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Приветственное слово Руководителя Федеральной службы по надзору в 
сфере защиты прав потребителей и благополучия человека, Главного гос-
ударственного санитарного врача Российской Федерации, доктора меди-

цинских наук, профессора Анны Юрьевны Поповой 
к участникам VIII Региональной научно-практической конференции  

«Актуальные вопросы инфекционной патологии на Дальнем Востоке  
Российской Федерации» 

 
Уважаемые коллеги! 

 
В силу особенностей своего географического положения Дальний Восток России имеет 

обширные границы со странами Западно-Тихоокеанского региона, что представляет уникальную 
возможность как на региональном, так и на мировом уровне влиять на процессы глобализации, 
особенно связанные со стремлением к решению проблем в области обеспечения санитарно-
эпидемиологического благополучия населения. 

Сегодня перед мировым сообществом стоят такие вызовы, как новые и возвращающиеся 
инфекционные болезни, которые диктуют необходимость принятия решений по усилению мони-
торинга и контроля за инфекционными болезнями. В период нарастания современных вызовов и 
биологических угроз особенно важна согласованность действий органов и учреждений государ-
ственного санитарно-эпидемиологического надзора и исполнительной власти, направленных на 
предупреждение, раннее выявление, оперативное реагирование и снижение рисков возникнове-
ния инфекций, имеющих потенциал эпидемического распространения. 

Региональная научно-практическая конференция «Актуальные вопросы инфекционной 
патологии на Дальнем Востоке Российской Федерации» является восьмой по счёту, проводимой 
в г. Хабаровске, и объединяет научных и практических специалистов Роспотребнадзора, здраво-
охранения и других заинтересованных ведомств. Конференция посвящена одному из важных 
государственных вопросов – оценке риска здоровью и сохранению эпидемиологической безопас-
ности проживающего населения.  

В этой связи тематика данной конференции крайне важна и актуальна. Научная програм-
ма конференции включает четыре тематических заседания, посвященных вопросам своевремен-
ного реагирования на внутренние и внешние биологические угрозы, достижений в области сани-
тарно-эпидемиологического благополучия населения Российской Федерации по вирусным и бак-
териальным инфекциям, паразитарным и трансмиссивным природно-очаговыми заболеваниям. 

Надеюсь, что в рамках конференции её участники обменяются опытом работы, обсудят 
насущные проблемы инфекционной и паразитарной заболеваемости и выработают единую стра-



 

 

тегию взаимодействия между заинтересованными ведомствами и министерствами в деле обес-
печения биологической безопасности. 

Желаю участникам конференции плодотворной работы, приобретения новых знаний, по-
лезных встреч, конструктивного диалога и дальнейшего успешного научно-практического сотруд-
ничества с целью обеспечения санитарно-эпидемиологического благополучия населения страны! 
 
Руководитель Федеральной службы  
по надзору в сфере защиты прав  
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Оценка риска трансграничного распространения инфекций, полученная в ходе анализа 
актуальной эпидемиологической обстановки в мире, выявила ряд биологических угроз 
для населения России, особенно обусловленных неблагополучием в зарубежных странах 
по заболеваемости холерой, полиомиелитом, гриппом птиц, Ближневосточным респира-
торным синдромом, брюшным тифом и корью. 
Риск завоза в Россию из других стран таких инфекционных заболеваний, как ВИЧ-
инфекция, туберкулез, ИППП, пневмония, корь, ветряная оспа, сальмонеллез, наглядно 
демонстрируется на примере результатов медицинского освидетельствования иностран-
ных граждан, въехавших в Амурскую область и Хабаровский край. 
Возросшие миграционные потоки через границу нашей страны также способствуют транс-
граничному проникновению возбудителей инфекций в Российскую Федерацию, в том чис-
ле с высоким потенциалом эпидемического распространения за рубеж. 
Геномный эпидемиологический надзор, который в настоящее время широко внедряется в 
России, в том числе и в Дальневосточном федеральном округе, позволяет своевременно 
выявлять изменения генома возбудителей, которые могут влиять на показатели проявле-
ний эпидемического процесса инфекций, что необходимо для принятия управленческих 
решений о масштабах приоритетных превентивных мер. В связи с этим совместная науч-
ная и практическая деятельность по противодействию биологическим угрозам и вызовам 
становится все более актуальной и эффективной. 
Ключевые слова: оценка риска, трансграничное распространение, возбудители ин-
фекционных заболеваний, геномный эпидемиологический надзор 
 
ANALYSIS OF CURRENT EPIDEMIOLOGICAL SITUATION IN THE WORLD AND UP TO 
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A number of biological hazards for population of the Russian Federation especially coming from 
countries with high incidence of cholera, poliomyelitis, avian influenza, Middle East respiratory 
syndrome, typhoid fever and measles was shown after evaluation of risk of cross-border spread 
of infectious diseases as a part of analysis of current epidemiological situation in the world.  
Risk of importation of such infections as HIV-infection, tuberculosis, STI, pneumonia, measles, 
chicken pox, salmonellosis from different countries was demonstrated through medical evalua-
tion of foreign citizens that entered Amur oblast and Khabarovsk krai. 



 

 

Increased migration flows across the border of our country also contribute to cross-border 
spread of pathogens of infectious diseases including those that have a high epidemic potential. 
Genomic epidemiological surveillance that is widely implemented in Russia including the Far 
Eastern Federal district allows to identify genetic changes of pathogens that influence epidemic 
process of diseases which is needed in order to make management decisions of priority and 
scale of needed preventive measures. Taking abovementioned in to account, current scientific 
and practical measures of combat against biological hazards and challenges becomes more 
pressing and effective. 
Key words: risk evaluation, cross-border spread, infectious disease causative agents, genomic 
epidemiological surveillance 

 
Инфекционная заболеваемость остается реальной угрозой для населения, создавая эпи-

демиологические риски распространения как внутри любой страны, так и трансграничным путем. 
Уровень летальности от инфекционных болезней в общей структуре летальности в мире состав-
ляет около 33%, а в развивающихся странах достигает 45% [4]. 

За последние 10 лет наблюдения в мире зарегистрировано более 40 вспышек инфекци-
онных болезней, получивших дальнейшее эпидемическое распространение, в том числе вызван-
ных новыми патогенами, в частности: вирусом гриппа А/H7N9, возбудителем ближневосточного 
респираторного синдрома (БРВС) и новым коронавирусом SARS-CoV-2, который привел к мас-
штабной пандемии COVID-19 [4]. 

Существенную угрозу санитарно-эпидемиологическому благополучию населения России 
представляет ряд факторов, таких как: высокая вероятность возникновения новых инфекций, 
возвращение старых инфекций, распространение известных инфекционных заболеваний на ра-
нее неэндемичные территории, возросшая миграционная и внешнеторговая активность, наличие 
трансграничных природных очагов инфекций и общих границ России с 18 государствами [4, 10]. 

Перечень современных инфекционных угроз и вызовов в области биологической без-
опасности чрезвычайно широк, и наиболее опасные заболевания рассматриваются с точки зре-
ния серьёзности трансграничного распространения, способного за короткий промежуток вызвать 
санитарно-эпидемиологическую чрезвычайную ситуацию [7]. 

Следует подчеркнуть, что занос даже одного случая высоконтагиозной инфекции опреде-
ляет высокий риск её дальнейшего распространения. Так, при низкой вероятности завоза опас-
ных геморрагических лихорадок Эбола, Марбург и Ласса в нашу страну, он всё же возможен при 
приезде человека, находящегося в инкубационном периоде [4]. Также серьезное воздействие на 
санэпидблагополучие может оказать завоз холеры, легочной формы чумы, тяжелого острого ре-
спираторного синдрома, полиомиелита, брюшного тифа, оспы, нового подтипа вируса гриппа и 
других инфекций. 

В связи с тем, что ряд инфекционных заболеваний имеет высокий потенциал эпидемиче-
ского распространения, учреждения Роспотребнадзора в нашей стране постоянно анализируют 
текущую эпидемиологическую ситуацию, используя материалы ВОЗ, центров по контролю и 
профилактике заболеваний, министерств стран, а также научные публикации. При этом, для 
определения значимости трансграничного распространения инфекционных заболеваний обычно 
используется информация о зарегистрированных вспышках в мире и о возможности передачи 
возбудителя от человека к человеку.  

В связи с этим, цель данной работы – представить краткий обзор эпидемиологической 
ситуации в мире по ряду инфекционных заболеваний, несущих различной степени выраженности 
угрозу санитарно-эпидемиологическому благополучию населения Российской Федерации на со-
временном этапе, а также показать эффективность внедрения геномного эпидемиологического 
надзора в систему мониторинга инфекционной заболеваемости. 

Анализ актуальной эпидемиологической обстановки по ряду инфекционных забо-
леваний в мире и оценка риска трансграничного распространения инфекций. 

В настоящее время холера является серьёзной проблемой для общественного здраво-
охранения в любой стране. С 1961 по 2022 гг. во всем мире было зарегистрировано более 3500 
случаев заносов холеры, и наиболее часто – из стран Азии. Считается, что с середины 2021 года 
в мире началась седьмая пандемия холеры. В 2022 г. ВОЗ сообщила о вспышках холеры в 30 
странах, преимущественно расположенных в регионах Африки и Восточного Средиземноморья 
(рис. 1). Крупнейшая вспышка холеры в 2022 г. была зафиксирована в Пакистане. Согласно дан-
ным литературы, Гаити, Йемен и страны Юго-Восточной Азии (особенно Индия и Бангладеш) в 
настоящее время представляют опасность в плане распространения холеры [4, 10, 11]. 

 
 



 

 

 
 

Рис. 1. Распространение заболеваемости холерой и смертности от холеры в мире 
(по данным ВОЗ) 

 
Активность эпидемического процесса холеры в эндемичных странах способствовала за-

возу этого заболевания и в нашу страну. Так, в 2023 году зарегистрировано два случая завоза 
холеры из Индии. Риски завоза холеры из эндемичных стран в РФ сохраняются и в 2024 году. 
Следует отметить, что риск эпидемии холеры также особенно высок в субъектах, находящихся в 
длительной чрезвычайной ситуации, когда контакты населения с водоемами, зараженными хо-
лерными вибрионами, увеличиваются [17]. 

В предыдущие годы такое опасное заболевание, как чума, вызывало масштабные пан-
демии с высоким уровнем смертельных исходов. За последние 30 лет более 50 000 человек во 
всем мире были инфицированы возбудителем чумы, при этом уровень летальности составил 
около 10%.Природные очаги чумы существуют по всему миру, за исключением Австралии, и 
наибольшую опасность представляет человек с легочной формой чумы, которая легко передает-
ся окружающим воздушно-капельным путем.  

Необходимо отметить, что до настоящего времени выноса инфекции за пределы страны 
не зафиксировано, даже при крупнейшей вспышке легочной чумы, произошедшей на Мадагаска-
ре в 2017 г. с вовлечением в эпидемический процесс свыше 2 тысяч заболевших [18]. В 2023 году 
случаи заболевания чумой зарегистрированы в пяти государствах: Демократической Республике 
Конго (60), Республике Мадагаскар (14), США (2), КНР (3) и Монголии (5 случаев), всего 84 слу-
чая, из которых 26,2% – с летальным исходом [19]. 

Примечательно, что зарегистрированные в мире локальные очаги заболеваемости чумой 
в настоящее время своевременно ликвидируются, что сводит к минимуму риски переноса этого 
опасного заболевания за пределы региона [4, 18]. 

В РФ в 2023 году эпизоотии чумы выявлены на территории двух природных очагов – Гор-
но-Алтайского высокогорного и Тувинского горного. При этом были значительно снижены эпиде-
мические риски в эпизоотически активных природных очагах, что стало гарантией обеспечения 
эпидемиологического благополучия по чуме среди населения [19]. 

Серьёзные риски в плане трансграничного распространения представляет всё еще мало-
изученное и очень опасное заболевание – Ближневосточный респираторный синдром 
(БВРС). Впервые вспышка БВРС зарегистрирована на Ближнем Востоке в 2012 году, а затем в 
2015 году болезнь была занесена в медицинское учреждение Южной Кореи, где было зареги-
стрировано 186 случаев, у 36 (19,4%) из которых инфекция закончилась летальным исходом. К 
настоящему времени случаи БВРС зарегистрированы в 27 странах мира. Инфекция передается 
при тесном контакте с больным человеком или с животными (верблюдами), также возбудитель 
передается воздушно-капельным путем. Учитывая большие туристические потоки в страны 



 

 

Ближнего Востока, особенно паломнические туры мусульманской общины, опасность заноса 
БВРС вполне реальна [4, 24, 25]. 

Вызывают озабоченность и постоянно регистрируемые вспышки гриппа птиц. При этом 
один из самых распространенных подтипов вируса – вирус гриппа птиц A/H5N1, поражающий 
птиц и млекопитающих и в редких случаях – человека. Показано, что гусиная/гуандунская линия 
вирусов гриппа А/H5N1 впервые появилась в 1996 году и с тех пор вызывает вспышки среди 
птиц, а также среди контактировавших с ними людей. Начиная с 2005 г. по 2014 гг. регулярная 
регистрация случаев гриппа птиц А/H5N1 среди населения была характерна для Китая, Камбод-
жи и Индонезии. Наибольшее число случаев гриппа птиц А/H5N1 пришлось на 2015 г., когда бы-
ло зафиксировано 145 случаев инфицирования, причем 139 из них произошли в Египте. В Египте 
случаи гриппа птиц А/H5N1 перестали выявляться только в 2019 г. [24, 25]. 

С 2020 г. вариант H5 2.3.4.4b привел к падежу диких и домашних птиц во многих странах 
Африки, Азии и Европы. В 2021 г. вирус распространился на Северную Америку, а в 2022 году – 
на Центральную и Южную Америку. В 2022 и 2023 г. отмечена регистрация единичных случаев 
заболевания в Эквадоре, Чили, Великобритании, Китае и после 8 летнего перерыва – в Камбод-
же. Причем в Камбодже в 2023 г. зарегистрировано 4 летальных исхода из зарегистрированных 6 
случаев гриппа А/Н5N1 [2]. 

Следует отметить, что в результате последовательных двухэтапных реассортаций сег-
ментов генома вируса гриппа А (то есть смешения генетического материала, приведшее к появ-
лению совершенно новых комбинаций) среди птиц в марте 2013 г. в Китае были зарегистрирова-
ны первые случаи заражения людей новым вирусом гриппа А/Н7N9, всего было инфицировано 
1568 человек с летальностью около 40% [2, 21, 26]. 

В 2022 г. в Китае выявлены три случая заболевания людей гриппом А/Н3N8 в результате 
контакта с домашней птицей. Кроме того, в Китае с 2014 г. регулярно регистрируются случаи за-
болевания гриппом А/Н5N6, всего отмечено 89 случаев, в том числе 35 с летальным исходом [2]. 

В 2023 г. в КНР зафиксировано также 9 случаев заражения людей вирусом гриппа птиц 
А/H9N2 в результате контакта с домашней птицей, но все эти случаи завершились выздоровле-
нием [2, 24]. 

Таким образом, вспышки гриппа птиц среди населения в последнее время возникают 
преимущественно в Китае, а также в Камбодже, Эквадоре, Чили и Великобритании. 

Необходимо отметить, что у диких и домашних птиц в 2023 г. широкое распространение 
высокопатогенного вируса гриппа А/Н5N1 клада 2.3.4.4b наблюдалось и на территории 25 субъ-
ектов России. Среди субъектов ДФО данные вспышки были зарегистрированы в 2023 году в Кам-
чатском крае, Амурской, Магаданской и Сахалинской областях. Кроме того, в Сахалинской обла-
сти в августе 2023 года зарегистрирована вспышка гриппа А/Н5N1 клада 2.3.4.4b и у морских ко-
тиков [2]. Таким образом, особую настороженность должна вызывать ситуация с наиболее мас-
штабным за последние годы географическим распространением высокопатогенного вируса грип-
па птиц на территории РФ.  

Несмотря на относительно благополучную ситуацию в РФ по полиомиелиту, в настоя-
щее время существует высокий риск заражения полиомиелитом в соседних странах с растущей 
возможностью завоза этой инфекции в нашу страну [12]. Эндемичными по данному заболеванию 
до сих пор остаются Афганистан и Пакистан, в связи с чем риск завоза дикого полиовируса со-
храняется для всех стран. Так, в 2010 году полиовирус был завезён на территорию Таджикиста-
на, где получил широкое распространение из-за низкого охвата иммунизацией населения. В 2011 
году полиовирус 1 типа из Пакистана был завезён в КНР, а в 2012 году – в Египет. В 2021 году 
зафиксирован завоз дикого полиовируса 1 типа в Малави из Пакистана [12, 13, 14]. 

Следует отметить, что из трех штаммов дикий полиовирус типа 2 был ликвидирован в 
1999 г., а типа 3 — в 2020 г. В 2022 году ВОЗ сообщила о 30 подтвержденных случаях полиомие-
лита, вызванного диким полиовирусом 1-го типа: 2 случая в Афганистане, 22 случая – в Паки-
стане и 8 случаев – в Мозамбике. Причем в Мозамбике это были первые с 1992 года случаи, вы-
званные штаммами пакистанского происхождения [12].  

Дикий полиовирус типа 1 до сих пор продолжает циркулировать в Афганистане и Паки-
стане (рис. 2). В 2023 г. в этих двух странах было зарегистрировано в общей сложности 12 слу-
чаев дикого полиовируса. В неэндемичных странах случаи инфицирования вирусом дикого по-
лиомиелита в 2023 г. не регистрировались [22, 23]. 

