой эффективностью. Таким обра-
зом, на основе определенных аллелей генов HLA с высокой вероятностью возможно 
формирование группы риска среди пациентов с вирусным гепатитом В. Полученные 
результаты открывают перспективы для дальнейших исследований.



321

Сборник материалов V Международной научно-практической конференции по вопросам 
противодействия инфекционным заболеваниям (12–13 декабря 2024 г., Санкт-Петербург)

УДК 616.98:579852.11(470)
 Чеканова Т.А., Петремгвдлишвили К., Чекрыжов В.В., Савельер Е.В., Локтионова М.Н., 

Садофьев П.В., Ладный В.И., Глазов М.Б., Акимкин В.Г. 
РАЗРАБОТКА ЭЛЕКТРОННОГО КАДАСТРА СТАЦИОНАРНО НЕБЛАГОПОЛУЧНЫХ 

ПО СИБИРСКОЙ ЯЗВЕ ПУНКТОВ И СИБИРЕЯЗВЕННЫХ ПОЧВЕННЫХ ОЧАГОВ  
НА ТЕРРИТОРИИ РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ 

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

Регистрируемые спорадические случаи заболевания сибирской язвой среди людей и живот-
ных диктуют необходимость проведения постоянного мониторинга за инфекцией с особым вни-
манием на территориях высокого риска – стационарно неблагополучных по сибирской язве на-
селенных пунктов, «моровых полях». Проведенная актуализация стационарно неблагополучных 
по сибирской язве пунктов (более 32  тыс.) и почвенных очагов (более 5  тыс.) с  установлением 
географических координат позволила разработать уникальный веб-сайт федерального значения. 
«Электронный кадастр стационарно неблагополучных по сибирской язве пунктов и сибиреязвен-
ных почвенных очагов на территории Российской Федерации» устраняет необходимость работы 
с лицензированными коммерческими ГИС-продуктами. 

Chekanova T.A., Petremgvdlishvili K., Chekryzhov V.V., Savel’er E.V., Loktionova M.N., 
Sadofyev P.V., Ladny V.I., Glazov M.B., Akimkin V.G.

DEVELOPMENT OF AN ELECTRONIC CADASTRE OF STATIONARY  
ANTHRAX-AFFECTED SITES AND ANTHRAX SOIL FOCI ON THE TERRITORY  

OF THE RUSSIAN FEDERATION
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Registered sporadic cases of anthrax among humans and animals dictate the need for continuous 
monitoring of the infection with special attention to high-risk areas – permanently unfavorable for anthrax 
settlements, “pestilent fields”. The conducted update of permanently unfavorable for anthrax sites (more 
than 32 thousand) and soil foci (more than 5 thousand) with the establishment of geographic coordinates 
allowed to develop a unique website of federal significance. “Electronic cadastre of stationary anthrax-
affected areas and anthrax soil foci on the territory of the Russian Federation” eliminates the need to work 
with licensed commercial GIS products.

В Российской Федерации во второй половине XX  в. наметилась устойчивая 
тенденция к снижению показателя заболеваемости сибирской язвой (СЯ), которая 
обязана успехам иммунопрофилактики и введению ветеринарных правил об обяза-
тельном сжигании трупов павших животных. Между тем спорадические случаи за-
болевания СЯ среди животных и людей отмечаются ежегодно. В частности, в 2023 г. 
ухудшение эпидемиолого-эпизоотологической ситуации по СЯ было зарегистриро-
вано сразу в 5 субъектах с инфицированием 19 человек. Большинство случаев отме-
чено в стационарно неблагополучных по СЯ пунктах (СНП). К концу 2023 г. прове-
дена окончательная актуализация сведений СНП справочника «Кадастр стационарно 
неблагополучных по сибирской язве населенных пунктов Российской Федерации» 
(2005 г.) (под редакцией академика Б.Л. Черкасского), дополненного не вошедшими 
в справочник сведениями о вспышках СЯ в этом веке. Также определены геогра-
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фические координаты всех существующих пунктов, что позволило разработать гео-
информационные базы данных, необходимые для создания электронного кадастра. 
ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии провел актуализацию сведений СНП в 43 субъектах 
трех федеральных округов: Северо-Западного (СЗФО), Приволжского (ПФО) и Цен-
трального (ЦФО). 

Цель работы – разработка универсального электронного кадастра СНП и 
учтенных сибиреязвенных почвенных очагов на территории Российской Федерации. 

Материалы и методы. При разработке электронного кадастра в формате 
веб-сайта реализована поддержка электронных карт topoJSON/GeoJSON. Для на-
полнения веб-сайта первично были использованы базы данных, актуализированные 
ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии в ЦФО, ПФО и ЦАО. Геоинформационные базы СНП 
в других округах РФ, актуализированные Ставропольским и Иркутским научно-
исследовательскими противочумными институтами Роспотребнадзора, также были 
проверены на совместимость с программным продуктом. Помимо СНП, реестр всех 
учтенных в РФ сибиреязвенных почвенных очагов (ПО) был использован для напол-
нения веб-сайта. 

Результаты. Впервые разработан веб-сайт, позволяющий на карте оценить 
пространственное расположение СНП и ПО в субъектах РФ. Программа имеет удоб-
ный интерфейс, реализована возможность выбора для анализа СНП или ПО, субъ-
екта, муниципального образования. Каждый объект на карте РФ имеет цветовую 
метку в зависимости от его классификации (СНП или ПО). Пользователь получает 
возможность ознакомиться с полной информацией по интересующему объекту: на-
звание, административное подчинение, годы проявления активности СЯ в населен-
ном пункте и их кратность, количество заболевших и умерших людей и животных 
(для СНП); координаты, годы захоронения павших от СЯ животных, тип захороне-
ния, наличие санитарно-защитной зоны и другие данные из ветеринарных карточек 
(для ПО). Программа содержит команды, благодаря которым можно загружать и кор-
ректировать данные, вносить новые сведения.

В настоящее время веб-сайт содержит информацию почти о 32 тыс. СНП и бо-
лее чем 5 тыс. ПО СЯ. Доступ к пользованию программой контролируемый, вход 
осуществляется по логину и паролю. Предусмотрен контроль входа для пользовате-
лей без права редактирования и для администраторов/модераторов (с правом редак-
тирования данных). Порядок доступа и работы с электронным кадастром в настоя-
щее время разрабатывается и будет согласован с руководителем Роспотребнадзора. 

Разработан веб-сайт федерального значения «Электронный кадастр сведений 
СНП и сибиреязвенных ПО на территории Российской Федерации», который содер-
жит информацию обо всех актуализированных СНП и учтенных ПО СЯ в стране. 
Электронный кадастр предназначен для осуществления практической деятельности 
эпидемиологических и ветеринарных служб и, прежде всего, для анализа комплекс-
ной оценки рисков осложнения по заболеваемости сибирской язвой и определения 
объема профилактических мероприятий на отдельных территориях. Веб-сайт устра-
няет необходимость работы с лицензированными коммерческими ГИС-продуктами. 
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УДК 616.9:616-067
 Черкашин Е.А., Замотаева Т.Л., Турашев А.Д., Черкашина А.С., Акимкин В.Г.

СТРАТЕГИЯ И ТАКТИКА БЫСТРОГО СОЗДАНИЯ ПЦР-МЕТОДИК  
ДЛЯ ВЫЯВЛЕНИЯ ЗАБОЛЕВАНИЯ Х

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

В рамках проведенной работы предложен подход по быстрому созданию набора реагентов 
в формате ПЦР для научных исследований. С этой целью разработаны готовые универсальные 
реакционные смеси для выявления РНК и ДНК патогенов в лиофилизированном формате. Смеси 
включают в себя все необходимые компоненты для проведения ПЦР, кроме олигонуклеотидов. 
Использование таких смесей в комплекте с готовыми панелями олигонуклеотидов и контрольных 
образцов позволяет исследователю быстро конструировать набор для выявления различных ин-
фекций с учетом возникающих задач. Благодаря лиофилизированному формату компоненты ме-
тодики можно транспортировать без «холодовой цепи» при комнатной температуре и длительное 
время хранить при температуре 2–8  °С, что особенно актуально для проведения исследований 
в странах с жарким климатом.

Cherkashin Е.А., Zamotaeva T.L., Tyrashev A.D., Cherkashina A.S., Akimkin V.G.
STRATEGY AND TACTICS FOR THE RAPID CREATION OF PCR TECHNIQUES  

FOR THE DETECTION OF X-DISEASE 
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

 The study is devoted to the development of an approach for the rapid creation of a set of reagents 
in the PCR format for scientific research. To this end, ready-made universal reaction mixtures have been 
developed for the detection of RNA and DNA of pathogens in a freeze-dried form. The mixtures include all 
the necessary components for PCR, except for oligonucleotides. The use of such mixtures complete with 
ready-made panels of oligonucleotides and control samples allows the researcher to quickly design a kit 
for detecting various infections, taking into account the tasks that arise. Due to the freeze-dried format, the 
components of the assay can be transported without “cold chain” compliance, at room temperature, and 
stored for a long time at a temperature of 2–8 °C, which is especially important for conducting research in 
countries with hot climates.

Классический диагностический подход по рутинному определению различных 
возбудителей методом ПЦР подразумевает наличие у исследователя большого коли-
чества готовых наборов. Такие наборы, в случае широкого спектра возможных ми-
шеней, занимают существенный объем и, в большинстве случаев, требуют хранения 
при пониженных температурах. В рамках данной работы пересмотрен подход к фор-
мату ПЦР-наборов и предложен алгоритм по формированию необходимого набора 
на месте проведения исследования для определения патогена в научно-исследова-
тельских целях.

Цель исследования – разработка алгоритма быстрого создания ПЦР-набора 
в полевых условиях и тактики его применения.

Материалы и методы. Разработаны два вида готовых универсальных лиофи-
лизированных реакционных смесей для проведения ПЦР на матрице РНК или ДНК 
возбудителя. Смеси содержат ферменты (полимераза и обратная транскриптаза),  
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нуклеотидтрифосфаты и другие необходимые компоненты для проведения ПЦР или 
ПЦР с совмещенной реверсией (ОТ-ПЦР). Отдельно разработаны протоколы бы-
строго получения контрольных образцов и олигонуклеотидных панелей для выявле-
ния патогенов. Все реагенты производятся в лиофилизированном формате в ФБУН 
ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора. Для выделения и очистки ДНК и РНК 
используется набор реагентов «АмплиСенс РИБО-преп».

Результаты. В рамках работы предложен новый алгоритм тестирования биоло-
гических и клинических образцов на наличие в них ДНК или РНК возбудителя. Ал-
горитм подразумевает наличие у исследователя набора для проведения научных ис-
следований, который содержит сухие лиофилизированные смеси компонентов ПЦР 
и ОТ-ПЦР, панели олигонуклеотидов и контрольные образцы. Комбинируя панели 
олигонуклеотидов, исследователь в полевых условиях собирает по типу конструк-
тора необходимую методику для выявления патогена. Далее происходит добавление 
выделенной ДНК/РНК и проведение амплификации. Предлагаемый подход позво-
лит существенно сократить объемы хранения набора и отказаться от использова-
ния «холодовой цепи», что существенно снизит затраты на транспортировку. Данная 
стратегия особенно важна в полевых условиях, например для проведения поисковых 
работ по выявлению природных очагов особо опасных заболеваний в жарких стра-
нах Африканского континента. 

