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Возникшее в конце 2019 г. в китайской провинции Хубэй и распространившееся затем по всем 

странам новое коронавирусное заболевание – COVID-19 – этиологически связанное с SARS-CoV-2 
(Nidovirales: Coronaviridae, Betacoronavirus, подрод Sarbecovirus), стала первой в истории человече-
ства документированной пандемией, вызванной коронавирусом [1-3] (хотя опасные эпидемические 
вспышки и эпидемии, связанные с коронавирусами, уже регистрировались в начале XXI века [4-6]). 
SARS-CoV-2 является природно-очаговым вирусом [7, 8], естественным резервуаром которого явля-
ются летучие мыши (Chiroptera, Microchiroptera) [9-13]. Использовав панголинов в качестве промежу-
точных хозяев, SARS-CoV-2 преодолел межвидовой барьер [1, 14], вырвался «на эпидемический про-
стор» и положил начало полномасштабной пандемии [1, 3, 7, 15, 16]. Хотя, на сегодняшний день, ВОЗ 
официально объявила о завершении пандемии [17], SARS-CoV-2 продолжает циркулировать в чело-
веческой популяции и продолжает эволюционировать, что повышает риск возникновения новых вари-
антов и новых эпидемических подъёмов заболеваемости. Благодаря молекулярно-генетическому мо-
ниторингу были выявлены генетические варианты SARS-CoV-2, которые циркулировали в различных 
регионах РФ во время пандемии [3, 16]. Однако информация о характеристиках эпидемического про-
цесса COVID-19 и генетическом разнообразии вариантов SARS-CoV-2 в Приморском крае остается 
ограниченной. 

Нами было проведено полногеномное секвенирование 302 образцов назофарингеальных 
смывов, предоставленных Центром молекулярной диагностики НИИ эпидемиологии и микробиологии 
им. Г.П. Сомова Роспотребнадзора [18]. Секвенирование проводилось при помощи нанопоровой тех-
нологии на приборе MinION (Oxford Nanopore Technologies, Великобритания) [19]. В анализ были так-
же включены 502 полногеномные последовательности образцов SARS-CoV-2, полученные в Примор-
ском крае за указанный период и загруженные в базу данных VGARus другими учреждениями Роспо-
требнадзора и Минздрава. 

Было установлено, что из 804 рассматриваемых последовательностей 7 % принадлежали к 
линии B.1.1; 5,5 % – к линиям B.1.1.x; 22 % – к линиям Дельта B.1.617.2.x (B.1.617.2 и AY.x); 20 % – к 
линии Омикрон BA.1; 8,3 % – к Омикрон BA.2; 24.2 % – к Омикрон BA.5; 13 % – к линиям Омикрон 
XBB.x. Анализ динамики эпидемического процесса COVID-19 на территории Приморского края в 2020-
2023 гг. показал, что в целом развитие эпидемического процесса проходило аналогично, но с некото-
рым отставанием (приблизительно на 2 недели) по сравнению с Россией в целом.  

К концу 2022 г. разнообразие субвариантов Омикрона значительно возросло, и один из них, 
XBB, быстро распространился по всему миру. Японскими исследователями было показано, что XBB 
появился в результате рекомбинации двух коциркулирующих линий BA.2: BJ.1 и BM.1.1.1 (потомок 
BA.2.75), летом 2022 г. [20]. В первой половине 2023 года в РФ и в Приморском крае XBB.x стал пре-
обладающим. Первый представитель XBB в Приморском крае был зафиксирован 31.01.2023 (линия 
XBB.1.14). К концу марта в крае стало наблюдаться преобладание линии XBB.1.5.24 (подвид вариан-
та XBB.1.5 «Кракен»), а к 05 мая доминирующим стал вариант XBB.1.5.24 XBB.1.9.1 «Гиперион» 
(45 %) 

K концу апреля – началу мая 2023 года закономерности распределения основных генетиче-
ских линий SARS-CoV-2 в крае оставался близким к таковому в РФ. Высокий удельный вес линий 
XBB.1.5.24 (9 % в ПК и 6 % в РФ) и XBB.1.9.1 (45 % в ПК и 51 % в РФ) резко контрастировал с сопре-
дельными странами. Однако в крае также наблюдалась повышенная по сравнению с остальной Рос-
сией доля вариантов XBB.1.9.2 (5 %) и XBB.1.16 «Арктур» (3 %). В то же время доля варианта 
XBB.1.9.2 была наиболее велика в Южной Корее (7 %), а варианта XBB.1.16 – в Японии (12 %). Эти 
данные позволяют предполагать некоторое участие сопредельных стран АТР в формировании гене-
тического ландшафта SARS-CoV-2 в Приморье на заключительном этапе пандемии. 
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Филогенетический анализ изолятов, относящихся к слабо представленной в России, но харак-
терной для Южной Кореи линии Омикрон BN.x, показал, что из трех обнаруженных на территории 
края представителей данной линии один имел значительно большее сходство с образцами из Южной 
Кореи, чем с образцами из других регионов России. Данный факт также может свидетельствовать о 
различных путях проникновения вируса в регион. 
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