 



 

 

 
Рис. 2. Динамика заболеваемости паралитическим полиомиелитом в мире  

(по данным ВОЗ) 
 

Кроме того, в мире сохраняется проблема вспышек, вызванных циркулирующими по-
лиовирусами вакцинного происхождения, которые подобно диким поливирусам обладают нейро-
вирулентностью и способны к длительной трансмиссии и передаче другим индивидуумам [5, 13].  

Первыми государствами с возникновением таких вспышек стали Египет (1988-2003 гг.), 
Доминиканская Республика (2000-2001 гг.) и Гаити (2000-2001 гг.) [5, 27]. В 2021 году уже 29 
стран мира были охвачены вспышками полиомиелита, вызванного полиовирусами вакцинного 
происхождения 1 и 2 типов (рис. 3). В частности, в Республике Таджикистан выявлены 32 случая 
заболевания с клиникой острого вялого паралича и 22 случая выделения от здоровых контактных 
лиц [5, 13, 14]. 

 
Рис. 3. Распространение паралитического полиомиелита вакцинного происхождения  

в 2021 году (по данным ВОЗ) 



 

 

В этом же году при активном обследовании детей, прибывших из Таджикистана в Россию, 
было выявлено 106 носителей полиовирусов вакцинного происхождения. Благодаря четко сла-
женной противоэпидемической работе дальнейшего распространения в нашей стране инфекция 
не получила. 

В мире сохраняется опасность распространения брюшного тифа. По оценкам ВОЗ, каж-
дый год во всем мире брюшным тифом заболевают порядка 9 миллионов человек (по сведениям 
за 2019 год). Согласно данным центра по контролю и профилактике заболеваний (CDC), расчет-
ная заболеваемость брюшным тифом среди населения в регионах ВОЗ варьировала в 2019 г. от 
2-3 случаев на 100 тысяч населения в Америке и Европейском регионе до 306 случаев на 100 
тысяч населения в Юго-Восточной Азии (табл. 1) [20]. 

Таблица 1. 
Расчетная заболеваемость брюшным тифом на 100 тыс. населения в регионах ВОЗ  

в 2019 г. 

Регион ВОЗ 
Расчетная заболеваемость  

на 100 тыс. населения 

Восточно-Средиземноморский регион 187 

Западно-Тихоокеанский регион 23 

Америки 3 

Юго-Восточная Азия 306 

Африканский регион 111 (71–166) 

Европейский регион 2 

Общая заболеваемость 119 
 

В 2021 г., согласно информации Института метрики и оценки здоровья (США), заболева-
емость брюшным тифом в мире выросла до 15 млн. случаев в год. Наибольшему риску подвер-
гаются дети и группы населения, не имеющие доступа к чистой питьевой воде, в условиях где 
трудно поддерживать гигиену. Во многих эндемичных по брюшному тифу странах, особенно в 
Азии и Африке к югу от Сахары, путешественники могут заболеть брюшным тифом. В частности, 
это связано с низкими стандартами личной или пищевой гигиены, а также плохим качеством во-
ды. 

Следует обратить внимание на то, что вакцинация не обеспечивает 100% защиту от за-
болевания брюшным тифом [9], поэтому и вакцинированные лица также должны соблюдать ме-
ры профилактики, употреблять в пищу только кипяченую воду и свежую термически обработан-
ную пищу.  

Самым большим вызовом в последние годы стало пандемическое распространение но-
вой коронавирусной инфекции (СОVID-19). Именно пандемия COVID-19 стала примером того, 
как любая вспышка инфекционного заболевания способна за считанные дни превратиться в гло-
бальную угрозу. Несмотря на беспрецедентные профилактические меры, избежать заноса 
COVID-19 в нашу страну не удалось. Трансграничному распространению заболевания содей-
ствовала способность возбудителя вызывать инфекцию без клинических проявлений в большом 
проценте (до 40%) случаев [4, 6]. Однако стоит особенно отметить, что благодаря своевремен-
ному введению дополнительных мер по усилению санитарно-карантинного контроля в пунктах 
пропуска через государственную границу РФ, не было допущено заноса и распространения ин-
фекции из КНР, где появились первые сообщения о вспышке ранее неизвестного заболевания 
[16]. 

Несмотря на то, что в настоящее время в мире повсеместно распространены менее 
опасные геноварианты возбудителя, проблема COVID-19 не должна оставаться без пристально-
го внимания из-за высокой изменчивости возбудителя, вызывающей изменение его контагиозно-
сти и, вполне вероятно, даже патогенного потенциала. 

Корь продолжает оставаться актуальным инфекционным заболеванием несмотря на то, 
что по расчетам ВОЗ, вакцинация предотвратила около 57 миллионов смертей в период с 2000 
по 2022 год. Наибольшее число случаев кори в 2022 г. регистрировалось в Африканском, Во-
сточно-Средиземноморском регионах и Юго-Восточной Азии – 97185, 56401 и 49201 заболевших, 
соответственно. Среди стран указанных регионов самое большое число случаев кори было заре-
гистрировано в 2022 г. в Индии (почти 41 тыс. случаев), Нигерии (почти 24 тыс. случаев), Йемене 
(почти 24 тыс. случаев) и Сомали (более 17 тыс. случаев). В Американском, Европейском регио-
нах и Западно-Тихоокеанском регионе, напротив, абсолютная заболеваемость корью была отно-
сительно небольшой – 47, 825 и 1442 случаев, соответственно.[24]. 

В России корь остается актуальной проблемой, при этом в 2023 году зафиксирован оче-
редной циклический подъем заболеваемости корью, зарегистрировано 13083 случая, из них 285 
случаев (2,2%) были импортированы с территорий других государств, больше всего из Республи-



 

 

ки Таджикистан (94 или 33,0%), из Турции (45 или 25,8%), Азербайджана (14 или 4,9%), из ОАЭ 
(11 или 3,9%), из Таиланда и Египта (по 8 случаев или по 2,8%). Также в единичных случаях корь 
была завезена в РФ гражданами, прибывшими из Казахстана, Беларуси, Индонезии, Мальдив-
ских островов, Индии, Молдовы, Армении, Туниса, ЮАР, Украины и др. стран [15].  

Чрезвычайно высокая контагиозность возбудителя кори, обуславливающая возникнове-
ние множественных очагов инфекции в организованных коллективах, а также возникновение 
вспышек кори в зарубежных государствах и довольно частые случаи импортирования кори в 
нашу страну свидетельствуют о необходимости особенной настороженности медицинских работ-
ников в отношении данной инфекции и о необходимости сохранения должного охвата населения 
иммунизацией. 

Следует также отметить риски трансграничного заноса и трансмиссивных инфекций 
(ТИ), передающихся кровососущими переносчиками. Это желтая лихорадка, малярия, лихорадка 
Западного Нила (ЛЗН), лихорадка Денге, болезнь Зика, Крымская геморрагическая лихорадка 
(КГЛ), эпидемический сыпной тиф [4, 8]. Эндемичность в РФ проявляют только два вида таких 
трансмиссивных инфекций – ЛЗН и КГЛ. Остальные из перечисленных ТИ являются завозными, 
но без вторичной передачи инфекции. Лица, зараженные ими, эпидемиологической опасности 
практически не представляют, поскольку больной человек не является источником инфекции для 
окружающих. Передача инфекции другому лицу возможна лишь теоретически в случае распро-
странения через местных переносчиков – комаров, что весьма маловероятно. Однако, как отме-
чают специалисты из Российского противочумного института «Микроб», на территории России, 
особенно на Северном Кавказе и Черноморском побережье, распространены популяции инва-
зивных тропических комаров, являющихся переносчиками возбудителей желтой лихорадки, ли-
хорадок Денге, Зика и Чикунгунья [4]. 

Из числа трансмиссивных инфекций регистрируются наиболее частые завозы в РФ маля-
рии и лихорадки Денге. 

По оценкам ВОЗ, в 2022 году число впервые выявленных случаев малярии насчитывало 
249 миллионов. Они регистрировались в 85 эндемичных странах и областях мира (всего энде-
мичных стран 101: 45 – в Африке, 21 – в Америке, 14 – в Восточном Средиземноморье, 9 - в За-
падной Океании, 8 – в Юго-Восточной Азии и 4 – в Европейском регионе). В Африканском реги-
оне продолжает регистрироваться наибольшее число случаев малярии. В 2022 году на его долю 
пришлось 94% всех случаев малярии в мире. При этом, в четырех странах зафиксировано около 
50% всех случаев малярии в мире: в Нигерии (27%), Демократической Республике Конго (12%), 
Уганде (5%) и Мозамбике (4%). Около 2% случаев малярии в 2022 г. в мире приходилось на ре-
гион Юго-Восточной Азии, причем из них 66% случаев заболевания были отмечены в Индии [24, 
25]. 

Завозы малярии в Россию происходят довольно часто: в 2021 г. – в 32 субъекта, в 2022 г. 
– в 41 субъект, в 2023 г. – в 48 регионов. Большинство случаев малярии регистрируется у граж-
дан, прибывших в Россию из стран Африки и Азии. Так, в 2023 году наибольшее число случаев 
(38 из 135) зарегистрировано среди возвратившихся из Центральной Африканской Республики, 
18 случаев – из Нигерии, 7 случаев – из Гвинеи, по 6 случаев – из Анголы и Ганы, по 5 случаев – 
из Камеруна, Мали и Танзании, по 4 случая – из Уганды, Кот д,Ивуар, Индии и по 1-3 случая – 
еще из 21 страны [15]. 

При этом в связи с возрастающей туристической активностью населения завозные случаи 
малярии за последние 10 лет наблюдения (с 2014 по 2023 гг.) возросли с 101 до 135 случаев в 
год, в итоге за этот период всего импортировано 1014 случаев малярии в РФ [15]. 

На протяжении последних 10 лет отмечена тенденция и к росту числа завозных случаев 
лихорадки Денге – с 105 в 2014 г. до 162 в 2023 г. Всего за данный период зарегистрировано 
1577 завозных случаев этого заболевания (табл. 2). В последние 3 года (2021-2023) случаи лихо-
радки Денге диагностированы у граждан, прибывших из-за рубежа, в 40 субъектах РФ. Всего за 
эти годы выявлено 200 случаев этой инфекции, 96 (48%) из которых завезены из Таиланда, 26 
(13%) – из Мальдивской Республики. Лихорадка Денге также регистрировалась у вернувшихся из 
стран Африки, Южной и Юго-Восточной Азии, Среднего Востока, Северной Америки, островов 
Вест-Индии и Европы [4, 15].  

 

Таблица 2. 
Завозные случаи лихорадки Денге в Российскую Федерацию 

(Цит.: Государственный доклад «О состоянии санитарно-эпидемиологического благополучия  
в Российской Федерации в 2023 году») 

Страны, где произошло воз-
можное заражение(выборочно) 

Число случа-
ев в 2023 г. 

Число случаев 
в 2014-2023 гг. 

Удельный вес 
в %(2014-2023) 

Таиланд 91 887 56,25 

Вьетнам 2 205 13,00 

Индонезия 6 91 5,77 



 

 

Мальдивы 16 62 3,93 

Индия 13 53 3,36 

Шри-Ланка 8 42 2,66 

Филиппины 1 34 2,16 

Всего завозных случаев в Рос-
сийскую Федерацию 

162 1577 100,00 

 

Следует отметить, что риски распространения в РФ эпидемического сыпного тифа, вы-
сокая заболеваемость которым сохранилась в некоторых развивающихся странах, весьма мини-
мальны и могут реализоваться в случае заноса в социально неблагополучные слои населения. С 
1999 г. в России данное заболевание вообще не регистрируется [4]. 
Демонстрация риска завоза инфекционных заболеваний на примере результатов меди-
цинского освидетельствования иностранных граждан, въехавших в Россию. 

Вероятность завоза инфекций туристами в отдельные субъекты РФ, в том числе и в 
Дальневосточный федеральный округ (ДФО), обусловлена не только таким эпидемиологическим 
фактором, как спектр инфекционных заболеваний за рубежом, представляющих опасность для 
населения нашей страны, но и фактором трудовой миграции, которая с каждым годом растет. 
Первыми преградами на пути завоза и последующего распространения заболеваний на террито-
рии страны является санитарно-карантинный контроль (СКК) на границе России, а также меди-
цинское освидетельствование въехавших иностранных граждан.  

Так, только за первое полугодие 2024 г. число въехавших иностранных граждан и прошед-
ших медицинское освидетельствование составило, например, в Амурской области 29908 и в Ха-
баровском крае – 11327 человек (табл. 3). Наибольшая доля среди них пришлась на граждан Уз-
бекистана (48,43% и 44,91%, соответственно) и Таджикистана (14,77% и 29,76%, соответственно 
в Амурской области и Хабаровском крае). На граждан Кыргызстана пришлось соответственно 
10,42% и 9,62%, Казахстана – 4,39% и 1,74%. 

Таблица 3. 
Число въехавших иностранных граждан и прошедших медицинское освидетельствование  

(январь-июнь 2024 г.) 

Страны, 
из которых 

прибыли ино-
странные 
граждане 

Въехавшие в Амурскую область Въехавшие в Хабаровский край 

Всеголиц 

Из них выявлены: 

Всего лиц 

Из них выявлены: 

ВИЧ 
Тубер-
кулёз 

ИППП ВИЧ 
Тубер-
кулёз 

ИППП 

Таджикистан 4419 0 1 1 3258 1 1 0 

Узбекистан 14484 3 6 10 5087 2 1 2 

Кыргызстан 3117 1 3 24 1090 2 0 0 

Армения 699 1 0 1 210 0 0 0 

Азербайджан 766 0 0 1 265 2 0 0 

Молдова 6 0 0 0 4 0 0 0 

Казахстан 1312 0 1 4 197 5 2 0 

Турция 1001 0 0 0 10 0 0 0 

Украина 22 0 0 0 2 0 0 0 

Другие страны 4082 1 1 7 1204 0 0 0 

Всего 29908 6 12 48 11327 12 4 2 
 

При этом, общее число лиц с выявленными социально-значимыми инфекциями (ВИЧ-
инфекция, туберкулёз и инфекции, передающиеся половым путем – ИППП) в этих двух регионах 
составило соответственно 66 и 18 (по удельному весу от числа обследованных - 0,22% и 0,16%).  

В перечне стран – поставщиков ВИЧ-инфекции трудовыми мигрантами в указанные реги-
оны оказались Узбекистан (5), Казахстан (5), Кыргызстан (3), Азербайджан (2), Армения (1 слу-
чай). Наибольшее число случаев завоза туберкулеза иностранными гражданами произошло из 
Узбекистана (7 из 16), а ИППП – из Кыргызстана (24 из 50) и Узбекистана (12 из 50). 

Среди других инфекционных заболеваний, представленных в таблице 4, выявленных у 
прибывших иностранных граждан, на примере Амурской области чаще всего зарегистрированы 
пневмония (44 из 128 случаев, что составило 34,38%) и острые кишечные инфекции вирусной 
этиологии (40 из 128 случаев, что составило 31,25%). Помимо этого, корь была выявлена в 20 
случаях (15,63%), ветряная оспа – в 11 случаях (8,59%), сальмонеллёз – в 8 случаях (6,25%).  
  



 

 

Таблица 4. 
Спектр других инфекционных болезней, выявленных у въехавших иностранных граждан  

и прошедших медицинское освидетельствование 
(Амурская область, январь-июнь 2024 г.) 

Нозологическая форма Абсолютное число Удельный вес в процентах 

Пневмония 44 34,38 

ОКИ вирусной этиологии 40 31,25 

Корь 20 15,63 

Ветряная оспа 11 8,59 

Сальмонеллёз 8 6,25 

COVID-19 4 3,12 

Краснуха 1 0,78 

Всего 128 100,00 

 

Приведенные данные о выявлении заболеваний у въехавших в субъекты ДФО иностран-
ных граждан подтверждают риск завоза достаточно широкого спектра инфекций. В связи с этим 
важно еще раз подчеркнуть, что научно-обоснованная оценка риска заноса инфекции на терри-
торию страны, проводимая для принятия решения об объёме первоочередных мероприятий, яв-
ляется необходимой для осуществления санитарно-эпидемиологического надзора и ключевой 
составляющей санитарно-карантинного контроля (СКК). Кроме того, повысить эффективность и 
создать системность работы по снижению риска заноса опасных инфекций из-за рубежа позво-
лила модернизация системы обеспечения СКК, осуществлённая в 2023 г. путем внедрения на 
всех действующих СКП автоматизированной информационной системы «Периметр» [16].  
Геномный эпидемиологический надзор – передовой научный подход, позволяющий пред-
видеть изменения свойств возбудителей, влияющих на показатели проявлений эпидеми-
ческого процесса инфекций. 

Растущая в последнее время угроза вспышек инфекций, и в частности пандемическое 
распространение геновариантов нового коронавируса, потребовала разработки передовых науч-
ных подходов в организации эпидемиологического надзора. Одним из таких подходов стал так 
называемый геномный эпидемиологический надзор, наглядно продемонстрированный на приме-
ре новой коронавирусной инфекции. Так, по инициативе Роспотребнадзора в России с декабря 
2020 г. стартовал динамический мониторинг мутационной изменчивости циркулирующих генова-
риантов вируса SARS-CoV-2, участником которого стал и Хабаровский НИИЭМ Роспотребнадзо-
ра, осуществляющий фрагментное секвенирование для шести субъектов ДФО. В этот период 
циркулировал вариант Alpha (В.1.1.7), вызвавший рост числа заболевших в конце 2020 – начале 
2021 г. Позднее в 2021 г. были идентифицированы варианты вируса Beta (B.1.351) и Gamma 
(P.1), не получившие широкого распространения в России. Летом 2021 г. появился новый вари-
ант вируса – Delta (B.1.617.2), спровоцировавший значительный рост числа заболевших и госпи-
тализированных больных, а также высокий процент летальности. Данный геновариант преобла-
дал до конца 2021 г. [1]. Дальнейшее изменение генетических свойств вируса привело к умень-
шению его патогенности, и в начале 2022 г. был выявлен новый вариант, получивший название 
Omicron (B.1.1.529). Постепенно происходил процесс диссоциации генетической линии Omicron, 
на территории РФ была отмечена циркуляция субвариантов BA.1, BA.1.1 и BA.2. Появление суб-
вариантов OmicronBA.4 и особенно BA.5 привело к подъёму заболеваемости в июле 2022 г., ко-
торый продолжался до конца октября 2022 г. В конце 2022 – начале 2023 г. появились высоко 
трансмиссивные варианты, такие как BQ.1, а также возродились так называемые «новые формы 
старых штаммов». Так, OmicronBA.2 вернулся в виде рекомбинантных форм XBB, доминирующих 
до конца 2023 г. Внутри этой рекомбинантной формы появились такие субварианты, как XBB.1.5 
(Kraken), XBB.1.16 (Arcturus), XBB.1.9.2.1 (EG.5, Eris). В настоящее время явное лидерство зани-
мает вариант SARS-CoV-2 BA.2.86 (Pirola), выявленный впервые в России в ноябре 2023 г. и вы-
звавший подъем заболеваемости в январе-феврале 2024 г. [1].  