Предложен подход, позволяющий формировать нужный исследователю набор 
в полевых условиях по типу конструктора. Предлагаемый подход снижает времен-
ные затраты на проведение тестирования за счет применения лиофилизированных 
компонентов, а также позволяет исследователю проводить широкие скрининговые 
исследования по выявлению возбудителей методом ПЦР.
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УДК 616.98:578.834.1:616.9
 Черкашина А.С., Черкашин Е.А., Акимкин В.Г.

ОПЫТ БОРЬБЫ С COVID-19  
КАК ПОДГОТОВКА К ПРОТИВОСТОЯНИЮ БОЛЕЗНИ Х

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

Пандемия COVID-19 наглядно продемонстрировала, насколько быстро новый патоген мо-
жет распространится в человеческой популяции. Глобализация и высокая мобильность населения 
оказались факторами, способствующими активному распространению инфекционного процесса 
по всему миру. Противодействие распространению любого инфекционного патогена основано на 
трех ключевых этапах: быстрая идентификация возбудителя, локализация эпидемических очагов 
и последующий геномный эпидемиологический надзор за изменчивостью патогена. Опыт борьбы 
с COVID-19 оказался ценным источником информации для создания обновленного плана меро-
приятий по противодействию распространению неизвестных инфекций с высоким эпидемическим 
потенциалом. Также опыт этой пандемии подчеркнул важность развития отечественного произ-
водства средств диагностики инфекционных заболеваний и изучения возбудителей, производства 
отечественных реагентов и расходных материалов, а также острую необходимость развития со-
временной отечественной приборной базы и эпидемиологических баз данных, таких как VGARus.

Cherkashina A.S., Cherkashin Е.А., Akimkin V.G.
EXPERIENCE IN COUNTERING COVID-19 AS PREPARATION FOR COMBATING 

X-DISEASE 
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

The COVID-19 pandemic has clearly demonstrated how quickly a new pathogen can spread in the 
human population. Globalization and high mobility of the population have proved to be factors contributing 
to the active spread of the infectious process around the world. Countering the spread of any infectious 
pathogen is based on three key stages: rapid identification of the pathogen, localization of epidemic 
foci and subsequent genomic epidemiological surveillance of pathogen variability. The experience of 
countering COVID-19 has proved to be a valuable source of information for creating an updated action plan 
to combat the spread of unknown infections with high epidemic potential. The experience of this pandemic 
also highlighted the importance of developing domestic production of infectious disease diagnostics and 
pathogen research, the production of domestic reagents and consumables, as well as the urgent need to 
develop modern domestic equipment and epidemiological databases such as VGARus.

Пандемия COVID-19 наглядно продемонстрировала, насколько быстро новый 
патоген может распространится в человеческой популяции. Глобализация и высокая 
мобильность населения оказались факторами, способствующими активному распро-
странению инфекционного процесса по всему миру. Противодействие распростра-
нению любого инфекционного патогена основано на трех ключевых этапах: быстрая 
идентификация возбудителя, локализация эпидемических очагов и последующий 
геномный эпидемиологический надзор за изменчивостью патогена.

Цель исследования – анализ опыта разработки и внедрения в практику совре-
менных молекулярно-биологических методов диагностики и изучения возбудителя 
инфекции (SARS-CoV-2).
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Результаты. Важнейший этап при подозрении на появление ранее неизвест-
ного возбудителя инфекционных заболеваний – его корректная и быстрая иденти-
фикация. Для решения этой задачи успешно используют методы высокопроизво-
дительного секвенирования нового поколения. Они показали свою эффективность 
в решении задач идентификации патогена, в том числе и в случае COVID-19, первые 
данные о расшифровке генома SARS-CoV-2 появились в международных базах дан-
ных уже 10 января 2020 г. Для обеспечения оперативности расшифровок вспышек 
инфекционных заболеваний необходимо сформулировать четкие критерии необхо-
димости применения методов высокопроизводительного секвенирования. 

После того как определена последовательность генома возбудителя, появляет-
ся возможность разработки средств диагностики на основе методов амплификации 
нуклеиновых кислот (МАНК). Эффективность противоэпидемических мероприятий 
напрямую зависит от скорости разработки и внедрения наборов реагентов для выяв-
ления возбудителя.

Задача по сокращению времени разработки набора реагентов требует форми-
рования платформенных решений по созданию тест-систем, разработки алгоритмов 
биоинформатического анализа геномов патогенов, оптимизации процедуры разра-
ботки и тестирования набора реагентов, разработки унифицированных требований 
к дизайну и характеристикам тест-систем. Отдельный важный этап – тестирование 
эффективности работы диагностического решения. На начальном этапе развития 
эпидемического процесса может быть затруднен доступ исследователей-разработ-
чиков к биологическим образцам патогена, по этой причине проверка тест-систем 
может проводиться на модельных системах. Характеристики и спектр таких модель-
ных систем, содержащих фрагменты генома возбудителя, применение которых целе-
сообразно для тестирования диагностического набора реагентов в формате МАНК, 
также требуют унификации. 

Еще один важный аспект успешного внедрения любого набора реагентов – ло-
кализация производства ключевых компонентов и расходных материалов. Как пока-
зал опыт борьбы с COVID-19, в случае быстрого развития эпидемического процесса 
образуется дефицит реагентов и расходных материалов, особенно если они постав-
ляются из-за рубежа. 

Геномный эпидемиологический надзор – важная составляющая процесса изу
чения возбудителя. Данные о геноме патогена позволяют получать данные о его эво-
люции, отслеживать и предсказывать изменение свойств патогена, контролировать 
актуальность используемых тест-систем и вакцинных препаратов. Эта задача успеш-
но решается с помощью методов высокопроизводительного секвенирования нового 
поколения. Такие исследования позволяют получить информацию о полном гено-
ме возбудителя и выявлять точечные изменения в нем. Однако эти методы доста-
точно сложны, требуют дорогостоящего оборудования, высококвалифицированных 
специалистов, достаточно сложной биоинформатической обработки результатов 
секвенирования. По этим причинам в арсенале исследователей должны быть доступ-
ны и альтернативные подходы. Разработка протоколов исследования проб на основе 
метода секвенирования по Сэнгеру и подходы к генотипированию с использованием 
ПЦР в реальном времени в случае COVID-19 показали свою эффективность в пе-
риод циркуляции геновариантов альфа, бета, гамма, дельта и на этапе появления 
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варианта омикрон. Такая вариативность подходов к геномному эпиднадзору позво-
ляет повышать количество проводимых исследований и, как следствие, существенно 
увеличивать покрытие тестированием в популяции. 

Опыт борьбы с COVID-19 оказался ценным источником, который продемон-
стрировал наиболее проблемные этапы работы по противодействию распростране-
нию неизвестных инфекций с высоким эпидемическим потенциалом. Также опыт 
этой пандемии подчеркнул важность развития отечественного производства средств 
диагностики инфекционных заболеваний и изучения возбудителей, производства 
отечественных реагентов и расходных материалов, а также острую необходимость 
развития современной отечественной приборной базы и эпидемиологических баз 
данных, таких как VGARus.
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УДК 616.921.5:579
 Чернышова А.И.1, Жирнов О.П.1,2

КРУГ ХОЗЯЕВ ВИРУСА ГРИППА А: СОВРЕМЕННАЯ ИЗМЕНЧИВОСТЬ  
ВИРУСНОГО НУКЛЕОКАПСИДНОГО БЕЛКА NP

1Институт вирусологии им. Д.И. Ивановского ФГБУ «Научно-исследовательский центр 
эпидемиологии и микробиологии имени почетного академика Н.Ф. Гамалеи» Минздрава 
России, Москва, Российская Федерация; 2Русско-немецкая академия медико-социальных 

и биотехнологических наук, Инновационный центр «Сколково», Москва, Российская Федерация

Основным регуляторным адаптером круга хозяев вируса гриппа А является белок вирусного 
нуклеокапсида NP. Этот белок взаимодействует с многими факторами клетки-хозяина, такими как 
Mx, UAP56, MAVS, TRIM4, FMRP, птичий фактор CCT5, альфа-импортин, TRAF3, eEF1D, Rab11a, 
каспазы хозяина и т. д., обеспечивая репликацию вируса. Филогенетическая динамика белка NP 
коррелирует с кругом хозяев вируса. Методом сравнения первичных последовательностей белков 
обнаружено существование двух филогенетических когорт белка NP в популяциях вируса гриппа А 
человека. Полученные данные указывают на существование нового механизма адаптации вирусов 
птичьего гриппа к человеку и создают возможность разработки алгоритма мониторинга возникнове-
ния в биосфере опасных для человека вирусных штаммов.

Chernyshova A.I.1, Zhirnov O.P.1,2

HOST RANGE OF INFLUENZA A VIRUS: CONTEMPORARY VARIABILITY  
OF THE VIRAL NUCLEOCAPSID PROTEIN NP

1D.I. Ivanovsky Institute of Virology, National Research Center of Epidemiology and Microbiology named 
after N.F. Gamaleya of the Ministry of Health, Moscow, Russian Federation; 2Russian-German Academy  

of Medical-Social and Biotechnological Sciences, Skolkovo Innovation Center, Moscow, Russian 
Federation

The main regulatory host range adaptor of the influenza A virus is the viral nucleocapsid protein NP.  
This protein interacts with many host cell factors, such as Mx, UAP56, MAVS, TRIM4, FMRP, avian factor 
CCT5, alpha-importin, TRAF3, eEF1D, Rab11a, host caspases, etc., ensuring virus replication. The 
phylogenetic dynamics of the NP protein correlates with the virus host range. The method of comparing the 
primary protein sequences revealed the existence of two phylogenetic cohorts of the NP protein in human 
influenza A virus populations. The obtained data indicate the existence of a new mechanism of adaptation 
of avian influenza viruses to humans and create the possibility of developing an algorithm for monitoring 
the emergence of viral strains dangerous to humans in the biosphere.

Вирус гриппа А (семейство Orthomyxoviridae, род Alphainfluenzavirus) отлича-
ется высокой генетической изменчивостью, включая мутации в гене белка вирусно-
го нуклеокапсида (NP), что позволяет вирусу адаптироваться к широкому кругу хо-
зяев – птицам и млекопитающим, включая человека. Птицы являются главным при-
родным резервуаром вируса гриппа А, в котором зарождаются новые разновидности 
потенциально вирулентного для человека вируса, дающего начало эпидемиям и пан-
демиям. Белок NP взаимодействует с многочисленными факторами клетки-хозяина, 
такими как Mx, UAP56, MAVS, TRIM4, FMRP, птичий фактор CCT5, альфа-импор-
тин, TRAF3, eEF1D, Rab11a, каспазы хозяина и т. д., обеспечивая репликацию вируса.  
Логично предположить, что взаимодействие белка NP с указанными клеточными 
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факторами должно иметь структурно-функциональное соответствие, которое может 
различаться у вирусов, адаптированных к птицам или к человеку. 

