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Были проанализированы мутации в аминокислотных последовательностях S-белка в 
16 образцах вируса SARS-CoV-2, выделенных в Приморском крае в 2020-2024 годах. 
Анализ показал наличие от 1 до 40 аминокислотных замен, делеций или вставок. У всех 
образцов имелись как типичные для их линий, так и нетипичные, редкие мутации. Анализ 
нетипичных мутаций показал, что для геноварианта Wuhan наблюдалось относительное 
разнообразие индивидуальных мутаций в S-белке, что характерно для стадии эпидеми-
ческого преобразования популяции вируса. Для геновариантов Delta и Omicron наблюда-
лось относительное единообразие даже по нетипичным мутациям, что характерно для 
фазы эпидемического распространения вируса. 
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Mutations in the amino acid sequences of the spike protein were analyzed in 16 SARS-CoV-2 
virus strains isolated in Primorsky Krai in 2020-2024. The analysis showed the presence of 1 to 
40 amino acid substitutions, deletions or insertions. All samples had both typical mutations for 
their lines and atypical, rare mutations. Analysis of atypical mutations showed that there was a 
relative diversity of individual mutations in the spike protein for Wuhan variant, which is typical 
for the stage of epidemic transformation of the virus population. For Delta and Omicron variants, 
relative homogeneity was observed even among atypical mutations, which is typical for the 
phase of epidemic spread of the virus. 
Keywords: severe acute respiratory coronavirus 2, SARS-CoV-2, mutations, spike protein, 
Primorsky krai. 
 
Первая четверть XXI века прошла под знаком серьёзнейших угроз биологической без-

опасности, связанных с бетакоронавирусами (Nidovirales:Coronaviridae, Betacoronavirus). Только 
пандемия гриппа (2009-2010 гг.), этиологически связанная с вирусом гриппа А / H1N1 pdm09 (Or-
thomyxoviridae, Alphainfluenzavirus) [2, 3], не имела коронавирусной природы. Крупная эпидемия 
тяжёлого острого респираторного синдрома (SARS – Severeacuterespiratorysyndrome), вызванная 
одноимённым бетакоронавирусом из подрода Sarbecovirus, начавшаяся в 2002 г. в южных про-
винциях Китая [6, 11], в то время не переросла в пандемию лишь благодаря отсутствию доста-
точно интенсивных пассажирских потоков. Бетакоронавирус Ближневосточного респираторного 
синдрома (MERS-CoV – MiddleEastrespiratorysyndromecoronavirus) (подрод Merbecovirus) стал 
причиной ряда опасных эпидемических вспышек, в том числе – завозных [8, 9]. В 2020 г. SARS-
CoV-2 (подрод Sarbecovirus) вызвал пандемию, продлившуюся до 2023 г. [1, 4, 7]. 
  



 

 

Цель исследования  
Анализ мутаций S-белка в образцах вируса SARS-CoV-2, выделенных в Приморском крае 

в 2020-2024 гг., и выявление регионального паттерна мутаций. 
Материалы и методы 
Изоляция штаммов SARS-CoV-2 проводилась из ОТ-ПЦР-РВ-положительных образцов 

назофарингеальных смывов от лиц, проживавших на территории Приморского края с клинически 
подтвержденным диагнозом COVID-19. Были исследованы биологические свойства 16 штаммов 
SARS-CoV-2, относящихся к различным геновариантам вируса (цитопатогенная активность, 
бляшкообразующие свойства, титры вируса, относительный уровень вирусной РНК в образцах 
каждого штамма). Полное геномное секвенирование образцов осуществлялось на приборе Ox-
fordNanoporeMinION по описанной ранее методике [5]. 

Типирование генетических последовательностей, сравнительный анализ и выявление 
мутаций проводили с помощью сервиса Nextclade [13] и программного пакета 
Unipro UGENEver. 46 [15]. Мутации, характерные для данных генетических линий, были взяты с 
сервиса Outbreak.info [14]. 

Результаты и обсуждение 
Геном вируса SARS-CoV-2 кодирует более 30 различных белков, каждый из которых с те-

чением времени подвергается мутациям [10, 12]. Данные мутации могут быть как характерными 
для отдельных геновариантов и генетических линий, так и нетипичными, редкими [19, 20]. Мони-
торинг нетипичных мутаций потенциально позволяет проследить движение возбудителя инфек-
ции в пределах региона, страны или даже всего мира. 

В исследованных штаммах у представителей геноварианта Wuhan вируса SARS-CoV-2 в 
Приморском крае наблюдалось относительное разнообразие индивидуальных мутаций в S-
белке, что характерно для стадии эпидемического преобразования популяции вируса. Наиболь-
шее количество индивидуальных мутаций наблюдается у штаммов R-4016 (линия B.1.1) и R-T37 
(линия B.1.1.485). Для геновариантов Delta и Omicron наблюдалось относительное единообразие 
даже по нетипичным мутациям, что характерно для фазы эпидемического распространения ви-
руса. 

Региональный паттерн мутаций в Приморском крае характеризуют замена G142D и деле-

ции E156 и F157 у представителей геноварианта Delta и делеции L24, H69, V70 в сочета-

нии с отсутствием характерных мутаций Q183E, G252V, V83A и Y144 у линий Omicron XBB.x. 
Данные мутации, предположительно снижают вирулентность исследованных штаммов [16-18]. 
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