Таким образом, эволюция вируса SARS-CoV-2 привела к более интенсивной его переда-
че, уклонению от иммунного ответа и изменению тяжести инфекции.  

Поскольку непрерывный молекулярно-генетический мониторинг позволяет выявлять из-
менения генома возбудителей, влияющие на показатели проявлений эпидемического процесса, 
геномный эпидемиологический надзор в настоящее время все чаще используется для сбора 
данных о других возбудителях, а также при расследовании вспышек других инфекционных забо-
леваний. Очень важным инструментом геномного надзора является филогенетический анализ, 
который позволяет выявить уровни генетических и, следовательно, эпидемиологических связей, 
определить предполагаемый регион происхождения источника инфекции, а в некоторых случаях 
даже временные рамки, в течение которых, вероятно, произошло заражение.  



 

 

Следует отметить, что в Дальневосточном федеральном округе и ряде субъектов Сибир-
ского федерального округа в рамках научно-практического сотрудничества на протяжении ряда 
последних лет проводится молекулярно-генетический мониторинг с применением фрагментного 
секвенирования и с последующим филогенетическим анализом таких возбудителей, как энтеро-
вирусы (ЭВ), кишечные вирусы, вирус иммунодефицита человека (ВИЧ-1) и вирусы гепатитов. 

Поскольку ЭВ подвержены высокой генетической изменчивости, отмечено постоянное по-
явление новых геновариантов, патогенных для человека. Так, в настоящее время широкое рас-
пространение получил вирус Коксаки А-6, достаточно часто являющийся этиологической причи-
ной групповой заболеваемости энтеровирусной инфекцией (ЭВИ). В результате филогенетиче-
ского анализа было показано, что все штаммы вируса Коксаки А-6, идентифицированные в 2021 
г., генетически отличались от штаммов, циркулировавших в РФ в прежние годы, большинство из 
них относились к 8-му субгенотипу, в то время как в 2017-2018 гг. в нашей стране преобладали 
вирусы 6-го субгенотипа. Кроме того, для циркулирующих в настоящее время штаммов 8-го 
субгенотипа Коксаки А-6 обнаружена еще большая гетерогенность. Эти штаммы представлены, 
как минимум, четырьмя геновариантами (8-1, 8-2, 8-3 и 8-4). Таким образом, возобновление в 
2021 г. циркуляции вируса Коксаки А-6 явилось следствием заносов новых его геновариантов. В 
настоящее время вирус Коксаки А-6 отнесён к пандемическим вариантам ЭВ [3].  

Кроме ЭВ Коксаки А-6, в настоящее время вызывает обеспокоенность и вирус ECHO-30, 
заболеваемость которым чаще проявляется в виде серозно-вирусного менингита [3]. Среди ку-
рируемых Хабаровским НИИЭМ субъектов этот вирус получил широкое распространение в Ир-
кутской области и Республике Бурятия. Филогенетический анализ нуклеотидных последователь-
ностей ECHO-30 показал, что в этих субъектах появился новый вариант генотипа eC2. Кроме то-
го, выявление нового геноварианта в начале эпидемического сезона 2023 г. преимущественно в 
европейской части России свидетельствовало в пользу его завоза из туристически привлека-
тельных для россиян зарубежных стран с последующим распространением внутри РФ.  

Следует отметить, что по всему миру до сих пор регистрируются эпидемии и вспышки за-
болеваемости ЭВИ, которые несут потенциальную опасность импортации инфекции в другие ре-
гионы мира. В связи с этим, и в Российскую Федерацию практически ежегодно происходят зано-
сы туристами энтеровирусов из стран АТР, Турции, Египта. Возможность заносов ЭВИ мигранта-
ми подтверждена выявлением у них Коксаки А-6 (Красноярский край), ECHO-6 (Хабаровский 
край), ECHO-13 (Забайкальский край), Коксаки А-4 (Приморский край), ECHO-24 (Иркутская об-
ласть).  

Учитывая высокую изменчивость генома кишечных вирусов, в ДФО на регулярной основе 
проводятся молекулярно-генетические исследования кишечных вирусов, вызвавших групповую 
заболеваемость ОКИ. Так, в Хабаровском крае в одном из вспышечных очагов выявлены сразу 2 
геноварианта норовирусаGII.4 Sydney [P16] и GII.4 Sydney [P31],имеющих разное происхождение. 
Данный факт свидетельствовал о том, что в формировании вспышки участвовали штаммы гено-
типа GII.4 Sydneyразного происхождения, свидетельствующие о наличии не менее двух источни-
ков инфекции. Молекулярно-генетическое исследование ротавирусов из очагов групповой забо-
леваемости в разных муниципальных районах Хабаровского края выявило циркуляцию 3–х ши-
роко распространенных по G-генотипу вирусов: G9, G4 и G3. По P-генотипу штаммы ротавирусов, 
полученные нами из разных очагов групповой заболеваемости в Хабаровском крае, принадлежа-
ли к P[8] – наиболее часто встречающемуся типу.  

Следует отметить, что в Амурской области активно циркулируют генотипы 
норовирусовGII.4_Sydney[P16] и GII.7 [P7], участвующие в формировании очагов групповой 
заболеваемости. Причём в одном из очагов групповой заболеваемости ОКИ, возникшем в 
Амурской области в начале 2024 г., с помощью филогенетического анализа удалось подтвердить 
источник инфекции из числа работников пищеблока. 
Необходимо подчеркнуть, что Дальний Восток России также характеризуется гетерогенностью 
генотипического пейзажа ВИЧ-1. Причем увеличение числа миграционных процессов способ-
ствует выявлению нехарактерных для ДФО геновариантов ВИЧ. Так, рекомбинантная форма 
ВИЧ-1 CRF01_AE, получившая распространение в ДФО, доминировала и продолжает доминиро-
вать в привлекательных для российских туристов странах Юго-Восточной Азии, в частности, Ки-
тае, Таиланде, Вьетнаме, Филиппинах [2, 7, 9, 16, 19]. 

Заключение 
Оценка риска трансграничного распространения инфекций, полученная в ходе анализа 

актуальной эпидемиологической обстановки в мире, выявила ряд биологических угроз для насе-
ления России, во многом обусловленных неблагополучием в зарубежных странах по заболевае-
мости холерой, полиомиелитом, гриппом птиц, Ближневосточным респираторным синдромом, 
брюшным тифом и корью. 

Риск завоза в Россию из других стран таких инфекционных заболеваний, как ВИЧ-
инфекция, туберкулез, ИППП, пневмония, корь, ветряная оспа, сальмонеллез, наглядно демон-



 

 

стрируется на примере результатов медицинского освидетельствования иностранных граждан, 
въехавших в Амурскую область и Хабаровский край. 

Возросшие миграционные потоки через границу нашей страны также способствуют транс-
граничному проникновению возбудителей инфекций в Российскую Федерацию, в том числе с вы-
соким потенциалом эпидемического распространения за рубеж. 
Геномный эпидемиологический надзор, который в настоящее время широко внедряется в Рос-
сии, в том числе и в Дальневосточном федеральном округе, позволяет своевременно выявлять 
изменения генома возбудителей, оказывающие влияние на показатели проявлений эпидемиче-
ского процесса инфекций, что необходимо для принятия управленческих решений о масштабах 
приоритетных превентивных мер. 

В связи с этим совместная научная и практическая деятельность по противодействию 
биологическим угрозам и вызовам становится все более актуальной и эффективной. 
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КОМПЛЕКСНАЯ ОЦЕНКА ЭПИДЕМИЧЕСКОЙ 
СИТУАЦИИ ВИЧ-ИНФЕКЦИИ, СОЧЕТАННОЙ С 
ХРОНИЧЕСКИМИ ВИРУСНЫМИ ГЕПАТИТАМИ, 
НА ДАЛЬНЕМ ВОСТОКЕ РОССИИ 
 

Е.А. Базыкина, О.Е. Троценко  
ФБУН Хабаровский НИИ эпидемиологии и микробиологии Роспотребна-
дзора, Российская Федерация, г. Хабаровск 
 
Проблема эпидемиологического надзора за сочетанной инфекцией ВИЧ и хронических 
вирусных гепатитов (ХВГ) является актуальной, так как не существует централизованного 
надзора за данным вариантом микст-инфекции.  
Цель исследования – провести ретроспективный анализ заболеваемости ВИЧ, ХВГ и со-
четанной инфекции ВИЧ/ХВГ, а также интеграционный анализ эпидемической обстановки 
сочетанной формы ВИЧ-инфекции с ХВГ в Дальневосточном федеральном округе (ДФО) 
за 2007–2022 гг. 
Заболеваемость ВИЧ-инфекцией и сочетанной инфекцией ВИЧ/ХВГ имела тенденцию к 
росту, а заболеваемость моноинфекцией ХВГ снижалась. 
Среди территорий ДФО, охваченных данным анализом, Приморский край отличался вы-
сокой заболеваемостью микст-инфекцией ВИЧ/ХВГ. Согласно ранжированию субъектов 
ДФО по заболеваемости изучаемой сочетанной инфекции, благоприятная эпидемиологи-
ческая ситуация наблюдалась в Камчатском, Хабаровском краях, Республике Саха (Яку-
тия) и Магаданской области. После расчета интегрального показателя были выявлены 
территории со скрытым потенциалом усугубления эпидемической обстановки, которыми 
оказались Республика Саха (Якутия) и Магаданская область. Скрытый потенциал был 
обусловлен широкой распространенностью ХВГ среди ВИЧ-инфицированного населения 
указанных регионов, значительными темпами прироста сочетанной инфекции ВИЧ/ХВГ, 
причем в Магаданской области также отмечена наибольшая пораженность населения 
микст-инфекцией ВИЧ/ХВГ. 
Отмечена целесообразность выделения коморбидных состояний (ВИЧ/ХВГ) в отдельное 
направление мониторинга в системе эпидемиологического надзора за ВИЧ-инфекцией. 
Интеграционный метод оценки позволит выявлять территории со скрытым потенциалом 
ухудшения эпидемиологической ситуации. 
Ключевые слова: ВИЧ-инфекция, хронический вирусный гепатит, сочетанная инфек-
ция, интеграционный анализ, эпидемический процесс 
 
COMPLEX EVALUATION OF HIV/CHRONIC VIRAL HEPATITIS COINFECTION EPIDEMIC 
SITUATION IN THE RUSSIAN FAR EAST 
 
E.A. Bazykina, O.E. Trotsenko  
FBUN Khabarovsk research institute of epidemiology and microbiology of the Federal service 
for surveillance on consumers rights protection and human wellbeing (Rospotrebnadzor), Rus-
sian Federation, Khabarovsk 
 
Epidemiological surveillance over HIV/chronic viral hepatitis coinfection is a pressing issue due 
to absence of centralized surveillance over this type of mixed infection.  
Objective of the study – to perform a retrospective analysis of HIV-infection, chronic viral hepati-
tis and HIV/ chronic viral hepatitis coinfection incidence and to perform integration analysis of 
epidemic situation of HIV/ chronic viral hepatitis coinfection in the Far Eastern Federal district 
during 2007-2022. 
HIV-infection incidence as well as HIV/ chronic viral hepatitis coinfection incidence had uprising 
trend. Chronic viral hepatitis incidence was decreasing.  
Primorsky krai had highest HIV/chronic viral hepatitis incidence among the territories of the Far 
Eastern Federal district. Ranking of HIV/chronic viral hepatitis incidence showed that Kam-
chatsky, Khabarovsky krais, Republic Sakha (Yakutia) and Magadan oblast had lowest indices. 
However, after integration analysis was performed Republic Sakha (Yakutia) and Magadan ob-



 

 

last were revealed as constituent entities with latent potential of epidemic situation deterioration 
due to high spread of chronic viral hepatitis among people living with HIV, high increase rate of 
HIV/chronic viral hepatitis coinfection incidence. Should be noted that Magadan oblast also had 
the highest HIV/chronic viral hepatitis prevalence rate. 
HIV/chronic viral hepatitis coinfection should be singled out in a separate route of surveillance in 
the system of HIV monitoring. Integration analysis allows to reveal territories with latent potential 
of epidemic situation deterioration. 
Key words: HIV-infection, chronic viral hepatitis, coinfection, integration analysis, epidemic 
process 

 
Проблема сочетанных инфекций представляет собой серьёзный вызов как с точки зрения 

разработки эффективных стратегий лечения, так и в контексте эпидемиологического надзора. В 
существующей в Российской Федерации системе эпидемиологического надзора не предусмотрен 
официальный учет коморбидных состояний ВИЧ и хронических вирусных гепатитов (ХВГ), что 
обуславливает актуальность проблемы. Более того, существующие научные направления изуче-
ния проблемы сочетания ВИЧ-инфекции и ХВГ широко представлены оценкой инфекционного 
процесса, молекулярно-генетической характеристикой вирусов, однако публикации, посвящен-
ные анализу эпидемического процесса сочетанной инфекции ВИЧ/ХВГ, встречаются редко [1, 2, 
3, 4, 5]. 
Целью исследования стало провести ретроспективный эпидемиологический анализ заболевае-
мости хроническими вирусными гепатитами, ВИЧ-инфекцией и сочетанной формой ВИЧ-
инфекции с ХВГ, а также осуществить комплексную оценку эпидемических проявлений ВИЧ-
инфекции, сочетанной с гемоконтактными вирусными гепатитами, в субъектах Дальневосточного 
федерального округа за 2007 - 2022 гг. 

Материалы и методы 
Для достижения поставленной цели проводился анализ заболеваемости ВИЧ-инфекции, 

ХВГ и ВИЧ-инфекции, сочетанной с ХВГ, на территориях ДФО, за исключением Республики Буря-
тия и Забайкальского края, включенных в состав ДФО в 2018 г., на основе официальных данных, 
полученных от территориальных центров СПИД. Расчет коэффициента наглядности (интеграль-
ного показателя) для оценки эпидемической обстановки сочетанного инфицирования ВИЧ-
инфекцией с ХВГ, в который были включены четыре эпидемиологических показателя, проводил-
ся согласно методике, разработанной Е.Д. Савиловым и соавторами [6]. Сведения о заболевае-
мости, распространенности наркомании и числу мигрантов, прибывших на территории ДФО, бы-
ли взяты из открытых источников на сайтах территориальных управлений Федеральной службы 
государственной статистики. 
Результаты и обсуждение. Установлено, что заболеваемость ВИЧ-инфекцией и сочетанной 
формой ВИЧ-инфекции с ХВГ, имела однонаправленную тенденцию роста. В 2022 году показа-
тели заболеваемости ВИЧ-инфекцией равнялись 4,3 случаям на 100 тыс. населения, что оказа-
лось в 6 раз выше, чем в 2007 г. Заболеваемость ВИЧ-инфекцией, сочетанной с ХВГ, составила 
30,7 случаев на 100 тыс. населения, что в 2 раза выше, чем в 2007 г. В то же время заболевае-
мость ХВГ снижалась со среднегодовым темпом убыли, равным 4,4%. В 2022 году она составила 
26,1 случай на 100 тыс. населения. 

Приморский край продемонстрировал наиболее высокую заболеваемость сочетанной 
инфекцией ВИЧ/ХВГ, которая в 2022 году превысила средний уровень по Дальневосточному фе-
деральному округу в 2,3 раза и оказалась равной 9,5 случая на 100 тыс. населения. Приморский 
край исторически характеризуется широким распространением ВИЧ-инфекции и гемоконтактных 
вирусных гепатитов, что отчасти связано с высоким уровнем наркомании в регионе [7]. 

Наиболее благоприятная эпидемическая ситуация по ВИЧ-инфекции, сочетанной с ХВГ, 
согласно ранжированию показателя заболеваемости, наблюдалась в Камчатском крае, Хабаров-
ском крае, Республике Саха (Якутия) и Магаданской области. 
Однако важно учитывать, что ВИЧ-инфекция и хронические вирусные гепатиты имеют длитель-
ное течение, и люди с ранее установленным диагнозом могут оставаться источником инфекции. 
Поэтому при проведении эпидемиологического анализа сочетанной инфекции ВИЧ/ХВГ оценка 
лишь заболеваемости является недостаточной. 

Для более полного анализа были рассчитаны среднемноголетние тенденции заболевае-
мости и поражённости населения микст-инфекцией ВИЧ/ХВГ, а также распространённости ХВГ 
среди людей, живущих с ВИЧ (ЛЖВ). Затем был проведён интегральный анализ с расчётом ко-
эффициента наглядности. 