С 2021 г. и по настоящее время на всех континентах наблюдается резкий подъем 
заболеваемости птиц в природе и сельскохозяйственных популяциях высокопатоген-
ным вирусом субтипа H5N1 клайда 2.3.4.4b, вызывающим высокую популяционную 
летальность на уровне 50 % и более. Опасным и угрожающим для людей следствием 
этого роста заболеваемости птичьего вируса H5N1 служит факт вовлечения в эпиде-
мический процесс млекопитающих, таких как норки, лисы, кошки, тюлени, коровы, 
свиньи и др. (всего более 35 видов животных), создающий условия быстрой преда-
даптации вируса к человеку. Возникает вопрос о филогенетической истории белка 
NP данного опасного варианта вируса H5N1 и его соответствия факторам клеток 
человека. Логичной целью настоящего исследования является анализ современного 
состояния изменчивости белка NP вирусов гриппа А различного происхождения и ее 
связи с кругом хозяев вируса.

Для определения филогенетических связей между белками NP у вирусов 
гриппа А различного происхождения анализировали первичные структуры нукле-
окапсидных белков NP вирусов гриппа  А, изолированных в последние примерно 
100 лет от различных видов хозяев. Филогенетические сравнения проводили с по-
мощью программы MEGA-10 на основании вирусных последовательностей из баз 
данных GISAID и GenBank.

Методом сравнения первичной структуры белков обнаружено, что гены NP 
вирусов гриппа А эволюционируют в природе в двух направлениях в зависимости 
от круга хозяев, образуя две филогенетические когорты белка NP вируса гриппа А. 
Когорта I объединяет классические вирусы человека, вызвавшие эпидемии в 1957, 
1968, 1977 гг. Когорта II ассоциирована с вирусом человека H1N1/2009pdm, имею
щим смешанный состав сегментов, происходящих от птиц, свиней и человека; 
и вирусами птичьего гриппа H5N1, в том числе вызывавшими вспышки летальных 
инфекций у млекопитающих с 2021  г. Таким образом, этот результат показывает 
существование в природном ареале двух больших когорт нуклеокапсидного белка 
NP – «человеческого» и «птичьего» типов.

Оказалось, что NP вирусов H5N1, изолированных в 2022–2023 гг. от различных 
млекопитающих, входил в когорту II, то есть сохранял признаки «птичьего» клай-
да. Сравнение аминокислотных штампов (genetic signatures) гена NP вирусов гриппа 
H5N1, выделенных от млекопитающих, с вирусами сезонного и пандемического ви-
руса гриппа человека показало, что по мере персистенции в популяции млекопитаю
щих (таких как норки, тюлени, лисы и др.) белок NP вирусов птиц H5N1 приобрел 
частичное сходство с генетическим штампом белка NP классического вируса гриппа 
человека и H1N1/2009pdm в 15 %. Это свидетельствует о частичной адаптации белка 
NP вирусов H5N1 к клеточным факторам человека.

В 2024 г. в США зафиксировано новое явление: массовое заражение молоч-
ных коров и коз высокопатогенным вирусом птичьего гриппа подтипа H5N1 клайда 
2.3.4.4b. В аминокислотных последовательностях белков NP изолятов H5N1 от коров 
пока не выявлены мутации, характерные для молекулярных штампов вирусов чело-
века, что указывает на низкую адаптацию данных вирусов к клеточным факторам че-
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ловека. Однако данная ситуация создает риск для людей, поскольку тесный контакт 
человека с зараженными сельскохозяйственными животными и массовое употребле-
ние молочных продуктов способствуют формированию нового пути адаптации ви-
руса гриппа птиц к человеку.

Представленные в работе данные указывают на необходимость дальнейшего 
углубленного мониторинга и изучения динамики и закономерностей природной из-
менчивости гена NP у вирусов гриппа А. Получение подобных знаний открывает 
новые подходы к раскрытию основополагающих механизмов адаптации вирусов 
гриппа птиц к организму других видов животных, включая человека, лежащую в ос-
нове возникновения угрожающих пандемий, и создают платформу для системного 
мониторинга вирусов гриппа с целью выявления эпидемических предвестников воз-
никновения опасной инфекции у животных и человека и принятия своевременных 
предупредительных мер.
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УДК 578.823.91:579.25
 Шаповалова Р.Ф., Михеева И.В.

СРАВНИТЕЛЬНЫЙ АНАЛИЗ ГЕНОТИПОВОЙ СТРУКТУРЫ РОТАВИРУСОВ  
ДО И ПОСЛЕ ВНЕДРЕНИЯ ВАКЦИНОПРОФИЛАКТИКИ

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

С 2015 г. на территории одного из городов Московской области в течение 7 лет проводилась 
плановая вакцинация против ротавирусной инфекции детей первого года жизни с использованием 
пятивалентной вакцины зарубежного производства. В  2015 и 2023  гг. по методу скрининга 
провели сбор образцов фекалий от пациентов городской больницы с диагнозом «острое кишечное 
заболевание». Несмотря на значительное снижение заболеваемости ротавирусной инфекцией, 
выявляемость ротавирусов у детей с диагнозом кишечной инфекции практически осталась на том 
же уровне: 19,7  % в 2015 г. и 26,3  % в 2023  г. (t=0,77, p>0,05). Выявлено отличие генотиповой 
структуры популяции ротавируса типа  А, циркулировавшего до начала и через 7  лет плановой 
вакцинопрофилактики с применением пятивалентной вакцины. Так, через 7  лет проведения 
плановой вакцинации не выявлены ротавирусы генотипов G2Р[4], G4Р[6] и доминировавший 
в 2015 г. G4Р[8]. В то же время установлено доминирование ротавируса генотипа G3Р[8], который 
не был выявлен в 2015 г., а также сохранение циркуляции ротавируса генотипа G9, не входящего 
в состав вакцины.

Shapovalova R.F., Mikheeva I.V.
COMPARATIVE ANALYSIS OF THE GENOTYPIC STRUCTURE  

OF ROTAVIRUSES BEFORE AND AFTER THE INTRODUCTION OF VACCINATION
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Since 2015, in the territory of one of the cities of the Moscow Region, routine vaccination against ro-
tavirus infection of children of the first year of life using pentavalent vaccine of foreign production has been 
carried out for 7 years. In 2015 and 2023, fecal samples from patients of the city hospital diagnosed with 
“acute intestinal disease” were collected using the screening method. Despite a significant decrease in the 
incidence of rotavirus infection, the detection rate of rotaviruses in children diagnosed with intestinal infec-
tion remained almost at the same level: 19.7 % in 2015 and 26.3 % in 2023 (t=0.77, p>0.05). The genotype 
structure of the population of rotavirus type A circulating before and after 7 years of routine vaccine pro-
phylaxis with pentavalent vaccine was found to be different. Thus, after 7 years of routine vaccination, no 
rotaviruses of genotypes G2P[4], G4P[6] and G4P[8], which was dominant in 2015, were detected. At the 
same time, the dominance of rotavirus of genotype G3P[8], which was not detected in 2015, as well as the 
persistence of circulation of rotavirus of genotype G9, which is not included in the vaccine, was revealed.

Согласно опубликованным данным отечественных исследователей, в Рос
сийской Федерации отмечается выраженная географическая неоднородность 
в  распределении различных генотипов ротавирусов в пределах каждого сезона. 
Так, согласно Государственному докладу «О санитарно-эпидемиологическом 
благополучии населения Российской Федерации», в 2016 г. на территории страны 
сохранялось превалирование G4[P]8-генотипа ротавируса  А, отмечена тенденция 
к снижению частоты выявления G3[P]8 и увеличению G9[P]8-генотипов. На этом 
фоне с 2015 г. на территории одного из городов Московской области в течение 7 лет 
проводилась плановая вакцинация против ротавирусной инфекции детей первого 
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года жизни с использованием пятивалентной вакцины зарубежного производства. 
В связи с возможным влиянием вакцинопрофилактики на генетическое разнообразие 
популяции ротавируса проведено исследование по сравнению генотиповой структуры 
циркулирующих ротавирусов до начала и через 7 лет плановой вакцинации детей.

Материалы и методы. Сбор образцов фекалий от пациентов городской 
больницы с диагнозом «острое кишечное заболевание» проводился по методу 
скрининга в 2015 и 2023  гг. Исследования с целью выявления ротавирусов 
в  клинических образцах до начала иммунизации (в 2015  г.) проведены в ФБУН 
«Московский научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии 
им.  Г.Н.  Габричевского» Роспотребнадзора иммунохроматографическим (ИХА) 
методом с использованием тест-системы «Рота/Адено КомбиСтик» (Novamed Ltd., 
Израиль). Определение генотипа ротавирусов в образцах фекалий, собранных 
до и через 7  лет после начала плановой иммунизации детей осуществлялось 
в  лаборатории молекулярной диагностики и эпидемиологии кишечных инфекций 
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» 
Роспотребнадзора. Для выявления и типирования возбудителей острых кишечных 
инфекций применялась тест-система «АмплиСенс® ОКИ скрин-FL», набор реагентов 
для экстракции нуклеиновых кислот «АмплиСенс®Рибо-преп» в соответствии 
с инструкциями производителя.

Результаты. В  2015  г. суммарно исследовано 76 образцов фекалий, взятых 
от  76  детей, госпитализированных с диагнозом «острая кишечная инфекция». 
Ротавирус был обнаружен в 15 из 76 образцов. Уровень вирусной нагрузки позволил 
провести генотипирование ротавирусов группы  А в 13 из 15 представленных 
образцов. С учетом роли  Р- и  G-поверхностных белков в выработке иммунного 
ответа на ротавирусы их детекция строится на различии в Р- и G-поверхностных 
протеинах. В  2015  г. в собранных на территории города исследуемых образцах 
наиболее часто (в 8 из 13, 61,5 %) встречалась комбинация G4Р[8]. Генотип G9Р[8] 
обнаружен в 2 образцах (15,4 %), G2Р[4] – в 2 образцах (15,4 %), G4Р[6] – в 1 образце 
(7,7 %). Встречаемость вариантов протеина G составила: G4 – в 9 образцах (69,2 %); 
G9 – в 2 (15,4 %); G2 – в 2 образцах (15,4 %). Встречаемость протеина Р составила: 
Р[8] – в 10 образцах (76,9 %), Р[4] – в 2 (15,4 %), Р[6] – в 1 (7,7 %). Таким образом, 
в 2015 г. на территории города циркулировали ротавирусы группы А с комбинацией 
протеинов  G и P, в основном представленных в пятивалентной вакцине (G1, G2, 
G3,G4), использованной в последующем для плановой вакцинации детей первого 
года жизни.