Анализ коэффициента наглядности показал, что в Магаданской области (Кн=78,1; ранг – 
9) и Республике Саха (Якутия) (Кн=50,0; ранг – 6) эпидемиологическая ситуация не является бла-
гоприятной, несмотря на низкие уровни заболеваемости. В этих регионах наблюдается ярко вы-
раженная тенденция роста заболеваемости ВИЧ-инфекцией, сочетанной с ХВГ (16,2% и 23,4%, 
соответственно), и высокая распространённость ХВГ среди ЛЖВ (682,3 случая на 1000 ЛЖВ и 



 

 

494,7 случаев на 1000 ЛЖВ). Кроме того, в Магаданской области выявлена наиболее высокая 
поражённость населения сочетанным инфицированием ВИЧ/ХВГ (369,5 случаев на 100 тыс. 
населения). 

Помимо перечисленных регионов, к неблагополучным также были отнесены Приморский 
край (Кн=75,0; ранг – 8) и Еврейская автономная область (Кн=68,8; ранг – 7). В Приморском крае 
были выявлены высокие показатели заболеваемости сочетанной формой ВИЧ/ХВГ (9,5 случаев 
на 100 тыс. населения), значительные темпы её прироста (21,0%), широкая пораженность насе-
ления сочетанной инфекцией (233,1 случая на 100 тыс. населения). Данная тенденция отчасти 
объясняется продолжающейся эпидемией наркомании в субъекте. Так, в Приморском крае меж-
ду заболеваемостью и пораженностью ВИЧ-инфекцией, сочетанной с ХВГ, и первичной заболе-
ваемостью наркоманией, была выявлена прямая корреляционная зависимость: ρ=0,5 (р=0,04) 
между заболеваемостью ВИЧ+ХВГ и заболеваемостью наркоманией; ρ=0,6 (р=0,01) между пора-
женностью ВИЧ+ХВГ и заболеваемостью наркоманией. В Еврейской автономной области эпиде-
миологическое неблагополучие было обусловлено относительно высокими значениями всех 
анализируемых эпидемиологических показателей, т.е. при ранжировании они занимали 7 ранг 
(заболеваемость ВИЧ+ХВГ и распространенность ХВГ среди ЛЖВ) и 6 ранг (пораженность 
ВИЧ+ХВГ и темп прироста заболеваемости ВИЧ+ХВГ). Следует отметить, что в Еврейской авто-
номной области также была установлена прямая корреляционная связь между заболеваемостью 
ВИЧ+ХВГ и первичной заболеваемостью наркоманией (ρ=0,6; р=0,02). 

Заключение 
Учитывая растущие показатели заболеваемости сочетанной инфекции ВИЧ-инфекцией с 

ХВГ, целесообразно выделить коморбидные состояния (ВИЧ/ХВГ) в отдельное направление мо-
ниторинга в рамках существующей системы эпидемиологического контроля за ВИЧ-инфекцией. 
Применение интеграционного метода оценки позволит устанавливать территории со скрытым 
потенциалом ухудшения эпидемиологической ситуации в курируемых субъектах. 
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АНТИ-ВИЧ-1 АКТИВНОСТЬ ФУКОИДАНОВ ИЗ 
БУРЫХ ВОДОРОСЛЕЙ (КРАТ-
КОЕ СООБЩЕНИЕ) 

 

Н.В. Крылова1, П.Г. Милованкин1, М.Н. Носик2, С.П. Ермакова3, 
М.Ю.Щелканов1,4 
1Научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии 
им. Г.П. Сомова Роспотребнадзора, Владивосток, Российская Федера-
ция; 
2Научно-исследовательский институт вакцин и сывороток 
им. И.И. Мечникова, Москва, Российская Федерация; 
3Тихоокеанский институт биоорганической химии им. Г.Б. Елякова 
ДВО РАН, Владивосток, Российская Федерация; 
4Дальневосточный федеральный университет, Владивосток, Россий-
ская Федерация 
 
Формирование лекарственной устойчивости вируса иммунодефицита человека 1-го типа 
(ВИЧ-1) обусловливает актуальность поиска альтернативных средств, способных ингиби-
ровать репликацию этого вируса. Была изучена анти-ВИЧ-1 активность фукоиданов из 
бурых водорослей Alaria marginata, Alaria ochotensis, Laminaria longipes, 
Saccharina cichorioides, Saccharina gurianovae и Tauya basicrassa. Установлено, что все 
фукоиданы проявили значительную противовирусную активность, влияя на ранние ста-
дии взаимодействия вируса с клеткой. Фукоидан из S. cichorioides продемонстрировал 
самую высокую вирусингибирующую активность, блокируя прикрепление и проникнове-
ние вируса в клетки хозяина. 
Ключевые слова: фукоиданы, бурые водоросли, ВИЧ-1, анти-ВИЧ-1 активность. 
 
ANTI-HIV-1 ACTIVITY OF FUCOIDANS FROM BROWN ALGAE (SHORT COMMUNICA-
TION) 

 
N.V Krylova1, P.G. Milovankin1, M.N. Nosik 2, S.P. Ermakova3, M.Yu.  Shchelkanov1,4 
1G.Р. Somov Institute of Epidemiology and Microbiology, Russian Federal Service for Surveil-
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The development of drug resistance of the human immunodeficiency virus type 1 (HIV-1) de-
termines the relevance of the search for alternative agents capable of inhibiting the replication 
of this virus. The anti-HIV-1 activity of fucoidans from the brown algae Alaria marginata, Alar-
ia ochotensis, Laminaria longipes, Saccharina cichorioides, Saccharina gurianovae, and 
Tauya basicrassa was studied. It was found that all fucoidans exhibited significant antiviral ac-
tivity, affecting the early stages of virus-cell interaction. Fucoidan from S. cichorioides demon-
strated the highest virus-inhibitory activity, blocking the attachment and penetration of the virus 
into host cells. 
Keywords: fucoidans, brown algae, HIV-1, anti-HIV-1 activity. 
 
Вирус иммунодефицита человека (ВИЧ) (Ortervirales:Retroviridae, Lentivirus), обладающий 

чрезвычайно высокой генетической изменчивостью [9, 10], остаётся чрезвычайно серьёзной про-
блемой общественного здравоохранения. По данным ВОЗ,на конец 2023 г. в мире насчитыва-
лось 39,9 миллионов ВИЧ-инфицированных, а интегральная смертность состави-
ла42,3 миллиона [12]. С появлением высокоэффективной антиретровирусной терапии (HAART – 
highlyactiveantiretroviraltherapy) ВИЧ-инфекция перешла в категорию контролируемых хрониче-
ских заболеваний [8, 13], хотя поиск дополнительных терапевтических подходов не прекращает-



 

 

ся [1, 3, 7]. На сегодняшний день, в клинической практике для лечения ВИЧ-инфекции применя-
ются более 40 антиретровирусных препаратов, направленных на блокирование определенных 
стадий жизненного цикла ВИЧ [11]. В последнее время повышенный интерес вызывают средства 
подавления репликации ВИЧ на основе фукоиданов – сульфатированных полисахаридов из бу-
рых водорослей (Phaeophyceae) [2]. 

Целью настоящей работы было изучение анти-ВИЧ-1 активности фукоиданов из бурых 
водорослей Охотского и Японского морей: Alaria marginata, Alaria ochotensis, Laminaria longipes, 
Saccharina cichorioides, Saccharina gurianovaeиTauya basicrassa. 

Материалы и методы 
Изучение цитотоксичности исследуемых фукоиданов на культуре клеток MT-4 и противо-

вирусной активности соединений в отношении ВИЧ-1 суб-субтипа А6 (GenBank: BankIt2701146 
VSMO71 OQ979188) проводили с помощью метода ингибирования цитопатогенного действия ви-
руса (МТТ-тест) [4-6] и ингибирования формирования синцитий в клетках. Рассчитывали 50% ци-
тотоксические концентрации (CC50), 50% ингибирующие концентрации (IC50) и селективный ин-
декс (SI=CC50/IC50) тестируемых соединений. В качестве позитивного контроля использовались 
следующие коммерческие антиретровирусные препараты: Этравирин®, Ставудин®, Ралтегра-
вир®, Индинавир®. 

Результаты и обсуждение 
Цитотоксичность фукоиданов, полученных из разных водорослей показала, что полиса-

хариды обладали низкой токсичностью по отношению к клеткам МТ-4: их CC50 превышали 1000 
мкг/мл, тогда как CC50 коммерческих препаратов находилась в диапазоне 50-70 мкг/мл. 

Установлено, что исследуемые соединения способны подавлять репликацию ВИЧ-1 на 
разных стадиях жизненного цикла вируса. Наибольшая противовирусная активность фукоиданов 
наблюдалась на ранней стадии инфекции (при одновременном воздействии вируса и соединения 
на клетки). При этом селективный индекс (SI) всех исследованных фукоиданов (за исключением 
одного из соединений) превышал таковой препарата Индинавир (имеющий наивысший SI среди 
коммерческих препаратов) в среднем в 4 раза (p ≤ 0,05). Фукоидан из Saccharina cichorioides по-
давлял репликацию вируса наиболее эффективно (в 5,3 раза) по сравнению с Индинавир (SI = 
164,4 и SI = 31 соответственно) (p ≤ 0,05). 

Таким образом, полученные нами данные свидетельствуют о том, что наибольшую анти-
ВИЧ-1 активность фукоиданы проявляли при одновременном воздействии на клетки соединений 
и вируса. Мы предполагаем, что механизмы, лежащие в основе их противовирусного действия, 
связаны в первую очередь с блокированием прикрепления и проникновения вируса в клетку-
хозяина. Кроме того, подавление образования синцития также указывает на то, что изученные 
соединения ингибируют не только адсорбцию вируса, но и передачу вируса от клетки к клетке. 
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ПЦР IN SITU: ЗАБЫТЬ ТРУДНО ИСПОЛЬЗО-
ВАТЬ – ГДЕ СТАВИТЬ ТРОЕТОЧИЕ? 
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Полимеразная цепная реакция (ПЦР) in situ существенно отличается от классической 
ПЦР тем, что протекает не в растворе, а в тонком поверхностном срезе гистологического 
препарата, что позволяет не только специфически амплифицировать конкретную после-
довательность нуклеиновой кислоты (ДНК или – после обратной транскрипции – РНК), но 
и определить её локализацию внутри клетки. В работе приведены примеры эффективно-
го использования ПЦР in situ. Представлены результаты анализа библиографических баз 
данных elibrary и PubMed, которые свидетельствуют о том, что этот метод редко исполь-
зуется в научных исследованиях, что явно не соответствует его потенциалу. Обсуждают-
ся перспективные направления применения ПЦР  in situ в решении наиболее актуальных 
для российского Дальнего Востока проблем. 
Ключевые слова: молекулярно-генетические методы, полимеразная цепная реакция, 
ПЦР, полимеразная цепная реакция in situ, ПЦР in situ. 
 
PCR IN SITU: TO FORGET IT’S HARD TO USE – WHERE IS ELLIPSIS NEEDED? 
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Polymerase chain reaction (PCR) in situ differs significantly from classical PCR in that it occurs 
not in solution, but in a thin surface section of a histological preparation, which allows not only to 
specifically amplify a specific sequence of nucleic acid (DNA – or after reverse transcription – 
RNA), but also to determine its localization inside the cell. The paper provides examples of the 
effective use of PCR in situ. The results of the analysis of the bibliographic databases elibrary 
and PubMed are presented, which indicate that this method is rarely used in scientific research, 
which clearly does not correspond to its potential. Promising areas of in situ PCR application in 
solving the most pressing problems for the Russian Far East are discussed. 
Keywords: molecular and genetic methods, polymerase chain reaction, PCR, polymerase 
chain reaction in situ, PCR in situ. 
 
Разработка метода полимеразной цепной реакции (ПЦР) в начале 1980-х гг. [41] произве-

ла технологическую революцию в изучении нуклеиновых кислот, учитывая её высокую чувстви-
тельность по сравнению с нозерн- и саузерн-блоттингом. Поэтому неудивительно, что гистологи 
пытались объединить в одной методике и ПЦР (классический вариант которой применяется к 
растворам ДНК) и гибридизацию in situ в клетках и/или срезах тканей. Самое первое применение 
ПЦР in situ было описано около 30 лет назад для амплификации лентивирусной ДНК в инфици-
рованных клетках [43]. 

Метод ПЦР in situ в отличие от классической ПЦР позволяет не только специфически ам-
плифицировать какую-либо последовательность ДНК или – после обратной транскрипции – РНК, 
но и определить их локализацию внутри клетки [51]. Возможность локализации специфической 
последовательности нуклеиновой кислоты делает ПЦР in situ неоценимым как в исследовании 
латентных вирусных инфекций и экспрессии генов в клетке, так и в оценке эффекта действия 
новых лекарственных средств на клеточном и молекулярном уровне. Преимуществом ПЦР in situ 
перед гибридизацией in situ является более высокая диагностическая эффективность (но не про-



 

 

стота реализации) первого из названных методов, который позволяет выявлять вирус в случае 
латентной или медленной инфекции, протекающей без выраженной вирусемии [49]. 

Имеющиеся в научной литературе примеры использования ПЦР in situ подтверждают те-
зис о высоком уровне информативности данной молекулярно-генетической технологии. Так, Hus-
sein E.O. с соавт. (2019) применяли ПЦР in situ не только для индикации вируса инфекционной 
бурсальной болезни (Birnaviridae, Avibirnavirus), этиологически связанного с болезнью Гамбо-
ро [11], но и для изучения динамики его накопления в различных органах и тканях [44]. Такая же 
экспериментальная схема была использована для изучения тканевого тропизма вируса болезни 
Ньюкасла (Mononegavirales:Paramyxoviridae, Orthoavulavirus) [45], который широко распространён 
в популяциях диких и домашних птиц [12, 17].Bagasra O. с соавт. (2017) показали, что ПЦР in situ 
позволяет проводить эффективную молекулярно-генетическую диагностику вируса Зика (Amaril-
lovirales:Flaviviridae, Flavivirus) в подострый период [40]. 

Однако анализ как русско-, так и англоязычной научной литературы последних лет свиде-
тельствует о последовательном снижении интереса исследователей к ПЦР in situ, что со всей 
очевидностью не соответствует потенциалу этого перспективного метода. Из 120 публикаций, 
обнаруженных в библиографической базе данных elibrary по запросу «ПЦР in situ» за период 
2015-2024 гг., лишь в 2 статьях этот метод был реализован de facto (в остальных либо использо-
валась гибридизация in situ, либо это словосочетание встречалось в обсуждении). Из 
7417 публикаций в PubMed, соответствующих запросу «PCR in situ», лишь 89 оставались при 
уточнении «virus», из них 8 содержали описание практической реализации данного метода. 

Вместе с тем, в современной вирусологии сформировался целый ряд актуальных задач, 
корректное решение которых в настоящее время, невозможно без использования ПЦР in situ. 
Например, после развития пандемии COVID-19, этиологически связанной с коронавирусом тяжё-
лого острого респираторного синдрома 2-го типа (SARS-CoV-2) (Nidovirales:Coronaviridae, Be-
tacoronavirus, подрод Sarbecovirus) [9, 10, 14], об угрозе которой ещё за несколько лет до её 
начала предупреждали отечественные специалисты [15, 16, 28], естественный интерес научного 
сообщества оказался прикован к патофизиологии инфицированной этим вирусом клетки. В рабо-
те [27] была обозначена проблема динамики формирования мембранных пузырьков в шерохова-
том эндоплазматическом ретикулуме, в которых происходит формирование зрелых вирионов. 
ПЦР in situ позволяет не только идентифицировать инфицированные ткани, но и определить ста-
дию формирования мембранных пузырьков. Учитывая принадлежность SARS-CoV-2 к экологиче-
ской группе природно-очаговых возбудителей инфекционных заболеваний [3, 18, 29], естествен-
ным резервуаром которых являются рукокрылые (Chiroptera) [32-35, 37], фундаментальное и при-
кладное значение имеет определение органов и тканей в организме рукокрылых, в которых про-
исходит амплификация и/или резервация вируса [13, 23]. Наиболее подходящим для этой цели 
методом также является ПЦР in situ. Такая же проблема возникает и для других вирусов, связан-
ных с рукокрылыми – например, бешенства (Mononegavirales:Rhabdoviridae, Lyssavirus) [21, 42], 
Иркут (Mononegavirales: Rhabdoviridae, Lyssavirus) [48], Иссык-Куль (Bunyavirales: Nairoviridae, Or-
thonairovirus) [1, 50], Узун-Агач (Bunyavirales: Nairoviridae, Orthonairovirus) [2, 50], Сокулук (Amaril-
lovirales: Flaviviridae, Flavivirus) [7, 50], гриппа А / H17N10, H18N11 (Articulavirales: 
Orthomyxoviridae, Alphainfluenzavirus) [30], эболавирусов (Mononegavirales: Filoviridae, 
Ebolavirus) [38, 39], марбургвирусов (Mononegavirales: Filoviridae, Marburgvirus) [22, 31] и др.. 

ПЦР in situ позволяет корректным образом изучить распределение сайтов интеграции 
лентивирусных провирусов в геном хозяйской клетки. В частности, вирус иммунодефицита чело-
века 1-го типа (Ortervirales:Retroviridae, Lentivirus), инфицирование которым приводит к развитию 
неизлечимого смертельно опасного синдрома приобретенного иммунодефицита, характеризует-
ся чрезвычайно высоким уровнем генетической и фенотипической изменчивости [24, 46, 53], но 
может иметь определённые рестрикции жизнеспособности своих вариантов на уровне интегри-
рованных провирусов. 

Наглядным примером, демонстрирующим перечисленные выше преимущества 
ПЦР in situ, могло бы стать подтверждение гипотезы молекулярного действия Ингавирина – ори-
гинального отечественного препарата, обладающего выраженным противовоспалительной и ан-
тивирусной активностью [4-6] – согласно которой Ингавирин блокирует транспорт вирусных гене-
тических сегментов (как вирионных – в ядро, так синтезированных de novo – из ядра). 