В 2023 г. в условиях низкой заболеваемости острыми кишечными инфекциями 
среди детей получены и исследованы 38 образцов фекалий от пациентов с острыми 
кишечными заболеваниями. Из них ротавирусы обнаружены в 10 (26,3 %) образцах. 
При этом ротавирус в 2 (20,0  %) образцах не удалось типировать, 5 (50,0  %) от-
несены к генотипу G3Р[8], который не выявлен в 2015 г., 2 (20,0 %) – к генотипу 
G9Р[8], а 1 (10.0 %) – к генотипу G9Р[4]. Встречаемость протеина G составила: G3 – 
5 (50,0 %), G9 – 3 (30,0 %), генотипы G1, G2, G4 не обнаружены. Встречаемость 
протеина Р составила: Р[8] – 7 (70,0 %), Р[4] – 1 (10,0 %).

Таким образом, несмотря на снижение заболеваемости ротавирусной инфек
цией в результате вакцинопрофилактики, выявляемость ротавирусов у детей 
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с диагнозом кишечной инфекции практически осталась на том же уровне: 19,7 % 
в 2015 г. и 26,3 % в 2023 г. Разность полученных экстенсивных показателей не была 
достоверной (t=0,77, p>0,05). Возможно, это связано с тем, что в 2015 г. выявление 
ротавирусов в фекалиях осуществлялось с помощью ИХА, а в 2023 г. – с помощью 
ПЦР, т.е. более чувствительным методом. При сравнении результатов скрининговых 
исследований выявлено отличие генотиповой структуры популяции ротавируса 
типа А, циркулировавшего до начала и через 7 лет плановой вакцинопрофилактики 
с применением пятивалентной вакцины. Так, через 7  лет проведения плановой 
вакцинации не выявлены ротавирусы генотипов G2Р[4], G4Р[6] и доминировавший 
в 2015 г. G4Р[8]. В то же время установлено доминирование ротавируса генотипа 
G3Р[8], который не выявлен в 2015 г., а также сохранение циркуляции ротавируса 
генотипа G9, не входящего в состав вакцины. Полученные результаты соответствуют 
данным Референс-центр по мониторингу возбудителей кишечных инфекций на 
базе ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» 
Роспотребнадзора о сохранении в 2023 г. на территории Российской Федерации 
доминирования генотипа G3P[8], сформировавшегося в 2022 г. Среди генотипов, не 
имеющих глобального распространения, в Российской Федерации в целом и в городе, 
где проводилось наше исследование, в частности, отмечена циркуляция генотипа 
G9P[4], имевшего распространение в предшествующие годы в европейских странах.
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УДК 579.84:616-07
 Шеленков А.А., Михайлова Ю.В.

ПОЛНОГЕНОМНЫЙ АНАЛИЗ КЛИНИЧЕСКИХ ИЗОЛЯТОВ ST400  
ACINETOBACTER BAUMANNII, НЕСУЩИХ ГЕНЫ БЕТА-ЛАКТАМАЗ  

РАСШИРЕННОГО СПЕКТРА blaGES
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Acinetobacter baumannii является одной из наиболее распространенных причин возникнове
ния инфекций, связанных с оказанием медицинской помощи, по всему миру. Способности этой 
бактерии к выживанию в неблагоприятных условиях и быстрому приобретению резистентности 
к антибиотикам делают ее одним из самых опасных внутрибольничных патогенов. Распространение 
резистентности у A. baumannii обусловлено несколькими генетическими линиями (клонами высокого 
риска), выявление которых, в том числе не описанных ранее клонов, является важной задачей 
эпидемиологического надзора. В настоящей работе проведено полногеномное секвенирование 
7  клинических изолятов A.  baumannii с множественной лекарственной устойчивостью, имевших 
малоизученный ранее тип ST400-KL15-OCL1. Определен профиль генетических детерминант 
резистентности и факторов вирулентности, а также получена структура плазмиды, несущей данные 
гены резистентности у всех изолятов, в том числе гены бета-лактамазы расширенного спектра GES. 
Выполненные исследования подчеркивают важность применения полногеномного секвенирования 
в рамках эпидемиологического надзора за клиническими изолятами A. baumannii.

Shelenkov A.A., Mikhailova Yu.V.
WHOLE-GENOME ANALYSIS OF CLINICAL ISOLATES OF ST400  

ACINETOBACTER BAUMANNII CARRYING GENES  
OF EXTENDED-SPECTRUM BETA-LACTAMASES blaGES

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Acinetobacter baumannii is one of the most common causes of healthcare-associated infections 
worldwide. The ability of this bacterium to survive in adverse conditions and rapidly acquire antibiotic 
resistance makes it one of the most dangerous nosocomial pathogens. The spread of resistance in 
A. baumannii is determined by several genetic lines (high-risk clones), the detection of which, including 
previously undescribed clones, is an important task of epidemiological surveillance. In this study, we 
performed whole-genome sequencing of seven multidrug-resistant clinical isolates of A.  baumannii, 
which were found to have a previously scarcely studied type ST400-KL15-OCL1. The profile of genetic 
resistance determinants and virulence factors was determined, and the structure of the plasmid carrying 
these resistance genes, including the gene encoding the extended-spectrum beta-lactamase GES, in all 
isolates, was obtained. The studies performed highlight the importance of using whole-genome sequencing 
in the context of epidemiological surveillance of clinical isolates of A. baumannii.

Acinetobacter baumannii представляет собой грамотрицательную коккобациллу, 
исключительные возможности которой по выживанию в неблагоприятных условиях 
и способность быстро приобретать устойчивость к антибиотикам сделали ее одним 
из самых успешных госпитальных патогенов во всем мире, представляющих 
серьезную угрозу общественному здравоохранению. Глобальное распространение 
A. baumannii обусловлено несколькими линиями, называемыми «международными 
клонами высокого риска» (IC), первые два из которых впервые обнаружены  
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в 1970-х гг., а новые продолжают появляться до настоящего времени. Устойчивые 
к  антибиотикам класса карбапенемов A.  baumannii включены Всемирной 
организацией здравоохранения в список патогенов, имеющих критически важный 
приоритет в отношении разработки новых антибиотиков для лечения вызываемых ими 
инфекций и необходимости мониторинга их распространения. Эпидемиологический 
надзор является важнейшим инструментом контроля за  распространением этого 
патогена.

Классификация изолятов и отнесение их к определенному клону могут 
основываться на нескольких характеристиках, выявленных с помощью методов 
молекулярной биологии, но в настоящее время для этой и многих других целей 
все чаще применяют полногеномное секвенирование вследствие беспрецедентного 
объема получаемой информации и высокой экономической эффективности. 
В  настоящее время выделяют 9 клонов высокого риска A.  baumannii, IC1–IC9, 
и еще две генетических линии являются кандидатами на включение в их число. 
Исследование клинических изолятов на предмет возможного появления новых 
потенциально опасных клонов, обладающих множественной лекарственной 
устойчивостью, является одной из важнейших задач в рамках разработки мер борьбы 
с распространением резистентности в стационарах.

В настоящей работе проведен полногеномный анализ 7 клинических изолятов 
A.  baumannii, выделенных в двух многопрофильных стационарах г.  Москвы 
в течение 2022 г. На основании анализа выявлено, что все исследованные изоляты 
имели ST400 по схеме Pasteur  MLST, капсульный тип  KL15 и олигосахаридный 
тип  OCL1. В геномах изолятов выявлены генетические детерминанты 
резистентности к антибиотикам из классов аминогликозидов и цефалоспоринов, 
в том числе третьего поколения, а также к триметоприму/сульфаметоксазолу 
и хлорамфениколу. В частности, в геномах всех изолятов обнаружены гены blaGES,  
кодирующие бета-лактамазы расширенного спектра (БЛРС), в том числе  blaGES-11 
у пяти изолятов и blaGES-38 у двух изолятов. Геномный профиль резистентности 
полностью совпадал с фенотипическим профилем, продемонстрировавшим 
наличие устойчивости к указанным антимикробным препаратам. Дополнительно 
проведенное секвенирование четырех изолятов на секвенаторе третьего поколения 
с получением длинных прочтений позволило определить плазмидную локализацию 
большинства генов резистентности, в том числе БЛРС, и восстановить полную 
структуру единственной обнаруженной плазмиды. Выявлено, что плазмида имеет 
длину 83610 н.п., является конъюгативной и имеет тип релаксазы MOBF.

Кроме того, у исследованных изолятов обнаружен большой спектр (более 
100) факторов вирулентности, имеющих хромосомную локализацию. В частности, 
обнаружены такие важные кластеры, как факторы получения железа из окружающей 
среды bar, bas, bau и plc, факторы формирования биопленок bap, csu и pga и 
медиаторы чувства кворума (quorum sensing) abaI/R. Полученные данные позволяют 
сделать вывод о потенциально высокой патогенности изученных изолятов, что 
подчеркивает необходимость постоянного мониторинга распространения ST400 
в условиях стационаров.

Проведенный полногеномный анализ клинических изолятов A.  baumannii 
генетической линии ST400, обладающих множественной лекарственной устойчиво-
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стью, позволил выявить полный спектр геномных детерминант резистентности и 
вирулентности, в том числе гены, кодирующие БЛРС группы GES, а также позволил 
подтвердить возможность отнесения проанализированных изолятов к одному клону. 
Также выявлен возможный механизм передачи генов резистентности с помощью 
конъюгативной плазмиды. Выполненные исследования подчеркивают важность 
применения полногеномного секвенирования в рамках эпидемиологического 
надзора за клиническими изолятами A. baumannii.
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УДК 616-002.5:614.4
 Шелкова Е.С.1, Лялина Л.В.2

АКТУАЛЬНЫЕ ВОПРОСЫ ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКОГО НАДЗОРА  
ЗА ТУБЕРКУЛЕЗОМ И СОЦИАЛЬНО ЗНАЧИМЫМИ ВИРУСНЫМИ ИНФЕКЦИЯМИ 

СОЧЕТАННОЙ ЭТИОЛОГИИ
1ФБУН «Федеральный научно-исследовательский институт вирусных инфекций 

«Виром» Роспотребнадзора, Екатеринбург, Российская Федерация; 2ФБУН «Санкт-
Петербургский научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии имени 

Пастера» Роспотребнадзора, Санкт-Петербург, Российская Федерация

Социально значимые инфекционные заболевания характеризуются высокой распро
страненностью, экономическим ущербом и смертностью. Проблема туберкулеза и социально 
значимых вирусных инфекций сочетанной этиологии изучена недостаточно. По данным 
ВОЗ, смертность от туберкулеза имеет тенденцию к снижению, в то время как от сочетанной 
инфекции, обусловленной Мycobacterium tuberculosis и ВИЧ, отмечается рост показателей 
смертности. Согласно опубликованным данным, в Российской Федерации имеет место снижение 
заболеваемости туберкулезом, ВИЧ-инфекцией, вирусными гепатитами В и С, вместе с тем доля 
пациентов с коинфекцией туберкулез+ВИЧ увеличилась с 8,3 % в 2008 г. до 33,1 % в 2021 г., на-
блюдается тенденция к росту лекарственной устойчивости возбудителей туберкулеза и указанных 
вирусных инфекций.