В области изучения арбовирусов [8, 11] с помощью классической ПЦР бывает достаточно 
трудно быстро определить, передаётся ли данный патоген путём биологической трансмиссии 
кровососущими членистоногими или же присутствует в пищеварительном тракте членистоногого, 
попав туда вместе с кровью хозяина. ПЦР in situ предоставляет такую возможность: если вирус-
специфические ампликоны обнаруживаются в срезах слюнных желёз кровососущего членистоно-
гого, то это является серьёзным аргументом в пользу отнесения вируса к экологической группе 
арбовирусов. Например, именно такой способ напрашивается для проверки гипотезы о том, что 
колючие вши (Phthiraptera, Anoplura:Echinophthiriidae) ластоногих [36] являются связующим зве-



 

 

ном адаптации арбовирусов, связанных с Ixodes uriae (Parasitiformes, Ixodida: Ixodidae) в колони-
ях морских птиц [11, 50], к организму морских млекопитающих [20, 26, 52]. 

Совершенно незаменим, в настоящее время, доказательный потенциал ПЦР in situ при 
изучении вирусов Океана [47]. Вирусы, находящиеся в водной среде, часто оказываются в филь-
трующих органах морских обитателей, однако обнаружение в них вирусов не свидетельствует о 
том, что эти организмы являются их хозяевами – для этого с помощью ПЦР in situ необходимо 
доказать наличие вируса в клетках и тканях потенциального хозяина. 

Незаслуженно малое внимание уделяется ПЦР in situ со стороны фитовирусологов, хотя 
тканевый тропизм, динамика инфицирования тканей в случае системной или некротической 
форм инфекции представляет особый интерес [19, 25]. Вероятно, в ближайшее время эта ситуа-
ция должна измениться, поскольку раскрытие механизмов вирус-индуцированной фитопалогии 
является одним из ключевых элементов повышения урожайности растениеводства. 

Таким образом, на сегодняшний день, ПЦР in situ является недооценённым и незаслу-
женно забытым методом, перспективы использования которого намного превосходят интенсив-
ность его практического использования. Необходима дальнейшая работа над оптимизацией и 
снижением трудоёмкости этой методики, чтобы она заняла достойное место в методическом ар-
сенале современной вирусологии. 
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СРАВНИТЕЛЬНЫЙ АНАЛИЗ ЭФФЕКТИВНОСТИ 
ПЦР-ТЕСТ-СИСТЕМ ДЛЯ ГЕНОТИПИРОВАНИЯ 
ВАРИАНТОВ ВИРУСА ГЕПАТИТА С, РАСПРО-
СТРАНЁННЫХ НА ТЕРРИТОРИИ ПРИМОРСКО-
ГО КРАЯ 
 

Р.В. Омельченко1,2, Ю.А. Белов1, П.Г. Милованкин1, М.В. Павлюк 3, 
Т.С.Ситдикова 3, А.И. Симаков 4, О.Б. Романова2, М.Ю. Щелканов1,5 
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3ГБУЗ «Краевая клиническая инфекционная больница», Владивосток, 
Россия; 
4Тихоокеанский государственный медицинский университет, Владиво-
сток, Российская Федерация; 
5Дальневосточный федеральный университет, Владивосток, Россий-
ская Федерация 
 
Проведён сравнительный анализ эффективности двух коммерческих наборов ПЦР-тест-
систем: «Поливир HCV генотип» и «АмплиСенс HCV-генотип-FL», предназначенных для 
генотипирования вируса гепатита С (Amarillovirales: Flaviviridae, Hepacivirus). В работе ис-
пользованы образцы сыворотки крови, полученные от пациентов из Приморского края, 
которые состоят на учёте с хроническим гепатитом С. 
Ключевые слова: вирус гепатита С, Flaviviridae, Hepacivirus, полимеразная цепная ре-
акция, генотипирование, Приморский край. 
 
COMPARATIVE ANALYSIS OF THE EFFECTIVENESS OF PCR TEST SYSTEMS FOR 
GENOTYPING HEPATITIS C VIRUS VARIANTS DISTRIBUTED ON THE TERRITORY OF 
PRIMORSKY KRAI 
 
R.V. Omelchenko1,2, Yu.A. Belov1, P.G. Milovankin1, M.V. Pavlyuk3, T.S. Sitdikova 3, 
A.I.Simakova4, O.B. Romanova2, M.Yu. Shchelkanov1,5 
1G.Р. Somov Institute of Epidemiology and Microbiology, Russian Federal Service for Surveil-
lance on Consumer Rights Protection and Human Wellbeing, Vladivostok, Russia; 
2Center for Hygiene and Epidemiology in Primorsky krai, Vladivostok, Russia; 
3Regional Clinical Infectious Diseases Hospital, Vladivostok, Russia; 
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A comparative analysis of the effectiveness of two commercial sets of PCR test systems has 
been carried out: "Polyvir HCV genotype" and "AmpliSens HCV-genotype-FL" designed for 
genotyping hepatitis C virus (Amarillovirales: Flaviviridae, Hepacivirus). The work uses blood 
serum samples obtained from patients who are registered with chronic hepatitis C in the Pri-
morsky krai. 
Keywords: hepatitis C virus, Flaviviridae, Hepacivirus, polymerase chain reaction, genotyping, 
Primorsky krai. 
 
Вирус гепатита C (ВГС) (Amarillovirales:Flaviviridae, Hepacivirus) продолжает оставаться 

широко распространённой и актуальной проблемой не только для здравоохранения и медицин-
ской науки [1, 11, 15], но и для всего человеческого общества в целом [19]. Несмотря на свое 
название, ВГС может приводить не только к непосредственным поражениям печени, таким, как 



 

 

цирроз печени (ЦП) или гепатоцеллюлярная карцинома (ГЦК), но и также к внепеченочным ко-
морбидным проявлениям [2, 8, 12, 16]. 

Геном ВГС представлен одноцепочечной линейной РНК позитивной полярности протя-
жённостью 9436 н.о., кодирующей единственную открытую рамку считывания для белка-
предшественника, ко- и пост-трансляционный процессинг которого приводит к появлению как 
структурных (входящих в состав вириона: CP, E1, E2), так и неструктурных (регуляторных: p7, 
NS2, NS3, NS4A, NS5A и B) белков. Геном ВГС содержит как консервативные, так и высоковари-
абельные участки: 5'-UTR и 3'-UTR обладают высокой степенью постоянства; напротив, E2 со-
держит гипервариабельные участки HVR1 и HVR2. Консервативные области CP, E1 и NS5B ис-
пользуются для определения генотипов и подтипов вируса [9, 13]. Нуклеотидные последователь-
ности генотипов отличаются друг от друга примерно на 30-35 %, а подтипов – на 10-
20 % [4, 13, 18]. В настоящее время, на основе филогенетического анализа полногеномных нук-
леотидных последовательностей изоляты ВГС классифицируется на 8 генотипов, названных в 
порядке их обнаружения, 6 из которых имеют эпидемиологическое и клиническое 
значение [5, 14, 16]. Каждый основной генотип дополнительно классифицируется на 
105 субтипов, обозначаемых буквами: 1а, 1b, 2а, 2b, 3а и т.д. [17]. 

В разных географических регионах часто циркулируют специфические генетические ва-
рианты. Доминантными являются генотипы 1 и 3, которые в разной степени представлены во 
всех географических регионах мира, составляя 46 % и 30,1 %, соответственно, всех случаев ин-
фицирования. Генотипы 2, 4 и 6 имеют ограниченное географическое распределение, на их долю 
приходится большая часть оставшихся случаев инфицирования, с распространенностью, оцени-
ваемой в 9,1%, 8,3% и 5,4%. Генотип 2 демонстрирует самую высокую распространенность в 
Азии и Центральной Африке. Распространенность генотипов 4 и 5 увеличилась в связи с эмигра-
цией с Ближнего Востока и Африки и распространением специфических подтипов в популяциях 
потребителей наркотиков, вводимых внутривенно. Частота встречаемости генотипа 4 наиболее 
высока в Центральной Африке и на Ближнем Востоке, тогда как генотип 5 достигает более высо-
кой частоты распространения только в Южной Африке. Генотип 6 присутствует с наибольшей 
частотой в Восточной и Юго-Восточной Азии, и является доминирующим генотипом в Лаосе и 
Вьетнаме. В Демократической Республике Конго был идентифицирован 7-ой генотип ВГС среди 
инфицированных лиц, а у лиц, инфицированных из штата Пенджаб (Индия), был обнаружен 8-ой 
генотип ВГС [4, 14, 18]. В конце прошлого столетия во многих субъектах Российской Федерации 
доминировал генотип 1b [3]. На сегодняшний день, преобладают генотипы 1b (52,9 %) и 3 
(36,3 %) [7, 10]. Среди 9 известных межгенотипных рекомбинантных форм, в настоящее время, 
наиболее распространена и имеет эпидемиологическое значение RF2k/1b, структурная часть ге-
нома которого образована субтипом 2k, а неструктурная – субтипом 1b [6, 15]. 

Цель настоящего исследования заключалась в проведении сравнительного анализа 
эффективности различных ПЦР-тест-систем для генотипирования вариантов вируса гепатита С, 
характерных для Приморского края. 

Материалы и методы исследования 
Исследование проводилось на базе ФГБНУ «Научно-исследовательский институт эпиде-

миологии и микробиологии имени Г.П. Сомова» Роспотребнадзора. Сто образцов сывороток кро-
ви были получены в 2024 г. из Приморского краевого центра вирусных гепатитов и патологии пе-
чени ГБУЗ «Краевая клиническая инфекционная больница» от пациентов с клинически подтвер-
жденным хроническим гепатитом С. Все образцы сывороток крови хранились в криопробирках 
при температуре до – 24 °С. Индикацию РНК ВГС проводили с помощью набора реагентов для 
выявления и дифференциации генотипов этого вируса методом ПЦР с обратной транскрипцией 
согласно инструкциям производителей: «Поливир HCV генотип» (Литех, Россия) и «АмплиСенс 
HCV-генотип-FL» (ЦНИИЭ, Россия). Для выделения РНК из клинического материала использо-
вался комплект реагентов «Рибо-преп» (ЦНИИЭ, Россия), а для получения кДНК на матрице РНК 
был использован комплект реагентов «Реверта-L» (ЦНИИЭ, Россия). Амплификацию нуклеино-
вых кислот проводили на амплификаторе детектирующем ДТ-Прайм (ДНК-Технология, Россия). 

Результаты и обсуждение 
По итогам проведенных анализов были получены следующие результаты: не удалось 

определить генотип ВГС при использовании набора реагентов «Поливир HCV генотип» в 
3 образцах (3 %), хотя один из этих образцов удалось генотипировать при помощи набора «Ам-
плиСенс HCV-генотип-FL». При использовании набора реагентов для выявления и дифференци-
ации генотипов ВГС «АмплиСенс HCV-генотип-FL» определить генотип ВГС удалось только в 
77 образцах (77 %). В одном образце результаты генотипирования оказались различными при 
использовании разных тест-систем: «Поливир HCV генотип» выявил генотип 3, «АмплиСенс 
HCV-генотип-FL» – генотип 1b. Следует отметить, что ранее пациент, которому принадлежал 
данный образец, при постановке на учёт в Приморский краевой центр вирусных гепатитов и па-
тологии печени предоставил сведения о наличии генотипа 3 ВГС. В 8 образцах с помощью «По-
ливир HCV генотип» удалось обнаружить одновременно два генотипа (1b и 3) в одном и том же 



 

 

образце, однако при тестировании этих же образцов «АмплиСенс HCV-генотип-FL» в 2 образцах 
генотип не был определён, а в 6 из них – обнаружен генотип 3а. 

Таким образом, выявление и генотипирование ВГС методом ПЦР является быстрым и 
удобным методом диагностики, однако для окончательных выводов необходимо проведение се-
квенирования полноразмерного генома вируса. 
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ХАРАКТЕРНЫЕ МУТАЦИИ SARS-COV-2 В ПРИ-
МОРСКОМ КРАЕ В 2020-2024 ГОДАХ (КРАТКОЕ 
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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. 
Ключевые слова: коронавирус тяжёлого острого респираторного синдрома 2-го ти-
па, SARS-CoV-2, мутации, S-белок, Приморский край. 
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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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ЭФФЕКТИВНЫЕ ЖИВОТНЫЕ МОДЕЛИ ДЛЯ 
ИЗУЧЕНИЯ SARS-COV-2-ИНФЕКЦИИ 
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В работе представлен анализ данных о феномене природной очаговости коронавируса 
тяжёлого острого респираторного синдрома 2-го типа (SARS-CoV-2) и чувствительных 
животных моделях, которые можно использовать для воспроизведения процесса инфек-
ции этим вирусом в лабораторных условиях. 
Ключевые слова: коронавирус тяжёлого острого респираторного синдрома 
2-го типа, SARS-CoV-2, коронавирусное заболевание 2019 г., COVID-19, природная оча-
говость, животные модели. 
 
EFFECTIVE ANIMAL MODELS FOR STUDYING SARS-COV-2 INFECTION 
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1 G.Р. Somov Institute of Epidemiology and Microbiology, Russian Federal Service for Surveil-
lance on Consumer Rights Protection and Human Wellbeing, Vladivostok, Russia; 
2 Far Eastern Federal University, Vladivostok, Russia. 
 
The paper presents an analysis of data on the phenomenon of natural focality of severe acute 
respiratory syndrome type 2 (SARS-CoV-2) coronavirus and sensitive animal models that can 
be used to reproduce the process of infection with this virus in the laboratory conditions. 
Keywords: coronavirus of severe acute respiratory syndrome type 2, SARS-CoV-2, corona-
virus disease 2019, COVID-19, natural focality, animal models. 
 
Коронавирустяжёлогоострогореспираторногосиндрома 2-готипа (SARS-CoV-2 – Severe 

acute respiratory coronavirus 2) [3, 9] – нарядускоронавирусомтяжёлогоострогореспираторногосин-
дрома (SARS-CoV – Severe acute respiratory coronavirus) [5, 14] икоронавирусомБлижневосточно-
гореспираторногосиндрома (MERS – Middle East respiratory coronavirus) [10, 11] – относитсяк-
числуособоопасныхбетакоронавирусов (Nidovirales:Coronaviridae, Betacoronavirus) сэпидемиче-
скимипандемическимпотенциалом [1, 4, 13, 16].Эти вирусы относятся к числу природно-очаговых 
возбудителей инфекционных заболеваний [2, 12, 15] – их природным резервуаром являются 
представители отряда рукокрылых (Chiroptera), обладающие целым рядом уникальных биологи-
ческих особенностей [6-8, 17-21], которые связаны, в первую очередь, с адаптацией к активному 
полёту. 

В экспериментальных условиях SARS-CoV-2 способен репродуцироваться и вызывать 
выраженное респираторное заболевание с эффективной респираторной передачей у приматов 
(Primates) – макаки-резуса (Macaca mulatta), макаки-крабоеда (Macaca fascicularis), африканской 
зелёной мартышки (Chlorocebus sabaeus), чернохвостой игрунки (Mico melanurus), обыкновенной 
игрунки (Callithrix jacchus), гамадрила (Papio hamadryas) [25]; хомяковых (Rodentia: Cricetidae) – 
сирийского хомячка (Mesocricetus auratus), китайского хомяка (Cricetulus griseus), белоногих хо-
мячков (Peromyscus sp.), хомячка Роборовского (Phodopus roborovskii), калифорнийской мыши 
(Peromyscus californicus) [22]; кроликов и зайцев (Lagomorpha: Leporidae) [23]; кошачьих (Car-
nivora: Felidae), включая малых (Felinae) и больших (Pantherinae) кошек [26]; хорьков и норок 
(Carnivora: Mustelidae, Mustelinae) [26]; оленей (Cetartiodactyla: Cervidae) [24]. Менее чувствитель-
ными хозяевами SARS-CoV-2 являются куры (Gallus gallusdomesticus), утки (Anser-
iformes:Anatidae), собачьи (Carnivora: Canidae), свиньи (Sus scrofa) [26]. Эти животные могут не 
только выступать в качестве лабораторных моделей, но и – в первую очередь – рассматриваться 
как потенциальные промежуточные хозяева, а также вторичные природные резервуары вируса 
(что следует учитывать при планировании мероприятий по эколого-вирусологическому монито-
рингу коронавирусов). 
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Метаболический синдром является одним из наиболее значимых факторов риска леталь-
ного исхода при COVID-19. В работе приводятся данные научной литературы, раскрыва-
ющие этот тезис. Описаны подходы к снижению гликемического индекса пищи. 
Ключевые слова: коронавирус тяжёлого острого респираторного синдрома 2-го ти-
па, SARS-CoV-2, коронавирусное заболевание 2019 г., COVID-19, клинические характе-
ристики, метаболический синдром. 
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Metabolic syndrome is one of the most significant risk factors for death in COVID-19. The paper 
provides data from the scientific literature revealing this thesis. Approaches to reducing the gly-
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SARS-CoV-2 (severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 – коронавирустяжёлогоостро-

гореспираторногосиндрома 2-готипа) (Nidovirales: Coronaviridae, Betacoronavirus, подродSarbe-
covirus) [10, 28] являетсяэтиологическимагентом COVID-19 (coronavirus disease 2019 – коронави-
русногозаболевания 2019 г.) [23, 26] и относится к внетаксономической экологической группе 
природно-очаговых возбудителей инфекционных заболеваний [24, 27]. Естественным резервуа-
ром SARS-CoV-2 являются рукокрылые (Chiroptera) [19, 25], которые будучи единственным отря-
дом млекопитающих, способным к активному полёту, обладают целым рядом уникальных осо-
бенностей [22, 29-32]. 

Пандемия COVID-19 стала одной из наиболее масштабных и самой продолжительной 
пандемией острого респираторного заболевания в истории человечества [5, 11]. Несмотря на то, 
что возбудитель этой инфекции в настоящее время снизил свою патогенность и превратился в 
один из элементов, определяющих обычный эпидемический пейзаж [3, 4, 12], продолжают про-
водиться активные исследования, направленные на поиск эффективных анти-SARS-CoV-2 пре-
паратов [1, 2, 8], вспомогательных технологий [20, 21] и прогностических критериев развития за-
болевания [13, 14]. 

Одним из серьёзных факторов риска летального исхода при COVID-19 является избыточ-
ная масса тела и метаболический синдром (ожирение) [6, 33]. Эти физиологические расстрой-
ства приводят к хроническим воспалениям, эндокринным и метаболическим нарушениям, ослаб-
лению иммунной системы человека и повышенному риску развития инфекционных заболеваний 
и их отягощенному течению. Избыточная масса тела и ожирение влияют на клинические харак-
теристики COVID-19 вследствие увеличения рисков сердечно-сосудистых осложнений, связан-
ных с повышенной склонностью к тромбообразованию; способности эпикардиальной жировой 
ткани выступать в качестве резервуара вируса; снижения эффективности дыхательной системы, 
что повышает риски лёгочных осложнений [6, 18]. Пациенты с метаболическим синдромом более 
интенсивно выделяют вирус, что увеличивает вероятность заражения окружающих людей [33]. 

Метаболический синдром приобретает в России характер эпидемии [7]. В Дальневосточ-
ном федеральном округе прослеживается негативная ситуация по уровню и динамике распро-



 

 

странения ожирения среди всех слоёв населения. В частности, Чукотский автономный округ и 
Магаданская область вошли в десятку самых проблемных регионов России в отношении метабо-
лического синдрома [9]. В связи с тяжёлым течением COVID-19, людям с избыточным весом ре-
комендовано повышать физическую активность; персонализировать питание, в том числе – сни-
жать калорийность рациона. Одним из способов является употребление в пищу хлебобулочных 
изделий с пониженным гликемическим индексом [18]. Этот показатель можно понизить, заменяя 
пшеничную на амарантовую, ячменную, желудевую, нутовую и муку из пророщенной пшеницы. 
Кроме того, можно добавить в рацион черный перец, который содержит пиперин, способствую-
щий сжиганию жиров. Ряд пищевых добавок из гидробионтов Тихого океана также способствуют 
снижению гликемического индекса [15-17]. 
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ПРОЯВЛЕНИЯ ЭПИДЕМИЧЕСКОГО ПРОЦЕССА 
ОСТРЫХ КИШЕЧНЫХ ИНФЕКЦИОННЫХ ЗА-
БОЛЕВАНИЙ В СУБЪЕКТАХ ДАЛЬНЕВОСТОЧ-
НОГО ФЕДЕРАЛЬНОГО ОКРУГА В 2021–2023 гг. 
 

Е.Ю. Сапега, Л.В. Бутакова, О.Е. Троценко  
ФБУН Хабаровский НИИ эпидемиологии и микробиологии Роспотребна-
дзора,  
г. Хабаровск, Российская Федерация 
 
В сообщении представлен краткий анализ заболеваемости острыми кишечными инфек-
ционными заболеваниями в субъектах Дальневосточного федерального округа в период с 
2021 по 2023 годы. Отмечено, что в субъектах округа заболеваемость острыми инфекци-
онными гастроэнтеритами превышает российские показатели. Выявлено снижение уров-
ня заболеваемости шигеллёзами и сальмонеллезами. Среди кишечных инфекций уста-
новленной этиологии лидируют рота- и норовирусные инфекции. Молекулярно-
генетические расследования очагов групповой заболеваемости кишечными инфекциями, 
проводимые в ряде субъектов округа, способствовали установлению этиологических 
агентов, таких как GII.4_Sydney[P16], GII.17[P17], GII.7[P7] и GII.6[P7], GII.3[P12].   
Ключевые словаострые кишечные инфекционные заболевания, шигеллез, сальмонел-
лез, норовирусная инфекция, ротавирусная инфекция, вспышечные очаги, молекуляр-
ное типирование 
 
ACUTE INTESTINAL INFECTIONS EPIDEMIC PROCESS MANIFESTATIONS IN CONSTIT-
UENT ENTITIES OF THE FAR EASTERN FEDERAL DISTRICT DURING 2021-2023 
 
E.Yu. Sapega, L.V. Butakova, O.E. Trotsenko 
FBUN Khabarovsk research institute of epidemiology and microbiology of the Federal service 
for surveillance on consumers rights protection and human wellbeing (Rospotrebnadzor), Kha-
barovsk, Russian Federation 
 
The report presents a brief analysis of acute intestinal infections incidence in constituent entities 
of the Far Eastern Federal district during 2021 – 2023. It is noted that incidence of acute infec-
tious gastroenteritis in the district territories exceeds the index of the Russian Federation. A de-
cline of shigellosis and salmonellosis incidence was revealed. Rota- and norovirus infections 
are most prevalent among intestinal infectious diseases of known origin. Molecular-genetic in-
vestigation of intestinal infections outbreaks were conducted in several territories of the district 
and allowed to reveal etiological agents such as GII.4_Sydney[P16], GII.17[P17], GII.7[P7] и 
GII.6[P7], GII.3[P12]. 
Key words: acute intestinal infectious diseases, shigellosis, salmonellosis, norovirus infection, 
rotavirus infection, outbreaks, molecular typing.  
 
Острые кишечные инфекционные заболевания (ОКИЗ) – одна из важных проблем здра-

воохранения [4]. Ежегодно в большинстве стран мира выявляется более 1,5 миллиарда случаев 
кишечных заболеваний среди младенцев [6, 7]. Этиологической причиной ОКИЗ являются раз-
личные инфекционные агенты, среди которых в последнее время растет роль кишечных вирусов 
(рота- и норовирусы) [2]. При этом ротавирусы преимущественно вызывают спорадическую забо-
леваемость, тогда как норовирусы в большинстве случаев выявляются во вспышечных очагах [5]. 

Материалы и методы 
Анализ заболеваемости острыми кишечными инфекциями в субъектах Дальневосточного 

федерального округа (ДФО) в период с 2021 по 2023 гг. проведен с использованием данных гос-
ударственных статистических форм наблюдения №№ 1, 2 «Сведения об инфекционных и пара-
зитарных заболеваниях», № 23-09 «Сведения о вспышках инфекционных заболеваний», опера-
тивных донесений о случаях острых кишечных инфекций в Федеральную службу по надзору в 
сфере защиты прав потребителей и благополучия человека. 



 

 

В лаборатории ФБУН Хабаровский НИИ эпидемиологии и микробиологии Роспотребна-
дзора с 2021 по 2023 гг. исследована 251 проба биологического материала от 185 лиц с подозре-
нием на ОКИЗ и от 66 контактных с больными ОКИЗ собранных в очагах групповой заболеваемо-
сти, зарегистрированных вХабаровском крае, Амурской и Сахалинской областях. 

Для установления генотипов вирусов в положительных на наличие вирусных нуклеиновых 
кислот пробах амплифицировали специфичные участки генома: область соединения ORF1/ORF2 
для норовирусов и фрагменты генов VP4 и VP7 для ротавирусов,используя соответствующие 
пары праймеров и температурные режимы [3, 8]. Полученные фрагменты вирусных геномов се-
квенировали методом Сэнгера на генетическом анализаторе AppliedBiosystems 3500 с использо-
ванием набора BigDyeTMTerminatorv.3.1. CycleSequencingKit (Thermo Fisher Scientific Inc., США). 

Анализ полученных нуклеотидных последовательностей проводили в онлайн-сервисе 
BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).  

Для статистической обработки полученных результатов применены пакеты прикладных 
программ Excel 2013 (MicrosoftOffice 2013) с использованием параметрических методов вариаци-
онной статистики [ 1]. 

Результаты исследования 
С 2021 г. Региональный научно-методический центр по мониторингу за возбудителями 

инфекционных и паразитарных болезней II–IV групп патогенности Дальневосточного федераль-
ного округа (на базе Хабаровского НИИ эпидемиологии и микробиологии) проводит эпидемиоло-
гический анализ заболеваемости ОКИЗ во всех субъектах ДФО. Установлено, что эпидемический 
процесс ОКИЗ в субъектах ДФО в период с 2021 по 2023 гг. характеризовался более высокими, 
по сравнению со среднероссийскими, показателями заболеваемости основными нозологическим 
формами, за исключением шигеллёзов. Кроме того, отмечено снижение заболеваемости как ши-
геллезами, так и сальмонеллезами. Средний темп снижения заболеваемости бактериальной ди-
зентерией составил –24,97%, а сальмонеллезами –1,9%.  

Среди ОКИЗ установленной этиологии отмечено превышение на 76,2% уровня заболева-
емости вирусными инфекциями над ОКИЗ бактериальной этиологии. Наиболее уязвимым контин-
гентом являются дети в возрасте до 6 лет, среди которых чаще болеют ОКИЗ дети первых двух 
лет жизни. Неблагополучная ситуация по заболеваемости ОКИЗ ежегодно отмечается в Саха-
линской и Амурской областях, Приморском, Забайкальском и Хабаровском краях. Очаги группо-
вой заболеваемости инфекционными гастроэнтеритами регистрировались во всех субъектах 
ДФО, кроме Камчатского края и Еврейской автономной области в 2021 и 2022 годах и Магадан-
ской области в 2023 году. При расследовании вспышек ОКИЗ в Хабаровском крае и Сахалинской 
области в 2021 г. получены нуклеотидные последовательности четырех разных генотипов норо-
вирусов, в том числе и выявленных нами впервые в субъектах ДФО: GIX.1[GII.P15] и GII.14[P7]. В 
клиническом материале от пострадавших из вспышечных очагов ОКИЗ в 2022–2023 гг. в Хаба-
ровском крае и Амурской области идентифицировали широко циркулирующие на территории 
Российской Федерации генотипы норовирусов GII.4_Sydney[P16], GII.17[P17], GII.7[P7] и GII.6[P7], 
GII.3[P12]. Кроме того, в очагах групповой заболеваемости ОКИЗ в Хабаровском крае в 2022 году 
выделены ротавирусы А генотипов G9P[8], G4P[8] и G3P[8].  

Заключение 
Учитывая сложность ситуации по вирусным кишечным инфекциям в ряде субъектов ДФО 

и широкое разнообразие кишечных вирусов, необходимо продолжать молекулярно-генетические 
исследования с целью получения дополнительных филогенетических данных о вирусных возбу-
дителях ОКИЗ для выявления их молекулярных особенностей, понимания эпидемического про-
цесса кишечных инфекций вирусной этиологии, установления эпидемиологических связей в оча-
гах групповых заболеваний ОКИ и возможной связи отдельных геновариантов с определенными 
клиническими проявлениями или тяжестью течения заболевания. 
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ХАРАКТЕРИСТИКА МИКРОБИОЦЕНОЗА РЕ-
СПИРАТОРНОГО ТРАКТА ПРИ ВНЕБОЛЬ-
НИЧНЫХ ПНЕВМОНИЯХ  
 

С.В. Скрыль1, О.С. Павлова1, А.В. Мартынова2,3, А.У.Эргашев2, В.А. 
Сидоренко2 
1ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиологии в Камчатском крае», г. Пет-
ропавловск-Камчатский, Российская Федерация; 
2ФГАОУ «Дальневосточный Федеральный Университет», г. Владиво-
сток, Российская Федерация; 
3ФГБОУ ВО «Тихоокеанский государственный медицинский универси-
тет», г. Владивосток, Российская Федерация 
 
Объективно значимыми проблемами остаются организация и интерпретация резуль-
татов микробиологической диагностики, а также методические вопросы проведения 
микробиологического мониторинга. Цель исследования – оценить эффективность мик-
робиологической диагностики различных видов биологического материала при вне-
больничных пневмониях. Материалы и методы: микробиологическое обследование 
(культуральное, молекулярно-диагностическое исследование) 60 детей в возрасте (1-7 
лет) с диагнозом радиологически подтвержденной внебольничной пневмонии, прохо-
дящих лечение в клиниках г. Владивостока. Результаты: было получено 53 культуры от 
60 пациентов, при этом в образцах было обнаружено 90,56% (48 штаммов) S. 
pneumoniae, 22,64% (12 штаммов) H. influenzae и 5,6% (3 штамма) S. aureus. Иденти-
фикация бактерий и вирусов была отмечена в 19% образцов, тогда как бактериально-
бактериальные ассоциации были более вероятными - в 40%, а S. pneumoniae и H. 
influenzae - в 21%. Интересно, что только идентификация вируса в этих образцах была 
чрезвычайно низкой - 2% по сравнению с показателями идентификации при обследо-
вании детей на назофарингеальное носительство. Выводы: интерпретация присут-
ствия этих потенциально патогенных организмов в легких детей срадиологической ВП 
остается сложной, поскольку само по себе обнаружение патогенов не может подтвер-
дить причинно-следственную связь. В этом отношении мы можем добиться большего 
понимания и интерпретации исследований клинических образцов с растущим понима-
нием легочного микробиома с применением молекулярно-диагностических методов. 
Ключевые слова: микробиоценоз респираторного тракта, внебольничные пневмо-
нии, респираторный микробиом 
 
CHARACTERISTICS OF MICROBIOCENOSIS OF RESPIRATORY TRACT IN PATIENTS 
SUFFERING FROM COMMUNITY ACQUIRED PNEUMONIAS 
 
S.V. Skril1, O.S. Pavlova1, A.V. Martinova2,3, A.U. Ergashev2, V.A. Sidorenko2 
1FBUZ “Center of hygiene and epidemiology of the Kamchatsky krai”, Petropavlovsk-
Kamchatsky, Russian Federationж 
2FGAOU “Far Eastern Federal University”, Vladivostok, Russian Federation; 
3FGBOU VO “Pacific state medical university”, Vladivostok, Russian Federation 
 
Management and interpretation of the results of microbiological diagnostics, as well as 
methodological issues of microbiological monitoring remain crucial issues of interest. The ob-
jective of the study was to evaluate efficiency of microbiological diagnostics of various types 
of biological material obtained from patients suffering from community-acquired pneumonia. 
Materials and methods: microbiological examination (cultural, molecular-diagnostic assays) 
of 60 children aged from 1 up to 7 years diagnosed with community-acquired pneumonia 
confirmed with radiological methods that were undergoing treatment in clinics of Vladivostok 
was performed. Results: 53 cultures were obtained from 60 patients, among them S. pneu-
moniae was detected in 90.56% (48 strains), H. influenzae in 22.64% (12 strains) and S. au-
reus in 5.6% (3 strains) of the tested samples. Bacterial and viral coinfection was revealed in 
19% of the samples. Should be noted, bacterial-bacterial associations were more prevalent 



 

 

and were found in 40% of the samples. Among them S. pneumoniae and H. influenzae were 
detected in 21% of the samples. Interestingly, detection of solely viral pathogens totaled up 
to 2% and was extremely low compared to the estimates of children with nasopharyngeal 
carriage. Conclusions: Interpretation of the presence of these potentially pathogenic organ-
isms in the lungs of children diagnosed with community-acquired pneumonia confirmed with 
radiological methods remains challenging as pathogen detection alone cannot confirm cau-
sality. In this regard, we can gain greater insight and interpretation of clinical specimen stud-
ies with a growing understanding of the pulmonary microbiome using molecular diagnostic 
techniques. 
Key words: microbiocenosis of respiratory tract, community acquired pneumonia, respirato-
ry microbiome 
 
Известно, что респираторный тракт и особенно легкие постоянно подвергаются воздействию 

разнообразных сообществ микроорганизмов из ротоглотки и других источников. За последнее десятиле-
тие новые, культурально-независимые методы идентификации микробов показали, что легкие, которые 
ранее считались стерильными, содержат разнообразные сообщества микробов [1,2]. В первое время 
несколько концептуальных ошибок привели к повсеместному и необоснованному утверждению, что здо-
ровые легкие свободны от бактерий.Наиболее часто используемыми приемами идентификации бакте-
рий, применяемыми к образцам из дыхательных путей, являются протоколы бактериологического (куль-
турального) исследования, применяемые в клинических микробиологических лабораториях [3,4]. Эти 
протоколы были разработаны и оптимизированы для конкретных целей выявления респираторных пато-
генов и дифференциации острых инфекций от их отсутствия; при этом, нужно понимать, что они не были 
разработаны для исчерпывающей идентификации микробиоты, присутствующей в неинфицированных 
дыхательных путях [5-8]. Эти протоколы избирательно препятствуют росту анаэробов и бактерий с оп-
тимальной температурой роста менее 37°C, что охватывает большую часть того, что сейчас называют 
нормальной легочной микробиотой. Тем не менее, отсутствие роста культуры по протоколам часто оши-
бочно интерпретируется как отсутствие бактерий, а не инфекции. Фактически, когда к клиническим об-
разцам, полученным от здоровых людей, применяются различные условия культивирования, более 60% 
таксономических групп, выявленных путем секвенирования, можно идентифицировать с помощью куль-
турального исследования. 

Второй ключевой концептуальной ошибкой было смешение экологического соседства с загряз-
нением. Легкие через слизистую оболочку напрямую сообщаются с верхними дыхательными путями, 
которые являются основным источником иммиграции микробов; таким образом, неудивительно, что мик-
робиоценозы верхних и нижних дыхательных путей имеют схожий состав. При этом, считается, что 
идентификация бактерий в образцах из легких должна отражать контаминацию верхних дыхательных 
путей. Аналогично, микробиоценоз желудка имеет также много общего с микробиоценозом верхних ды-
хательных путей, в том числе, и по сравнению с микробиоценозом легких, однако микробиоту верхних 
отделов желудочно-кишечного нельзя не учитывать, как отражающую контаминацию [9-11]. 