Shelkova E.S.1, Lyalina L.V.2

CURRENT ISSUES OF EPIDEMIOLOGICAL SURVEILLANCE OF TUBERCULOSIS  
AND SOCIALLY SIGNIFICANT VIRAL INFECTIONS OF COMBINED ETIOLOGY
1Federal Research Institute of Viral Infections “Virom” of the Rospotrebnadzor, Yekaterinburg,  

Russian Federation; 2Pasteur St. Petersburg Research Institute of Epidemiology and Microbiology  
of the Rospotrebnadzor, St. Petersburg, Russian Federation

Socially significant infectious diseases are characterized by high prevalence, economic damage and 
mortality. The problem of tuberculosis and socially significant viral infections of combined etiology has not 
been sufficiently studied. According to WHO, mortality from tuberculosis tends to decrease, while mortality 
rates from combined infection caused by Мycobacterium tuberculosis and HIV are increasing. According 
to published data, there is a decrease in the incidence of tuberculosis, HIV infection, viral hepatitis B and 
C in the Russian Federation (RF), at the same time, the proportion of patients with tuberculosis + HIV co-
infection has increased from 8.3 % in 2008 to 33.1 % in 2021. There is a tendency towards an increase in 
drug resistance of tuberculosis pathogen and agents of the stated viral infections.

Цель исследования – изучить региональные особенности распространенности 
и смертности от сочетанной инфекции, вызванной Мycobacterium tuberculosis и ВИЧ. 

Материалы и методы. В исследование включены данные о распространенности 
сочетанной инфекции туберкулез+ВИЧ и смертности от этой патологии в округах РФ 
и регионах Уральского федерального округа (УФО) за период 2022–2023 гг. Изучена 
структура сочетанной инфекции, обусловленной М. tuberculosis, ВИЧ, вирусами 
гепатитов В, С и SARS-CoV-2 у пациентов при поступлении в многопрофильный 
стационар в Санкт-Петербурге в 2020–2024 гг. Исследование выполнено с помощью 
ретроспективного эпидемиологического анализа и методов статистики.
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Результаты. Показатели распространенности сочетанной инфекции 
туберкулез+ВИЧ в Северо-Западном федеральном округе (СЗФО) в 2022 и 2023 гг. 
составили 6,7 и 6,3 на 100 тыс. населения соответственно, различия статистически 
незначимы (p<0,05). В УФО распространенность сочетанной инфекции оказалась 
в 5,4 раза выше и достигла 36,5 и 30,4 на 100 тыс. В целом по РФ в указанные годы 
показатели составили 15,3 и 13,9 на 100 тыс. населения.

При расчете показателя распространенности сочетанной инфекции на число 
ВИЧ-инфицированных в СЗФО показатели составили 1369,0 (2022  г.) и 1231,1 
(2023 г.) на 100 тыс. В УФО показатели распространенности в эти годы достигли 
3522,5 и 2898,8 на 100 тыс. ВИЧ-инфицированных пациентов.

В регионах УФО показатели распространенности сочетанной инфекции 
ТБ+ВИЧ в 2022 г. и 2023 г. варьировали от 9,8 и 7,6 на 100 тыс. населения в Ханты-
Мансийском автономном округе (АО) до 53,7 и 44,1 на 100  тыс. в Свердловской 
области.

Среди ВИЧ-инфицированных минимальные показатели распространенности 
сочетанной инфекции были в Ямало-Ненецком АО – 2086,8 и 1541,5 на 100 тыс., мак-
симальные в Курганской области – 4084,3 и 4089,0 на 100 тыс. ВИЧ-инфицированных. 
В Свердловской области показатели составили 3937,9 и 3174,7 на 100 тыс.

Смертность пациентов от ТБ+ВИЧ в 2022 и 2023 гг. в период пандемии 
COVID-19 оказалась в 2–3 раза выше, чем при моноинфекциях туберкулеза и ВИЧ-
инфекции: в Свердловской области (17,5 и 16,1 на 100 тыс.), в УФО (13,8 и 11,6 на 
100 тыс.) и РФ (6,8 и 6,3 на 100 тыс. населения).

Высокая распространенность туберкулеза и социально значимых вирусных 
инфекций сочетанной этиологии способствует заносу этих инфекционных забо
леваний в стационары. Результаты эпидемиологического мониторинга инфекционных 
заболеваний при поступлении пациентов с COVID-19 в перепрофилированный 
стационар в Санкт-Петербурге в 2020–2024 гг. позволили выявить 134 случая 
туберкулеза в сочетании с инфекционной и неинфекционной патологией. В структуре 
диагностированных заболеваний у госпитализированных пациентов доля туберкулеза 
в сочетании с неинфекционной патологией составила 54,1  %, COVID-19 – 30,1  %, 
ВИЧ-инфекцией и вирусными гепатитами В, С – 7,5 %, вирусными гепатитами В, 
С – 5,3 % и ВИЧ-инфекцией – 3,0 %.

Результаты исследования свидетельствуют об актуальности проблемы соче
танной инфекции туберкулеза, ВИЧ-инфекции и других социально значимых 
вирусных инфекций.

Показатели распространенности и смертности от сочетанной патологии 
туберкулеза и ВИЧ-инфекции в 2–3 раза превышают аналогичные показатели при 
моноинфекциях. Необходимо совершенствование системы эпидемиологического 
надзора и профилактики социально значимых инфекционных заболеваний соче
танной этиологии.



339

Сборник материалов V Международной научно-практической конференции по вопросам 
противодействия инфекционным заболеваниям (12–13 декабря 2024 г., Санкт-Петербург)

УДК 615.015.8
 Шулакова Н.И., Тутельян А.В., Акимкин В.Г.

ПРОБЛЕМЫ АНТИБИОТИКОРЕЗИСТЕНТНОСТИ, СТРАТЕГИИ ПРОТИВОДЕЙСТВИЯ
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Согласно данным ВОЗ, устойчивость к противомикробным препаратам (УПП) представляет 
серьезную угрозу для человечества. Ежегодно тенденция роста устойчивости микроорганизмов 
приобретает большие масштабы, приводя к росту числа заболеваний, увеличивая бремя на 
системы здравоохранения стран мира и Российской Федерации. Для решения проблем, связанных 
с устойчивостью к антибиотикам, ВОЗ в 2024 г. опубликовала обновленный список приоритетных 
бактериальных патогенов (BPPL), включающий 15 семейств антибиотикорезистентных бактерий, 
выделенных в группы критического, высокого и среднего уровней приоритетности. Правительством 
Российской Федерации утвержден план мероприятий на 2025–2030  гг., в который вошли 20 ме-
роприятий, направленных на предупреждение и ограничение распространения антимикробной 
резистентности на территории страны. Реализация стратегий управления АМР позволит снизить 
селекцию лекарственной устойчивости микроорганизмов, повысить безопасность лечения 
пациентов в учреждениях здравоохранения.

Shulakova N.I., Tutel’yan A.V., Akimkin V.G.
PROBLEMS OF ANTIBIOTIC RESISTANCE, COUNTERACTION STRATEGIES

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

According to WHO, antimicrobial resistance (AMR) poses a serious threat to humanity. Every year, 
the trend of increasing resistance of microorganisms is gaining momentum, leading to an increase in the 
number of diseases, increasing the burden on the healthcare systems of countries around the world and 
the Russian Federation. To address the problems associated with antibiotic resistance, in 2024 WHO 
published an updated list of priority bacterial pathogens (BPPL), including 15 families of antibiotic-resistant 
bacteria, allocated to groups of critical, high and medium priority levels. The Government of the Russian 
Federation approved an action plan for 2025–2030, which includes 20 measures aimed at preventing and 
limiting the spread of antimicrobial resistance in the country. The implementation of AMR management 
strategies will reduce the selection of drug resistance of microorganisms and improve the safety of patient 
treatment in healthcare institutions.

Согласно данным ВОЗ, устойчивость к противомикробным препаратам 
(УПП) представляет серьезную угрозу для человечества. Открытие антибиотиков 
в начале XX в. и их первоначально высокая эффективность предопределили успехи 
в лечении инфекционных заболеваний, однако открытие феномена резистентности 
к антибиотикам показало, что проблемы, связанные с управлением антимикробной 
резистентности (АМР), требуют создания новых эффективных стратегий. Согласно 
представленным исследованиям, тенденция роста устойчивости микроорганизмов 
приобретает все большие масштабы, приводя к росту числа заболеваний, увеличивая 
бремя на системы здравоохранения. Угрожающие человечеству последствия роста 
антибиотикорезистентности демонстрируют, что продолжающийся рост устойчи
вости к антимикробным препаратам (АМП) к 2050  г. будет приводить к смерти 
10 млн человек ежегодно. Масштаб и актуальность AMP усугубила пандемия новой 
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коронавирусной инфекции (COVID-19), ассоциированная с  экспотенциальным 
ростом использования биоцидов и отбором устойчивых к  антибиотикам (АБ) 
микроорганизмов в результате бесконтрольного их использования населением. 
Беспокойство и страх перед COVID-19 повлияли на безрецептурное и 
бесконтрольное употребление АБ населением. Согласно опубликованным данным, 
уровень самолечения в этот период составлял 33,0 %, а 68,9 % пациентов до гос
питализации применяли азитромицин и цефтриаксон как основную терапию 
инфекции. Исследование, проведенное в отделениях интенсивной терапии в 
88  странах, показало, что, хотя только 54  % пациентов имели подозреваемую 
или доказанную бактериальную инфекцию, 70  % из них получали хотя бы один 
антибиотик для профилактики или лечения. Впоследствии было доказано, что 
потенциально частое использование противомикробных препаратов пациентами 
с  COVID-19 может привести к  увеличению краткосрочной смертности от этой 
инфекции в сторону увеличения долгосрочной смертности от АМР. В  странах 
Евросоюза от бактерий, устойчивых к антибиотикам, ежегодно погибают около 
25  тыс. человек, в большинстве случаев с летальным исходом имеется в виду 
антибиотикорезистентность, к которой привело нерациональное применение анти-
бактериальных препаратов.

Причины развития устойчивости микроорганизмов к антибиотикам многооб-
разны, среди них значимое место занимают нерациональность и ошибочность при-
менения препаратов. Согласно данным, опубликованным в научной литературе, 
среди главных причин резистентности микроорганизмов выделяют необоснован-
ное назначение антибактериальных средств; нарушение правил комбинирован-
ной терапии; неправильный выбор и применение антибиотиков; ошибки, связан-
ные с длительностью антибактериальной терапии; применение антибиотиков с 
профилактической целью, в том числе при вирусных инфекциях; несоблюдение 
пациентами назначенного лечения; прием АБ без назначения врача; применение АБ 
в сельском хозяйстве и др. Согласно проведенным исследованиям, 36,9 % назначе-
ний АБП являются ошибочными, а 32,9 % медицинских ошибок связано с наруше-
ниями режима дозирования. Показано, что широкое применение АМП при оказании 
медицинской помощи привело к росту устойчивости к ним микроорганизмов и ста-
ло причиной снижения эффективности терапии, повышения летальности, удлинения 
продолжительности госпитализации. Отсутствие альтернатив в лечении инфекций, 
вызванных поли- и панрезистентными возбудителями, рост распространенности 
в российских стационарах полирезистентных микроорганизмов, в первую очередь 
энтеробактерий, продуцирующих бета-лактамазы расширенного спектра действия 
(БЛРС), устойчивые к карбапенемам штаммов Pseudomonas aeruginosa, Acinetobacter 
baumanii и MRSA, придает особую актуальность этой проблеме.