Последней концептуальной ошибкой, лежащей в основе догмы о легочной стерильности, было 
объединение двух различных концепций: стерильности и отсутствия резидентных микробов. Два наблю-
дения, проведенные с начала 1990-х годов, показали, что легкие являются местом незначительной, но 
постоянной иммиграции микроорганизмов. В частности, эти наблюдения заключались в том, что вдыха-
емый воздух содержит разнообразные бактерии, и в том, что субклиническая микроаспирация содержи-
мого ротоглотки встречается повсеместно даже среди здоровых людей. Понятие легочной стерильности 
возникло из-за предполагаемого отсутствия резидентных, размножающихся микробов в условиях нижних 
дыхательных путей. Тем не менее, микробное (или немикробное) сообщество может определяться ис-
ключительно балансом иммиграции и элиминации, даже при отсутствии локального воспроизводства его 
членов.  

Таким образом, изучение микробиоценоза при различных состояниях нижних дыхательных пу-
тей, включая одно из самых часто встречающихся, таких как внебольничные пневмонии, представляется 
более чем актуальной задачей.  

Целью нашей работы являлось охарактеризовать микробиоценоз легких при внебольничных 

пневмониях. 
Материалы и методы 

Проведено микробиологическое обследование (культуральное, молекулярно-диагностическое 
исследование) 60 детей в возрасте (1-7 лет) с диагнозом радиологически подтвержденной внебольнич-
ной пневмонии, проходящих лечение в клиниках г. Владивостока.  

Результаты и обсуждение 

Было получено 53 культуры от 60 пациентов, при этом в образцах было обнаружено 90,56% (48 
штаммов) S. pneumoniae, 22,64% (12 штаммов) H. influenzae и 5,6% (3 штамма) S. aureus. Идентифика-
ция бактерий и вирусов была отмечена в 19% образцов, тогда как бактериально-бактериальные ассоци-
ации были более вероятными - в 40%, а S. pneumoniae и H. influenzae - в 21%. Интересно, что только 
идентификация вируса в этих образцах была чрезвычайно низкой и составляла 2% по сравнению с пока-
зателями идентификации при обследовании детей на назофарингеальное носительство.  

Интерпретация присутствия потенциально патогенных организмов в легких детей срадиологиче-
ской ВП остается сложной, поскольку само по себе обнаружение патогенов не может подтвердить при-
чинно-следственную связь. В этом отношении мы можем добиться большего понимания и интерпрета-
ции исследований клинических образцов с растущим пониманием легочного микробиома с применением 
молекулярно-диагностических методов. 
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КЛЕЩЕВОЙ ВИРУСНЫЙ ЭНЦЕФАЛИТ В ЗА-
БАЙКАЛЬСКОЙ ПРОВИНЦИИ: СОВРЕМЕННАЯ 
СИТУАЦИЯ И ЭПИДЕМИОЛОГИЧЕСКИЙ РИСК В 
РАЗРЕЗЕ АДМИНИСТРАТИВНЫХ ТЕРРИТОРИЙ  
 

М.И. Толмачёва, А.Я. Никитин, Е.И. Андаев 
ФКУЗ «Иркутский научно-исследовательский противочумный институт 
Сибири и Дальнего Востока», Иркутск, Российская Федерация 
 
Забайкальская провинция, включающая Республику Бурятия и Забайкальский край, рас-
положена на очаговых по клещевому вирусному энцефалиту (КВЭ) территориях. Прове-
ден ретроспективный эпидемиологический анализ ситуации и оценка проводимых профи-
лактических мероприятий от КВЭ на её территории за 2009–2023 гг. Распределение му-
ниципальных образований (МО) Забайкальской провинции (Забайкальский край – 32 МО, 
Республика Бурятия – 22 МО) по группам эпидемиологического риска выполнена путем 
анализа среднемноголетнего показателя инцидентности КВЭ за 2014–2023 гг.  
Ключевые слова: клещевой вирусный энцефалит, эпидемиология, эпидемиологический 
риск, Забайкальская провинция 
 
TICK-BORNE ENCEPHALITIS IN ZABAYKALSKY PROVINCE: CURRENT SITUATION AND 
EPIDEMIC RISK IN ADMINISTRATIVE TERRITORIES 
 
M.I. Tolmacheva, A.Ya. Nikitin, E.I. Andaev 
FKUZ “Irkutsk research antiplaque institute of Siberia and Far East”, Irkutsk, Russian Federa-
tion 
 
Zabaykasky province that includes Republic Buryatia and Zabaykalsky krai is located in territo-
ries endemic for tick-borne encephalitis (TBE).A retrospective epidemiological analysis of the 
situation and evaluation of introduced preventive measures against TBE was conducted in terri-
tories of interest during 2009-2023. Distribution of municipal units (MU) of the Zabaykalsky prov-
ince (Zabaykalsky krai – 32 MU and Republic Buryatia – 22 MU) according with groups of epi-
demiological risk was performed based on analysis of long-term average incidence rate calcu-
lated for 2014-2023.  
Key words: tick-borne encephalitis, epidemiology, epidemiological risk, Zabaykalsky province.  
 
На территории Российской Федерации (РФ) с начала XXI века отмечается тренд к сниже-

нию заболеваемости клещевым вирусным энцефалитом (КВЭ), при этом эпидемиологическая 
ситуация остается неблагополучной вследствие значительной неоднородности проявления эпи-
демического процесса в субъектах РФ и административных территориях – муниципальных обра-
зованиях (МО) [1]. 

Забайкальская провинция – одна из четырех экономических областей Дальневосточного 
федерального округа (ДФО), включает Республику Бурятия и Забайкальский край [2]. До 2019 г. 
эти субъекты входили в состав Сибирского федерального округа, лидирующего по уровню забо-
леваемости КВЭ в стране. В 2019 г. оба субъекта переведены в состав ДФО, что привело к росту 
инцидентности КВЭ в последнем. В Забайкальском крае из 32 административных территорий 
эндемичными по КВЭ являются 24 МО, в Республике Бурятия – все 22 МО. 

Цель исследования 
Анализ ситуации по КВЭ в Забайкальской провинции за 2009–2023 гг. для повышения 

эффективности эпидемиологического надзора.   
Материалы и методы 
Ретроспективный анализ эпидемиологической ситуации по КВЭ основан на данных 

управлений Роспотребнадзора по Республике Бурятия и Забайкальскому краю, Референс-центра 
по мониторингу за клещевым вирусным энцефалитом, государственной статистической отчетной 
формы № 2 «Сведения об инфекционных и паразитарных заболеваниях» за 2009–2023 гг. Забо-
леваемость характеризовалась расчетом числа случаев КВЭ на 100 тысяч населения (0/0000). 
Распределение территорий 54 МО субъектов Забайкальской провинции по уровню эпидемиоло-



 

 

гического риска, включает этапы: 1) выделение групп неэндемичных и эндемичных МО; 2) рас-
пределение последних в три кластера путем расчета 95 % доверительного интервала (ДИ) по 
среднемноголетнему показателю (СМП) заболеваемости за 2014–2023 гг.; 3) оценка принадлеж-
ности отклоняющихся значений по заболеваемости к исследуемой группе с формированием, при 
необходимости, дополнительного кластера [3, 4, 5]. Статистическая обработка проведена стан-
дартными методами вариационной статистики в программе MS Excel. 

Результаты и обсуждение 
Заболеваемость КВЭ на территории Забайкальской провинции в 2009–2021 г. значимо 

(P<0,01) понижалась.Резкий подъем инцидентности КВЭ в 2022 г., характерный для многих субъ-
ектов РФ, нивелировал эту тенденцию (рис. 1) [1]. СМП2009-2023 заболеваемости КВЭ составил 4,1 
± 0,4 0/0000, что в 2,6 раза выше среднероссийского уровня. Максимальная инцидентность зареги-
стрирована в 2022 г. (7,3 0/0000) и превысила СМП2009-2023 в 1,8 раза, минимальная – в 2021 г. (0,6 
0/0000) – в 6,2 раза ниже СМП2009-2023.  

В период пандемии COVID-19 в 2019–2021 гг. ограничительные мероприятия вероятно 
привели к снижению контактов населения с природными очагами, соответственно спаду случаев 
присасывания клещей и заболеваемости КВЭ. С 2022 г. число пострадавших от присасывания 
клещей вновь выросло, а инцидентность КВЭ вернулась на уровень СМП2009-2023 (рис. 1). 

 

 
 

Рис.1. Динамика заболеваемости КВЭ (0/0000) на территории РФ и Забайкальской провинции 
обращаемость населения по поводу присасываний клещей на территории Забайкальской 

провинции за 2009–2023 гг. 
 
В субъектах Забайкальской провинции проводят профилактические мероприятия от КВЭ: 

иммунизацию, иммуноглобулинопрофилактику, акарицидные обработки, санитарно-
гигиеническое просвещение населения. 

За 2010–2018 гг. в Забайкальской провинции отмечалось значимое снижение объемов 
иммунизации (P<0,05). Напротив, в 2019–2023 гг. произошел рост этого показателя (P<0,01). Все-
го за 2010–2023 гг. в субъектах Забайкальской провинции привито 1231464 человека, в том числе 
508779 детей. СМП2010-2023 количества ежегодно вакцинируемых лиц составил 87961,7±7533,9 (с 
колебаниями от 65245 до 142286). Иммунизацией против КВЭ в Забайкальской провинции за 
2015–2023 гг. в среднем охвачено 85 % совокупного и 75,2 % детского населения, что ниже целе-
вых показателей – не менее 95 %. 

За 2010–2023 гг. иммуноглобулинопрофилактика обратившимся по поводу присасывания 
клещей (107975 человек) проведена в 42,1 % случаев (45412). Среди лиц с диагнозом КВЭ (1275) 
серопрофилактика проведена в 4,9 % случаях (62).  

За период 2010–2023 гг. площадь акарицидных обработок на территории Забайкальской 
провинции значимо возросла (P<0,05): в среднем дезинсекционные работы проводили ежегодно 
на 3984,6 га. Большая часть работ (65 %) выполнена на территории Республики Бурятия.  

Для выделения групп различного уровня эпидемиологического риска по КВЭ в Забай-
кальской провинции МО распределены по СМП заболеваемости КВЭ за 2014–2023 гг. Из 54 МО 
Забайкальской провинции восемь – неэндемичны по КВЭ (выделены в группу, обозначенную Г0), 



 

 

все они относятся к Забайкальскому краю. Эндемичные по КВЭ МО распределены в группы низ-
кого, среднего, высокого и очень высокого эпидемиологического риска (рис. 2). 

 

 
 

Рис. 2. Дифференциация административных территорий Забайкальской провинции (Забай-
кальский край и Республика Бурятия) в разрезе МО по СМП заболеваемости КВЭза 2014-2023 

гг. 
 

К территориям с низким уровнем эпидемиологического риска (Г1 – менее 3,1 0/0000) отно-
сятся 24 МО, из которых 11 входят в состав Республики Бурятия, 13 – Забайкальского края. В 
группу со средним уровнем эпидемиологического риска (Г2 – от 3,1 0/0000 до 6,3 0/0000) отнесены 12 
МО: по шесть из Республики Бурятия и Забайкальского края. В группу с высоким уровнем эпиде-
миологического риска (Г3 – более 6,3 0/0000) отнесены восемь МО: по четыре из Республики Буря-
тия и Забайкальского края.  

Два МО (Красночикойский район Забайкальского края и Закаменский район Республики 
Бурятия) по уровню СМП КВЭ (22,0 и 27,1 0/0000 соответственно) выделены в самостоятельный 
кластер (Г4) с очень высоким уровнем эпидемиологического риска. Отметим, что г. Чита и г. 
Улан-Удэ – административные центры двух субъектов, вошли в группу Г1 с низким уровнем за-
болеваемости КВЭ.  

Интенсивность эпидемического процесса КВЭ тесно связана с природными (ланд-
шафтными) условиями Забайкальской провинции: так, территории групп Г3-Г4 сосредоточены в 
зоне светлохвойных южносибирских лесов. 

Для оптимизации эпидемиологического надзора за КВЭ, распределение МО Забайкаль-
ской провинции в группы с различным уровнем эпидемиологического риска по КВЭ позволит це-
ленаправленно проводить профилактические мероприятия, повысить их эффективность и сни-
зить экономические затраты. 

В МО из групп Г3-Г4 важно соблюдать необходимые сроки и кратность акарицидных об-
работок, иммунизировать против КВЭ не менее 95 % населения, с учетом результатов экспресс-
диагностики клещей своевременно назначать экстренную иммуноглобулинопрофилактику и, в 
случае обнаружения боррелий или риккетсий, антибиотикотерапию.  

В МО группы Г0-Г2 необходимо проводить иммунизацию лицам из групп риска и экстрен-
ную серопрофилактику. Объемы акарицидных обработок должны увеличивать в зависимости от 
риска заражения людей и числа пострадавших от присасывания клещей по группам территорий: 
от Г0, Г1 и Г2 до Г3–Г4. Во всех МО следует проводить санитарно-гигиеническое просвещение: 
информирование об опасности КВЭ, мерах профилактики, современных методах индивидуаль-
ной защиты от присасывания клещей. 

Как и на большинстве эндемичных по КВЭ территорий страны, в Забайкальской провин-
ции до 2021 г. отмечался значимый тренд к снижению заболеваемости КВЭ, в 2022 г. произошел 
всплеск инцидентности, а в 2023 г. она вновь вернулась на уровень СМП2009-2023. 

Природные (ландшафтные) условия светлохвойных южносибирских лесов влияют на ин-
тенсивность эпидемического процесса КВЭ, в зоне которых сосредоточены 10 МО с высоким и 
очень высоким уровнем эпидемиологического риска (группы Г3-Г4).  

Распределение МО на территории Забайкальской провинции в группы различного эпиде-
миологического риска по КВЭ позволит в дальнейшем осуществить дифференциальный подход к 
планированию и проведению эффективных профилактических мероприятий.  
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МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКИЕ СВОЙСТВА 
ШТАММОВ ВИРУСА КЛЕЩЕВОГО ЭНЦЕФАЛИ-
ТА ДАЛЬНЕВОСТОЧНОГО ГЕНОТИПА, ИЗОЛИ-
РОВАННЫХ НА ТЕРРИТОРИИ ЮГА РОССИЙ-
СКОГО ДАЛЬНЕГО ВОСТОКА 
 

А.Л. Шутикова, В.А. Лубова, О.В. Иунихина, А.Б. Потт, М.Ю. Щелканов  
НИИ эпидемиологии и микробиологии им. Г.П. Сомова Роспотребнадзо-
ра, Владивосток, Российская Федерация 
 
Многочисленные исследования вируса клещевого энцефалита (ВКЭ) на протяжении по-
следних 80 лет позволили установить существенное внутривидовое генетическое разно-
образие ВКЭ, которое увеличивается по мере нарастания объемов исследованных 
штаммов. Накопленный к настоящему времени массив информации о генетическом раз-
нообразии ВКЭ требует продолжения изучения его генетической структуры и биологиче-
ских механизмов, которые обеспечивают как формирование новых вариантов вирусов, 
так и стабилизацию естественной циркуляции их в природе. 
Ключевые слова: вирус клещевого энцефалита, дальневосточный генотип, генети-
ческие свойства, Приморский край. 
 
MOLECULAR AND GENETIC PROPERTIES OF FAR EASTERN GENOTYPE OF THE TICK-
BORNE ENCEPHALITIS VIRUS ISOLATED IN THE SOUTH OF THE RUSSIAN FAR EAST 

 
A.L. Shutikova, V.A. Lubova, O.V. Iunikhina, A.B. Pott, M.Yu. Shchelkanov  
G.P. Somov Institute of Epidemiology and Microbiology, Russian Federal Service for Surveil-
lance on Consumer Rights Protection and Human Wellbeing, Vladivostok, Russia 
 
Numerous studies of tick-borne encephalitis virus (TBEV) over the past 80 years have estab-
lished significant intraspecific genetic diversity of TBEV, which increases as the volume of 
strains studied increases. The amount of information accumulated to date on the genetic diver-
sity of TBEV requires continued study of its genetic structure and biological mechanisms that 
ensure both the formation of new virus variants and the stabilization of their natural circulation in 
nature. 
Key words: tick-borne encephalitis virus, Far Eastern genotype, genetic properties, Pri-
morsky krai. 
 
Клещевойэнцефалит (КЭ) остаётсяактуальнойинфекциейдляюгароссийскогоДальнегоВо-

стока [4, 15], гдефункционируютактивныеприродныеочаги [8, 9] вирусаклещевогоэнцефалита 
(ВКЭ) (Amarillovirales:Flaviviridae, Flavivirus) [7].Это смертельно опасное для человека заболева-
ние проявляется лихорадкой, интоксикацией и поражением центральной нервной системы [5]. В 
последние годы в структуре заболеваемости КЭ очаговые формы болезни стали встречаться 
редко, в основном преобладают лихорадочные [3]. Данное явление может быть связано с изме-
нением как геномной, так и популяционной структуры ВКЭ. 

Основным механизмом генетической изменчивости флавивирусов считается процесс 
накопления в геноме точечных нуклеотидных замен. Для РНК-содержащих вирусов характерна 
высокая частота спонтанных мутаций –10-4-10-5 замен на сайт на цикл репликации [13]. Для по-
нимания механизмов распространения и поддержания природных очагов ВКЭ дальневосточного 
генотипа (ВКЭ-ДВ) необходимо изучение генетической изменчивости штаммов этого вируса. 