Для решения возникающих проблем, связанных с устойчивостью к антибио
тикам, ВОЗ в 2024 г. опубликовала обновленный список приоритетных бактериаль
ных патогенов (BPPL), включающий 15 семейств антибиотикорезистентных 
бактерий, выделенных в группы критического, высокого и среднего уровней 
приоритетности. Среди них грамотрицательные бактерии, устойчивые к антибио
тикам последней инстанции, микобактерии туберкулеза с лекарственной устойчи-
востью и другие патогены с высокой устойчивостью, такие как Salmonella, Shigella,  
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Neisseria gonorrhoeae, Pseudomonas aeruginosa и Staphylococcus aureus. Следует 
отметить, что BPPL ВОЗ служит руководством для определения приоритетности 
исследований, разработок и инвестиций в области борьбы с УПП, подчеркивая 
необходимость создания региональных стратегий для эффективной борьбы 
с резистентностью. В 2017 г. Правительство Российской Федерации утвердило «Стра
тегию предупреждения распространения антимикробной резистентности в  РФ»  
на период до 2030  г. В настоящее время Правительством утвержден план меро
приятий на 2025–2030  гг., который сменит аналогичный документ, действующий 
до конца 2024  г. В него вошли 20 мероприятий, направленных на предупрежде-
ние и ограничение распространения антимикробной резистентности на терри-
тории страны. В плане нормативного регулирования борьбы с АМР планируется 
разработать и актуализировать клинические рекомендации и стандарты по вопросам 
оказания медпомощи при инфекционных и паразитарных заболеваниях с учетом 
применения оптимальных схем противомикробной терапии. Планом предусмотрено 
совершенствование мер по предупреждению и ограничению распространения и 
циркуляции возбудителей, обеспечение системного мониторинга распространения 
и изучение механизмов их возникновения. Предлагается разработать и внедрить 
дополнительные профессиональные программы, включающие вопросы анти
микробной резистентности и ее сдерживания. Реализация стратегий управления 
АМР позволит снизить селекцию лекарственной устойчивости микроорганизмов и 
повысить безопасность лечения пациентов в учреждениях здравоохранения.
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 Шулакова Н.И., Тутельян А.В., Кузин С.Н., Акимкин В.Г.

СТРАТЕГИИ ПРОФИЛАКТИКИ И УПРАВЛЕНИЯ РИСКАМИ ИНФИЦИРОВАНИЯ 
МЕДИЦИНСКИХ РАБОТНИКОВ ВИРУСАМИ ГЕПАТИТОВ В И С

ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация

Гепатиты  В (ГВ) и С (ГС) остаются серьезной проблемой мирового здравоохранения и 
Российской Федерации. В 2023  г. на фоне снижения показателей заболеваемости острыми 
гепатитами В (ОГВ) и С (ОГС) в РФ уровни заболеваемости хроническими формами этих инфекций 
оставались высокими, и в 25,6–33,3 раза превышали аналогичные показатели заболеваемости 
острыми формами, что может свидетельствовать о значительном числе источников вирусов ГВ 
(ВГВ) и ГС (ВГС) в популяции. Существующая распространенность ВГВ и ВГС среди населения 
повышает риск заноса этих инфекций в медицинские организации (МО), потенциальный риск 
инфицирования медицинских работников (МР) в процессе их профессиональной деятельности. 
Профессиональная принадлежность МР к группам высокого риска инфицирования определяет 
целесообразность разработки и внедрения системы мониторинга за конкретными факторами риска, 
стратегий профилактики и управления рисками инфицирования данного контингента в  каждой 
МО. Разработка и внедрение стратегий управления гемоконтактными рисками, связанными 
с проводимыми технологиями и процедурами при оказаниии медицинской помощи, позволит 
существенно снизить и/или устранить существующие риски возникновения инфекций, связанных 
с оказанием медицинской помощи, среди медицинского персонала организаций здравоохранения.

Shulakova N.I., Tutel’yan A.V., Kuzin S.N., Akimkin V.G.
STRATEGIES FOR PREVENTION AND RISK MANAGEMENT OF INFECTION 

WITH HEPATITIS B AND C VIRUSES AMONG HEALTHCARE WORKERS 
Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

Hepatitis B (HB) and C (HC) remain a serious problem for global and Russian healthcare. In 2023, 
against the background of a decrease in the incidence of acute hepatitis B (AHB) and C (AHC) in the 
Russian Federation, the incidence rates of chronic forms of these infections remained high, and were 
25.6–33.3 times higher than similar incidence rates of acute forms, which may indicate a significant num-
ber of sources of HBV (HBV) and HCV in the population. The existing prevalence of HBV and HCV among 
the population increases the risk of these infections being brought into healthcare organizations (HO), 
the potential risk of infection of healthcare workers (HW) in the course of their professional activities. 
Occupational affiliation of HW to high-risk groups of infection determines the feasibility of developing and 
implementing a monitoring system for specific risk factors, strategies for prevention and management of 
the risks of infection of this contingent in each HO. The development and implementation of strategies 
for managing blood-borne risks associated with the technologies and procedures used in the provision of 
medical care will significantly reduce and/or eliminate the existing risks of infections associated with the 
provision of medical care among medical personnel of healthcare organizations.

Согласно изданному Всемирной организацией здравоохранения (ВОЗ) 
Глобальному докладу по гепатиту за 2024 г., гепатит занимает второе место в 
мире среди инфекционных заболеваний, от которых умирает наибольшее число 
людей: на его долю приходится 1,3 млн смертей в год – столько же, сколько и на 
долю туберкулеза, являющегося основной причиной смерти среди инфекционных 
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болезней, поскольку им инфицирована примерно треть населения земного шара, 
включая около 360 млн хронических инфекций и 1 млн смертей в год. Каждый день 
от инфицирования гепатитами В и С в мире умирают 3500 человек. Новые данные по 
187 странам показывают, что предполагаемое число смертей от вирусного гепатита 
увеличилось с 1,1 млн в 2019 г. до 1,3 млн в 2022 г., причем 83 % из них связано 
с гепатитом В, а 17 % – гепатитом С.

В Российской Федерации на фоне существенного снижения показателя 
заболеваемости острыми формами гепатитов В (ОГВ) и С (ОГС) в 2023 г. до 0,33 
и 0,95 на 100 тыс. населения соответственно уровни заболеваемости хроническим 
гепатитом В (ХГВ) и С (ХГС) по-прежнему оставались высокими и составляли 
в указанном году 8,45 и 31,63 на 100 тыс. населения соответственно. При этом они 
в 25,6–33,3 раза превышали аналогичные уровни заболеваемости острыми формами 
этих инфекций, что может свидетельствовать о значительном числе источников 
вирусов ГВ (ВГВ) и ГС (ВГС) в популяции. 

Существующая распространенность ВГВ и ВГС среди населения повышает 
риск заноса этих инфекций в МО, потенциальный риск инфицирования 
медицинских работников в процессе их профессиональной деятельности. Работники 
здравоохранения относятся к одной из групп риска и могут подвергаться различ-
ным аварийным ситуациям, связанным с риском инфицирования при оказании 
медицинской помощи, например, травмам от уколов иглой, контакту с кровью 
и жидкостями пациентов, инфицированных вирусами этих инфекций. Известно, 
что из 35 млн работников здравоохранения, работающих по всему миру, при-
мерно 3  млн ежегодно подвергаются профессиональному заражению ВГВ [Prüss-
Ustün A., Rapiti E. et al., 2005; Wicker S., Cinatl J. et al., 2008]. При этом показано, 
что частота инфицирования среди лиц, перенесших ГС, в 4 раза выше, чем среди 
лиц, не работающих в больницах [Schillie  S., Murphy T.V., Sawyer  M. et  al., 2013, 
2018]. По данным CDC, из 8 млн медработников 2,1 тыс. «испытывают укол иглой» 
во время профессиональных обязанностей, что соответствует 600–800 тыс. случаев 
ежегодно. В настоящее время в РФ, как и в мире в целом, отсутствуют данные для 
определения степени ущерба, нанесенного лицам, пострадавшим от уколов иглой и 
других чрескожных травм, которые являются ведущим профессиональным риском, 
связанным с заболеваемостью МР.

Структура путей передачи гепатитов В и С претерпела изменения, значительная 
часть условий заражения остается неустановленной и варьирует, по данным 
Роспотребнадзора, в пределах 35–60  %, что предопределяет риск инфицирования 
этими заболеваниями медработников в МО. Показано, что в 90-х гг. прошлого 
столетия в структуре путей передачи доля пути передачи, связанного с проведением 
парентеральных манипуляций в МО, достигала 35–40 %. В последние два года (2022–
2023  гг.), по данным Референс-центра по мониторингу за вирусными гепатитами 
(РЦВГ), созданного на базе Федерального бюджетного учреждения науки «Цен-
тральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
удельный вес такового составлял 3,6–5,5 % (ГВ) и 4,7–5,1 % (ГС). 

Часто цитирумые данные отечественных и зарубежных авторов показывают, 
что вакцинация считается одной из наиболее эффективных стратегий профилак
тики и защиты от заражения ВГВ и ВГС, управления рисками профессионального 
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заражения МР. На конкретном рабочем месте должен быть разработан план 
воздействия на существующие риски с подробным описанием связанных с ним 
опасностей (рисков), средств контроля рисков, а также безопасных рабочих 
процедур. Другим важным аспектом профилактики в МО является адекватность 
рекомендуемых процедур стерилизации и дезинфекции оборудования или 
предметов, загрязненных кровью и биологическими жидкостями. Кроме того, 
постоянное обучение работников здравоохранения правильному использованию 
средств индивидуальной защиты в соответствии с инструкциями по эксплуата-
ции, мерам защиты от профессионального заражения кровью и связанных с ним 
заболеваний, а также надлежащей утилизации острых предметов позволит со-
хранить здоровье МР, снизить профессиональный риск инфицирования ВГВ и 
ВГС. Разработка и внедрение стратегий управления гемоконтактными рисками, 
связанными с проводимыми технологиями и процедурами при оказаниии меди-
цинской помощи, позволит существенно снизить и/или устранить существующие 
риски возникновения инфекций, связанных с оказанием медицинской помощи, 
среди медицинского персонала организаций здравоохранения.
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УДК 616.995.7
 Янковская Я.Д.1,2, Чеканова Т.А.1, Акимкин В.Г.1

НЕСПЕЦИФИЧЕСКАЯ ПРОФИЛАКТИКА ИНФЕКЦИЙ, ПЕРЕДАЮЩИХСЯ 
ИКСОДОВЫМИ КЛЕЩАМИ, У ДЕТЕЙ

1ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 
Москва, Российская Федерация; 2ФГАОУ ВО «Российский национальный исследовательский 

медицинский университет имени Н.И. Пирогова» Минздрава России,  
Москва, Российская Федерация

Целью исследования является обоснование мероприятий неспецифической профилакти-
ки инфекций, передающихся клещами (ИПК), у детей. Проанализированы заболеваемость ИПК 
в Москве по данным официальной статистики за 2010–2023  гг., 1457 форм 003/у больных ГБУЗ 
«Инфекционная клиническая больница № 1 ДЗМ» с диагнозом «иксодовый клещевой боррелиоз» 
за 2010–2021 гг. Проведены опросы посетителей парков Москвы (200) и анкетирование москвичей 
(3040) в сети «ВКонтакте» о клещах. В Москве дети до 17 лет обращались в медицинские органи-
зации в связи с присасыванием клещей в 1,5 раза чаще взрослых. Места присасывания клещей у 
детей в 53,3 % обращений – кожа головы, из них доля детей 3–6 лет – 23,8 %, 7–10 лет – 13,4 %, 
1–2 года – 12,6 %. Клещей удаляли взрослые в 90,4 %. Удаленные клещи исследованы на патогены 
в 10,2 %. В Москве заболевание иксодовым клещевым боррелиозом регистрировали у детей всех 
возрастных групп. Несмотря на знания об опасности клещей, только 40 % респондентов применяли 
у детей средства индивидуальной защиты. Основным направлением неспецифической профилак-
тики ИПК у детей являются мероприятия индивидуальной защиты.

Yankovskaya Ya.D.1,2, Chekanova T.A.1, Akimkin V.G.1

NON-SPECIFIC PREVENTION OF INFECTIONS TRANSMITTED  
BY IXODIDAE TICKS IN CHILDREN

1Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation; 
2Russian National Research Medical University named after N.I. Pirogov of the Ministry of Health  

of the Russian Federation, Moscow, Russian Federation

Objective of the study was to substantiate measures of nonspecific prophylaxis of tick–borne 
infections in children. The incidence of tick-borne infections in Moscow was analyzed according to official 
statistics for 2010–2023, 1457 record forms 003/u of the State Budgetary Institution “Infectious Diseases 
Clinical Hospital №  1 of the Moscow City Department of Health” of patients diagnosed with Ixodidae 
tick–borne borreliosis for 2010–2021. Surveys of visitors of Moscow parks (200) and questionnaires of 
Muscovites (3040) in “VKontakte” network about ticks were conducted. In Moscow, children under 17 years 
of age were 1.5 times more often seeking help in medical facilities than adults in connection with tick bites. 
In 53.3 % of cases, the site of tick suction in children was the head skin, of which children 3–6 years old – 
23.8 %, 7–10 years old – 13.4 %, 1–2 years old – 12.6 %. Ticks were self-removed by adults in 90.4 % 
of the cases. Removed ticks were tested for pathogens in 10.2 % of cases. In Moscow, Lyme borreliosis 
was registered in children of all age groups. Despite good knowledge of the danger of tick bites, only 
40 % of respondents used personal protection against ticks for children. The main aspect of non-specific 
prevention of tick-borne infections in children is individual protection measures.

В течение последних 10 лет регистрируемое в РФ количество обращений по 
поводу присасывания клещей было на уровне 400–580 тыс. случаев в год, при этом 
около четверти пострадавших ежегодно составляли дети до 17  лет. Случаи забо-
левания иксодовым клещевым боррелиозом (ИКБ) регистрировали на уровне 3,8–
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9,9 тыс. в год, из числа заболевших 405–850 составляли дети до 17 лет. Заболевание 
КЭ регистрировали от 1,0 до 3,7 тыс. случаев ежегодно, из которых 182–455 прихо-
дилось на детей до 17 лет. Доказано, что иксодовые клещи способны передавать при 
кровососании одновременно несколько патогенов, вызывая микст-инфицирование 
человека. Таким образом, клещи способны нанести серьезный вред детскому орга-
низму. Отсутствие специфической профилактики для большинства ИПК повышает 
значение неспецифической профилактики, цель которой – защита от нападения и 
присасывания клещей, а следовательно, предотвращение риска развития инфекций, 
передающихся клещами.

Цель исследования – обосновать мероприятия неспецифической профилакти-
ки инфекций, передающихся клещами, у детей.

Материалы и методы. Проведен анализ заболеваемости ИПК в Москве по 
данным официальной статистики за 2010–2023 гг., 1457 медицинских карт (ф. 003/у) 
пациентов, находившихся на лечении в ГБУЗ «Инфекционная клиническая больни-
ца №1 ДЗМ» с диагнозом «иксодовый клещевой боррелиоз» за период 2010–2021 гг. 
Знания горожан о клещах оценены по результатам опросов посетителей в парках го-
рода Москвы (200 респондентов), анкетирования в соцсети «ВКонтакте» (3040 рес
пондентов) в 2018 и 2022 гг. Рассмотрены биологические особенности иксодовых 
клещей, имеющие практическое значение при разработке мероприятий неспецифи-
ческой профилактики ИПК у детей. 

Результаты. В разные годы в Москве за период 2010–2023 гг. регистрировали 
от 10 до 20 тыс. обращений горожан по поводу присасывания клещей, из них детей – 
до 20  %. В среднем до 10  % обращений зафиксировано по поводу присасывания 
клещей в черте города, из них почти 28 % пострадавших – дети до 17 лет. За пери-
од исследования в Москве обращаемость детей до 17 лет по поводу присасывания 
клещей была в среднем в 1,5 раза выше, чем взрослых. Истинное количество случа-
ев присасывания клещей к людям больше официально зарегистрированных, о чем 
свидетельствует анализ форм 003/у пациентов ГБУЗ «Инфекционная клиническая 
больница № 1 ДЗМ», лечившихся по поводу заболевания ИКБ: только 14,0 % из них 
удалили клещей в медицинской организации (травмпункт), 70,1 % – самостоятель-
но или прибегали к помощи близких, 15,9 % факт присасывания клеща отрицали. 
В 90,4 %, клещей у детей удаляли взрослые, при этом снятые с кожи клещи исследо-
вались на наличие патогенов лишь в 10,2 %. Такая ситуация объяснялась родителями 
детей нахождением вдали от МО, а также непониманием необходимости исследова-
ния клещей.

Распределение мест присасывания клещей у детей (по данным ф. 003/у «Инфек-
ционная клиническая больница № 1 ДЗМ») в 53,3 % – кожа головы. При этом у детей 
3–6 лет случаи присасывания к коже головы отмечались в 23,8 %, у детей 7–10 лет – 
в 13,4 %, у детей 1–2 лет – в 12,6 %. Это во многом объясняется ростом ребенка, т.к. 
в основном клещи ожидают объект для кровососания на растительности от 10–14 до 
80–100  см от земли. С поверхности лесной подстилки они нападают редко. Важно 
отметить, что клещи наиболее опасного рода Ixodes могут прикрепляться к любым 
движущимся объектам: телу, одежде, сумкам, детским коляскам и др. В избиратель-
ности мест присасывания проявляются такие биологические особенности иксодовых 
клещей, как отрицательный геотаксис и поиск наиболее укромных и «нежных» мест – 
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тигмотаксис. У детей из-за более тонкой кожи по сравнению со взрослыми временной 
поиск мест присасывания сокращается. Необходимо учитывать, что на детей напада-
ют не только взрослые особи, но и нимфы и личинки, которые мало заметны на теле.

Выделение у детей групп риска развития заболеваний, связанных с ИПК, на ос-
новании анализа случаев заболевания ИКБ (98,4 % всех ИПК в Москве), показало, 
что в Москве заболевание ИКБ регистрировалось у детей всех возрастных групп, 
но наибольшему риску заражения были подвержены дети дошкольного возраста 
3–6 лет (41,1 %) и школьного возраста 7–14 лет (36,9 %).

Таким образом, возможность контакта с клещами и заражения возбудителями 
ИПК в различных группах детей определяется их возрастными особенностями. При 
этом не всегда проявляется настороженность взрослых в отношении связи присасы-
вания клещей к телу человека (детей) и последующего заболевания. Так, социологи-
ческие опросы показали, что, несмотря на знания об опасности клещей, только 40 % 
респондентов применяли у детей средства индивидуальной защиты от клещей, из 
них только 36 % оказались ознакомлены с инструкцией по применению специально-
го средства от клещей.

Дети, как и взрослые, подвергаются риску заражения возбудителями ИПК 
в природных биотопах. Для эндемичных территорий или при выезде в эти зоны ос-
новное значение имеет специфическая профилактика согласно порядку проведения 
профилактических прививок с учетом возраста детей. Все возможные способы за-
щиты детей, как и взрослых, должны быть направлены на предотвращение зараже-
ния от всего комплекса возбудителей ИПК, что решают мероприятия неспецифи-
ческой профилактики, успешно дополняющие специфическую. При этом важным 
направлением неспецифической профилактики ИПК у детей являются мероприятия 
индивидуальной защиты – соблюдение правил поведения на опасных в отношении 
клещей территориях и использование средств индивидуальной защиты. Эти меро-
приятия требуют дифференцированного подхода в выборе оптимальных для возрас-
та детей правил и средств защиты. Так, применение акарицидных средств для обра-
ботки одежды детей в настоящее время рекомендовано от 3–5 лет, репелленты же не 
обладают достаточной эффективностью. В целом за безопасность детей на опасной 
по клещам территории должны отвечать взрослые. Детей, которые не ходят или не-
устойчиво стоят на ногах, взрослые должны переносить на руках или перевозить 
в колясках, двигаясь по центру дорожек и не соприкасаясь с растительностью по 
краям. Детей желательно одевать в светлую, однотонную одежду, не рекомендуется 
использование застежек на пуговицы или кнопки, при этом необходимо периоди-
чески осматривать детей. После выхода из опасной зоны тщательно осмотреть ре-
бенка, его одежду, коляску, сопровождающего. Взрослые должны разъяснять детям 
старшего возраста правила поведения на опасных в отношении обитания клещей 
территориях, использовать для себя и детей защищающую от клещей одежду. До-
пускается обработка одежды детей специальными акарицидными аэрозолями при 
строгом соблюдении инструкции, находящейся на этикетке этих средств. Возможно 
использование специальной одежды для детей от 3 лет по действующему ГОСТу. 
Вместе с тем необходимо повышать грамотность взрослых в отношении опасности 
инфекций, передающихся клещами, способов профилактики заражения возбудите-
лями этих инфекций, объяснять возможности применения средств индивидуальной 
защиты от клещей у детей.
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Буланенко В.П., Пика М.И.
МОНИТОРИНГ И ИЗУЧЕНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ  

РЕСПИРАТОРНО-СИНЦИТИАЛЬНОГО ВИРУСА ЧЕЛОВЕКА
ФБУН «Центральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора, 

Москва, Российская Федерация

Работа посвящена изучению динамики циркуляции и анализу генетического разнообразия 
респираторно-синцитиального вируса согласно новой стандартизированной классификации. Уста-
новлено, что в эпидемическом сезоне 2023–2024 гг. в сравнении с предыдущими двумя сезонами 
наблюдалось увеличение на пике доли обнаруженных методом ПЦР-РВ респираторно-синцитиаль-
ных вирусов более чем в 2 раза, а также сдвиг пика заболеваемости с осеннего на зимний период. 
Методом Сэнгера получены последовательности гена G для 32 образцов из респираторного тракта 
пациентов из г. Москвы. Проведен филогенетический анализ и их сравнение с другими циркулирую
щими в России и в Европе РС-вирусами. В нашей выборке встречались вирусы тех же клайдов, 
к  которым относились и выделенные в других регионах России, за исключением обнаруженного 
нами в сезоне 2023–2024 гг. вируса из клайда A.D.5.2 подтипа А. Сравнение с европейскими после-
довательностями показало различия в соотношении циркулирующих подтипов А и B. Предложен-
ный протокол молекулярно-генетического анализа может быть использован для совершенствова-
ния эпидемиологического надзора за РС-вирусной инфекцией.

Yatsyshina S.B., Strel’tsova S.Yu., Mamoshina M.V., Elkina M.A., Polyaeva O.A., 
Bulanenko V.P., Pika M.I.

SURVEILLANCE AND STUDY OF THE GENETIC DIVERSITY  
OF HUMAN RESPIRATORY SYNCYTIAL VIRUS

Central Research Institute of Epidemiology of the Rospotrebnadzor, Moscow, Russian Federation

In this study, we investigated the epidemiology and genetic variability of human respiratory 
syncytial virus (hRSV) using new standardized phylogenetic classification. In the 2023–2024 season, 
there was more than two-fold increase in hRSV detected by the PCR-RT method at the peak of the 
incidence compared to the previous two epidemic seasons. A shift in the peak incidence from the fall to 
the winter period in 2023–2024 season has been noted. G gene sequences for 32 samples from patients 
from Moscow were obtained using Sanger Sequencing. The viruses from Moscow belonged to the same 
clades as viruses from other regions of Russia, except one sample of clade A.D.5.2, which hasn’t been 
found in other regions. Comparison with European sequences showed differences in the ratio of circulating 
subtypes A and B. The proposed approach can be used to improve surveillance of RSV infection.

Респираторно-синцитиальный вирус человека (сокр. РС-вирус; англ. 
Orthopneumovirus hominis, ранее Human respiratory syncytial virus) – одна из причин 
острых инфекций нижних дыхательных путей и развития пневмонии у детей, пожи-
лых и лиц с ослабленным иммунитетом. В 2023 г. Управление по санитарному над-
зору за качеством пищевых продуктов и медикаментов США и Европейское агент-
ство лекарственных средств зарегистрировали две рекомбинантные вакцины против 
РС-вируса и в 2024 г. – вакцину на основе мРНК. На сегодняшний день в Российской 
Федерации не зарегистрировано ни одной вакцины против РС-вируса, проводится 
лишь пассивная иммунизация с помощью препарата «Паливизумаб» на основе мо-
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ноклональных антител. Тем не менее перспектива доступности иммунизации про-
тив РС-вируса актуализирует роль молекулярно-генетического эпидемиологическо-
го надзора за респираторно-синцитиальным вирусом как инструмента для оценки 
эффективности вакцинации.

На основании различий нуклеотидной последовательности РС-вируса выде-
ляют две генетические подгруппы (или две антигенные группы A и B), каждая из 
которых подразделяется на несколько генотипов. Долгое время научное сообщество 
пользовалось номенклатурой на основе нуклеотидной последовательности гена  G 
с учетом региона обнаружения вируса. Однако недавно сформирован [Goya S., 2024] 
глобальный консенсус по классификации РС-вируса на основе филогенетических 
клайдов и аминокислотных маркеров. Данная классификация надежна и применима 
как к полным геномам, так и частичным.

В целях обеспечения максимальной точности для определения филогении 
РС-вируса желательно использовать полные геномы, однако допустимо секвениро-
вать отдельные вариабельные участки, например ген, кодирующий белок прикрепле-
ния G. Анализ по NextClade показал минимальную ошибку в классификации (1,2 %) 
для РС-вируса подтипа А и отсутствие ошибок для РС-вируса подтипа В при ис-
пользовании только гена G [Goya S., 2024].

Целью нашего исследования стало изучение динамики циркуляции и генетиче-
ского разнообразия РС-вируса на основе последовательности наиболее вариабель-
ного гена G согласно новой стандартизированной классификации.

В рамках выборочного мониторинга, проводимого Роспотребнадзором, за пе-
риод с 01.09.2021 по 31.08.2024 среди 4 671 718 больных ОРВИ выявлено 43 100 
с положительным результатом на РС-вирус (0,92 на 100 человек). РС-вирус занял 
третье место по частоте обнаружения после вирусов гриппа и риновирусов (3,35 и 
1,79 на 100 обследованных лиц соответственно). За весь период наблюдалось три 
подъема заболеваемости РС-вирусной инфекцией. Максимальных значений она 
достигла на 9-й неделе 2024  г. (08.02–01.03.2024, сезон 2023–2024  гг.) и состави-
ла 6,01 на 100 обследованных лиц. Два других пика заболеваемости пришлись на 
48-ю неделю 2022 г. (28.11–02.12.2022, сезон 2022–2023 гг.) и 43-ю неделю 2021 г. 
(25.10–29.10.21, сезон 2021–2022 гг.) и достигли 2,9 и 2,5 на 100 обследованных лиц 
соответственно. Таким образом, в последнем эпидемическом сезоне 2023–2024 гг. 
в сравнении с предыдущими сезонами наблюдалось увеличение доли обнаруженных 
РС-вирусов более чем в 2 раза (на пике), а также сдвиг пика заболеваемости с осен-
него на зимний период. По данным надзора за РС-вирусом Европейского центра 
профилактики и контроля заболеваний ERVISS, в сезоне 2023–2024 гг. также про-
изошло смещение пика заболеваемости с осеннего на зимний период – 50-я неделя 
2023 г. (11.12–17.12.23). В сезоне 2021–2022 гг. пик заболеваемости зафиксирован 
на 45-й неделе 2021 г. (08.11–14.11.21), в сезоне 2022–2023 гг. на 47-й неделе 2022 г. 
(21.11–27.11.22).

Генотипирование РС-вируса проведено в Референс-центре по мониторингу 
за инфекциями верхних и нижних дыхательных путей на базе лаборатории молеку-
лярной диагностики и эпидемиологии инфекций дыхательных путей ФБУН «Цен-
тральный научно-исследовательский институт эпидемиологии» Роспотребнадзора 
для биологических образцов из респираторного тракта больных из г. Москвы с диа
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гностированной РС-вирусной инфекцией. Методика включала в себя экстракцию 
РНК из биоматериала; постановку реакции обратной транскрипции и амплификацию 
гена G c помощью ПЦР с применением оригинальной системы праймеров; секвени-
рование методом Сэнгера и филогенетический анализ полученных последователь-
ностей с использованием бионформатических программ и баз данных (NextClade, 
GISAID, SeqMan, MegAlign и MEGA). Для секвенированных вирусов рассчитывался 
процент гомологии с одним из наиболее близких на филогенетическом дереве виру-
сов из Европейского региона, циркулировавших в том же сезоне.

Последовательность гена G секвенирована для 32 образцов: для 10 образцов за 
сезон 2021–2022 гг., для 3 – за сезон 2022–2023 гг. и 19 – за сезон 2023–2024 гг.

По результатам секвенирования, в сезоне 2021–2022 гг. вирусы принадлежали 
к подтипу А. Половина исследованных вирусов (n=5) относилась к клайду A.D.5.1, 
остальные – к клайду A.D.3. Вирусы из клайда A.D.5.1 кластеризуются в одну группу 
и схожи с вирусом hRSV/A/Scotland/WoSSVC–1/2022 (по GISAID) на 99,6–99,8 %. Го-
мология для секвенированных вирусов из клайда A.D.3 с вирусом hRSV/A/Spain/CT–
HUVH–710601/2021 варьируется в пределах 98,4–99,7 %. Все три образца из сезона 
2022–2023 гг. отнесены к подтипу В и к клайду B.D.E.1. Со штаммом hRSV/B/Italy/
SIC–5 01/2023 изученные вирусы имеют гомологию 98,3–98,6 %. В 2023–2024 гг. на-
блюдалась совместная циркуляция РС-вирусов обоих подтипов (A и B). Среди всех 
образцов 68 % (13/19) относились к подтипу B, а оставшиеся – к подтипу А. По дан-
ным ERVISS, в Европейском регионе в сезоне 2022–2023 гг. выявленные РС-вирусы 
преимущественно относились к подтипу В, в сезоне 2023–2024 гг. – к подтипу А. Для 
всех секвенированных нами образов вирусов подтипа В определен клайд B.D.E.1. 
Гомология с вирусом hRSV/B/England/UKHSA RVU 4540827/2023, составила 98,6–
99,5 %. Внутри подтипа А распределение клайдов оказалось следующим: два образ-
ца клайда A.D.1; один образец клайда A.D.5.2; три образца клайда A.D.3. Ближай-
ший обнаруженный гомолог для секвенированных вирусов клайда A.D.1 – hRSV/A/
Canary–Islands/HUNSC–ITER/150427779/2023 (гомология 98,1–98,4 %). Для вирусов 
клайда A.D.3 определена гомология (97,3–97,6  %) с  вирусом из Испании hRSV/A/
Spain/AN–PMC/00047/2023. Секвенированный вирус из Москвы, отнесенный к клай-
ду A.D.5.2, имеет гомологию 99,6  % с вирусом из Франции hRSV/A/France/ARA–
HCL023202651301/2023.

Проведено сравнение с доступными в GISAID последовательностями из дру-
гих регионов России (Новосибирская и Ленинградская области). Так же как в нашей 
выборке, в сезоне 2021–2022  гг. обнаруживались РС-вирусы, отнесенные к клай-
дам A.D.5.1 и A.D.3 подтипа А. В сезоне 2022–2023  гг. РС-вирусов подтипа А из 
России не депонировано. Все депонированные до сезона 2022–2023 гг. РС-вирусы 
подтипа B относились к клайду B.D.4.1.1, который сменила дочерняя линия B.D.E.1, 
в сезоне 2023–2024 гг. – к клайдам B.D.E.1. подтипа В и A.D.1, A.D.3, A.D.5.1 под-
типа А.

Таким образом, в нашей выборке встречались вирусы тех же клайдов, к кото-
рым относились и выделенные в других регионах России РС-вирусы, за исключени-
ем обнаруженного нами в сезоне 2023–2024 гг. вируса из клайда A.D.5.2 подтипа А.

Как и в Европейском регионе, в сезоне 2022–2023  гг. исследованные нами 
РС-вирусы преимущественно относились к подтипу В, и в сезоне 2023–2024 гг., в от-
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личие от Европы, у нас также преобладал подтип В. Тогда как в сезоне 2021–2022 гг. 
в Европе встречались оба подтипа, а в нашей выборке – только подтип  А. Пред-
ложенный протокол молекулярно-генетического анализа может быть использован 
для совершенствования эпидемиологического надзора за РС-вирусной инфекцией. 
Исследование планируется продолжить на большем количестве образцов из разных 
регионов России.
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