Материалом для исследования послужили кодирующие полногеномные структу-

ры ( 10200 н.п.) 22 штаммов ВКЭ-ДВ из коллекции вирусов НИИ эпидемиологии и микробиоло-
гии им. Г.П. Сомова Роспотребнадзора (Primorye-20n, Primorye-28, Primorye-37m, Primorye-119, 
Primorye-124, Primorye-135, Primorye-336, Primorye-344, Primorye-371, Primorye-374-99, Primorye-
458, Primorye-467, Spassk-472, Primorye-635, Primorye-651, Primorye-653, Primorye-814, Primorye-
2212, Primorye-2701, Primorye-4152, Primorye-4202, Primorye-270-99) [2]. Данные штаммы ранее 



 

 

были нами депонированы в базу данных VGARus. Матрица аминокислотных замен построена с 
помощью программы Mega v.7.0. 
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PrM 
                       11        1111111    2223333444444   11111122        

1111111222 

             235666899901   356  3344555  664691346023367  300245708  

1234584666678122 

             420149478901  1994  4916579  376097023791639  489713587  

1493239468905558 
Sofjin-1953  KQIAKKTAAVDLVAQAMAAAAVVANAHMIVVIRFTAVSYKKISVSDTIASLKAEQLIVQIVIR 

P-814        ..VS...S....  ...VIVVT...  .D.Q....T..A..G  ..GV.I.EI  .VG...G..TAH.... 

P-653        ..VS...S....  ...VIVVT...  .D.Q....T..A..G  ..GV.I.EI  .VG...G..TAH.... 

P-119        ..VS...S....  ...VIVVT...  .D.Q....T..A..G  ..GV.I.EI  .VG...G..TAH.... 

P-2701       ..VS...S....  M.PVIVVT...  .D.Q....T..A..G  ..GV.I.EI  .VG...G..TAH.... 

P-28         ..VS...S....  ...VIVVT...  .D.Q....T..AS.G  ..GV.I.EI  .VG...G..TAH.... 

P-467     I..VS...S....  M.PVIVVT...  .D.Q....T..A..G  ..GV.I.EI  .VG...G..T.H.... 
P-651        ..VS...S....  ...VIVVT...  .D.Q....T..A..G  ..GV.I.EI  .VG.R.G....H.... 

P-4202       ..VS...S....  ..PVIVVT...  .D.Q....T..A..G  ..GV.I.E.  .VG.....MA.H.... 
P-20-n       ..VS...S.E..  ..PVIVVT..M  .D.QL.I.TK.A..G  ..GV.I.E.  .VG......TAH.... 

P-336        ..VS...S....  ...VIV.T.L.  .D.Q....T..A..G  ..GV...E.  .VG......T.H.I.. 
 

P-124        ..VS...S....  ...VVV.T...  .D.Q....T......  ..GV.....  .VG......T.H..V. 

P-135        ..VS...S....  ...VVV.T...  .D.Q....T......  ..GV.....  .VG....R.T.H..V. 
P-458     II..VS...S.L..  ...VVV.T...  .D.Q....T......  ..GV.....  .VG......T.H..V. 

P-371        ..VS..SS....  ...VVV.T...  .D.Q....T......  ..GV.....  .VG..S...TAH..V. 

P-2232       ..VS..SS....  ..PVVV.T...  .D.Q....T......  .RGV.....  .VG..S...TAH..V. 
 

P-344    III.RVSNR.S.NN-  .VPVVV.TV..  .D.Q....T.L..A.  F.GVD....  .VG.R......H.... 

P-37m        .RVSNR.S..N-  .VPVVV.TV..  VD.Q....T.L..A.  F.GVG....  .VG.R.....AH.... 
 

P-2212       .RVSNR.S..N-  ...VVV.TV..  .D.Q....T....A.  ..GVG....  .VG.R.....AH.... 
P-270-99  IV.RVSNR.S.IN-  ...VVV.TV..  .DVQ....T....A.  ..GVG....  .VG.R.....AH.... 
P-374-99     .RVSNR.S.IN-  ..PVVV.TV..  .DVQ....T....A.  ..GVG....  .VG.R......H.... 

P-4152       .RVSNR.S.IN-  ..PVVV.TV..  .DVQ....T....A.  ..GVG....  .VG.R.....AH.... 
 

P-635     V .RVSSR.S...V  ...VIV.TV..  .D.Q.T..T....A.  ..GVG.P..  VVGFR.....AHV..K 

Spassk-472   RRVSNR.ST..V  ...VIV.TV..  .D.Q.T.AT....A.  ..GVG.P..  .VGFR......HV..K 
 

NS2bNS3 (621 а.о.)NS4aNS4b (252 а.о.)NS5  (903 а.о.) 
(131 а.о.)(149 а.о.) 
               1      12233455      1      111122     1245555566678888 

               0   14686737656  24892  1249034701  2345841226947920037 

               8   65241596783  41122  5805011953  1255959573137243929 
Sofjin-1953  FRSYISRSIQSSMKTAATESMVELVAAKIRMYAHTEKISGIAADAK 
P-814          .   ..S.......N  ..M..  .KF...F...  ...V........R..S... 
P-653          .   ..S.......N  ..M..  .KF...F...  ...V........R..S... 
P-119          .   ..S...F...N  ..M..  .KF...F...  ...V........R..S... 
P-2701         .   ..S.......N  ..M..  .KF...F...  ...V........R..S... 
P-28           .   ..S....V..N  ..M..  ......F...  ...V........R..S... 
P-467     I  .   ..S...F...N  ..M..  ......F...  ...V........R..S... 
P-651          .   ..S.......N  ..M..  .K....F...  ...V........R..S... 
P-4202         .   ..S.......N  ..M..  .KF...F...  ...VH...K...R.....R 
P-20-n         .   ..S.......N  ..M..  A.....F...  .V.V........R...... 
P-336          .   ..S.......N  ..M..  .KF...F...  ...V........R...... 
 
P-124          .   ..ST......N  ..M..  .KF...F...  R.KV.VY.....R...... 
P-135          .   ..ST......N  ..M..  .KF...F...  R.KV.VY.....R...... 
P-458     II  .   ..ST....R.N  ..M..  .KF...F...  ..KV..Y.....R...... 
P-371          .   ..ST......N  ..M..  .KF...F...  ..KV.VY.....K...... 
P-2232         .   ..ST......N  ..M..  .KF...F...  ..KV.VY.....K...... 
 
P-344    IIIVKFS.A.....N  .RM..  .K.V..FA.V  ...V.VYI.R.TKVS.N.. 
P-37mVKFS.A..A..N  .RM..  ...V.DFA.V  ...V..YI.R.TKVS.N.. 
 
P-2212         VKFS.A.....N  ..M..  ...V..FA.V  ...V..Y....TKVS..T. 
P-270-99  IVVKFS.A.....N  ..M..  .K.V..FA.V  ...V.VY....TKVS..T. 
P-374-99       VKFS.A.....N  ..M..  .K.V..FA.V  ...V.VY....TKVS..T. 
P-4152         VKFS.A.....N  ..M..  .K.V..FA.V  ...V.VY....TKVS..T. 
 
P-635     V   .KFS.A....GNI.MVV  .K..A.F.TV  ...V..Y...VTKVS..V. 
Spassk-472     .KFS.AP...GN  ..M.V  .K....F..V  ...V..Y...VTKVS..V. 
 

Рис.1. Вариабельные сайты кодирующей части полного генома штаммов ВКЭ-ДВ.  
Показаны специфичные для групп аминокислотные замены 

 

Идентичность изученных штаммов на территории Приморского края по нуклеотидным и 



 

 

аминокислотным последовательностям в среднем составила 90,3% и 96,8%, соответственно. 
Оказалось, что полученные последовательности содержат большое количество полиморфизмов. 
Значительная часть мутаций распределена по всему полипротеину. Матрица аминокислотных 
замен, представленная на рис. 1, позволила выделить характерные замены для разных групп 
штаммов. 

Различия между штаммами обусловлены наличием нуклеотидных замен (синонимичных 
и не синонимичных) и делеций. Для полной выборки выявлено 1712 полиморфных сайтов, из них 
сайтов с транзициями – 1565, с трансверсиями – 224. Не синонимичные замены нуклеотидов 
привели к изменению аминокислотной последовательности в 109 позициях. 

В группе анализируемых нами штаммов мутации в белке С (в позициях 99, 100 и 111) 
расположены с С-концевой части белка (трансмембранный домен белка С), в области сигнально-
го пептида, который определяет связывание с внутриклеточной мембраной и вирусной протеазой 
NS2b-NS3 в процессе созревании белка С и расщепления связи между белком С и рrМ [14]. Тео-
ретически мутации в этой области могут повлиять как на сродство вируса к мембране, так и на 
скорость отщепления рrМ, что может приводить к изменению скорости накопления вируса в клет-
ках мозга и таким образом менять его вирулентность. Белок prM/M является предшественником 
белка M, который имеет молекулярную массу около 8 кДа (75 а.о.), участвует в образовании со-
зревающих вирусных частиц, связанных с клеточной стенкой [6]. В группе анализируемых нами 
штаммов мутации в prM расположены далеко от места расщепления белка рrМ протеазами 
(SRTRR↓SVLIP) и, вероятно, мало влияют на вирулентность штаммов. 

Поверхностный гликопротеин Е является основным структурным мембранным белком 
ВКЭ, который опосредует связывание вириона с клеточными рецепторами, определяет тропизм, 
вирулентность и обеспечивает образование вируснейтрализующих антител [7, 17]. Центральный 
домен, или домен I, включает 1-51, 137-189, 285-302 а.о., формирующие структуру β-слоя. 
Домен I образует антигенный сайт С [16]. В этом домене в позиции 285-302 а.о. у штамма P-20n 
имеется замена M299L. В домене II в антигенном сайте А (52-136 а.о.) у всех исследуемых 
штаммов обнаружена замена N67D, а у штамма P-37m – A63V. Считается, что этот домен опре-
деляет гемагглютинирующую активность вируса. Домен III образует антигенный сайт В (303-
395 а.о.) [16]. В данном домене у всех исследуемых штаммов отмечена замена I363T, у P-635, 
Spassk-472 – I317T, у P-20n –V330I, у Spassk-472 – V342A. Этот домен участвует в формирова-
нии димерного контакта, образуя тройственный контакт с доменом II второй молекулы, входящей 
в состав димера, и доменом I собственной молекулы. Домен III участвует в связывании со спе-
цифическим рецептором [11]. 

Отмечена замена N67D у всех исследуемых штаммов в рецепторной области между 53-
86 а.о. Данная область обеспечивает взаимодействие с ламинин-связывающим белком клетки, 
который является клеточным рецептором/корецептором для ВКЭ [1]. В данном белке содержатся 
две специфические замены для штаммов из группы I: T431A и S479G. 

Белок NS1 имеет две замены: S141D у штамма P-344 и S141G у нескольких штаммов. 
Данная замена находится близко к четвертому консервативному остатку цистеина в позиции 144 
, который вовлечен в процесс олигомеризации данного белка. Возможно, неконсервативная за-
мена способна повлиять на структуру и функции этого белка. Отмечена замена в позиции 153 у 
штаммов, относящихся к группе I. Замена S175P является специфичной для группы V, а D208E 
специфична для группы I. 

В белке NS2а находятся 4 специфичные для разных групп штаммов мутации. Для 
группы II мутация находится в положении I225V. Три мутации характерны для группы V: L43F, 
I185V, R228K. 

Наличие всего одной замены F108V в NS2b-белке, возможно, связано с той важной ро-
лью, которую он играет в репродукции ВКЭ. Известно, что NS2b-белок образует комплекс с бел-
ком NS3, обеспечивая ему правильную конформацию, и выступает в качестве кофактора вирус-
ной сериновой протеазы NS2b-NS3. Кроме того, было обнаружено, что белок NS2b локализован 
в местах синтеза вирусной РНК и способен к взаимодействию с белком NS5 и 3’-некодирующей 
областью, что предполагает его участие в репликации вирусного генома [12]. Поэтому любые 
изменения в аминокислотной последовательности белка NS2b с большой вероятностью приве-
дут к изменению сайта связывания с NS3 и потере протеазной активности. 

В позициях 184 и 558 белка NS3 находятся  специфичные замены для группы II и V. За-
мены в позициях 16 и 45 располагаются в последовательности, образующей каталитический до-
мен вирусной протеазы NS2b-NS3. Данный фермент осуществляет процессинг вирусного поли-
протеина. Наибольший интерес представляет замена S45F, которая находится возле консерва-
тивного участка (46–60 а.о.), окружающего остаток гистидина, входящего в активный центр этого 
фермента. Возможно, эта замена способна повлиять на активность протеазы NS2b-NS3. По мне-
нию С.И. Беликова с соавт. (2014) лизин в позиции 16 и фенилаланин в позиции 45 вирусной про-
теазы NS3 способствуют уменьшению патогенности штаммов ВКЭ-ДВ [10]. 



 

 

В белке NS4b присутствует замена M95V у ряда штаммов и V100A у штамма P-635, ока-
зывающие влияние на вирулентность штаммов, так как ранее было показано, что замены в пре-
делах центрального региона белка NS4b (95–114 а.о.) приводят к снижению вирулентности фла-
вивирусов. 

Замены белка NS5 в позициях 692 и 724 находятся в последовательности, формирующей 
вирусную РНК-зависимую РНК-полимеразу. Замена I692V расположена близко к каталитическо-
му центру фермента и, возможно, способна повлиять на его активность. Замена A724S находит-
ся внутри консервативного мотива белка Е, который участвует в формировании пространствен-
ной структуры фермента за счет гидрофобных связей с другими аминокислотными остатками. 
Замена гидрофобного остатка аланина на гидрофильный остаток серина, вероятно, может ока-
зать влияние на структуру и функциональную активность вирусной РНК-полимеразы. 

Структура распределения попарных генетических различий указывает на генетическую 
гетерогенность исследуемых штаммов ВКЭ внутри дальневосточной популяции. Проведенный 
анализ показал, что некоторые группоспецифичные мутации находятся в функционально значи-
мых участках вирусных белков, мутации в которых, как экспериментально показано ранее, влия-
ют на вирулентность различных флавивирусов и в том числе ВКЭ. Поэтому с высокой долей ве-
роятности можно сказать, что эти мутации могут быть причиной различной вирулентности иссле-
дуемых штаммов. Возможно также, что различная вирулентность штаммов является результатом 
совместного влияния нескольких аминокислотных мутаций в геноме ВКЭ. 
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МОНИТОРИНГ ВИДОВОГО СОСТАВА ИКСО-
ДОВЫХ КЛЕЩЕЙ И ИХ ЭПИЗООТОЛОГИЧЕ-
СКОЕ ЗНАЧЕНИЕ НА ТЕРРИТОРИИ ПРИМОР-
СКОГО КРАЯ  
 

Ю.В. Нестерова,  Е.В. Жебровская, А.А. Симонова  
ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиологи в Приморском крае», Владиво-
сток, Российская Федерация 
 
На территории Приморского края локализуются природные очаги клещевых трансмиссив-
ных инфекций. Благодаря оптимальным природно-климатическим условиям на террито-
рии края поддерживается высокая численность переносчиков и их прокормителей, что 
создает возможность для циркуляции возбудителей и способствует формированию и 
функционированию известных и широко распространенных природных очагов инфекций, 
передающихся клещами -клещевых боррелиозов, клещевого риккетсиоза моноцитарного 
эрлихиоза человека, гранулоцитарного анаплазмоза человека.  
Ключевые слова:эпизоотологические исследования, иксодовые клещи, видовой со-
став, природный биотоп, динамика численности. 
 

MONITORING OF THE SPECIES COMPOSITION OF IXODIC TICKS AND THEIR 
EPIZOOTOLOGICAL SIGNIFICANCE IN THE TERRITORY OF PRIMORSKY KRAI 
 
Y. V. Nesterova, E.V. Zhebrovskaya, A.A.Simonova  
Center for Hygiene and Epidemiology in Primorsky Krai, Vladivostok, Russia 
 
The territory of Primorsky Krai is a natural hotbed of tick-borne infections. Due to optimal natural 
and environmental conditions, a high number of vectors and feeders are maintained in the terri-
tory of the region, which creates an opportunity for the circulation of pathogens and contributes 
to the formation and functioning of well-known and widespread natural foci of infections trans-
mitted by ticks, tick-borne borreliosis, Siberian tick-borne typhus, human monocytic ehrlichiosis, 
human granulocytic anaplasmosis.  
Keywords: epizootological studies, ixodic mites, species composition, natural biotope, popula-
tion dynamics. 
 
Приморский край является эндемичным регионом относительно разных трансмиссивных 

клещевых инфекций (КТИ) [1,2]. По официальным данным, ежегодно в медицинские организации 
края по поводу присасывания клещей обращаются от 6000 до 8500 человек. 

Известно, что клещи являются переносчиками целого ряда болезней человека вирусной, 
бактериальной и протозоозной природы [3]. 

На территории Приморского края официально регистрируются клещевой энцефалит, бо-
лезнь Лайма (клещевой боррелиоз), Сибирский клещевой тиф, моноцитарный эрлихиоз человека 
(МЭЧ) и гранулоцитарный анаплазмоз человека (ГАЧ).  

В структуре клещевых инфекций в 2023 г., как и в предыдущие годы (за исключением 
2020 г.), преобладал клещевой риккетсиоз – 52,1%. На втором ранговом месте находилась бо-



 

 

лезнь Лайма – 43,0%. Клещевой энцефалит занял третье место – 4,2%, на четвертом месте гра-
нулоцитарный анаплазмоз человека – 0,6% (табл. 1).  
  



 

 

Таблица 1 
Динамика заболеваемости населения зоонозными, в т.ч. природно-очаговыми 

инфекциями, на территории Приморского края в 2019-2023 гг. 

Заболевания 2019г. 2020г. 2021г. 2022г. 2023г. 

Клещевой энцефалит 18 11 2 14 13 

Инт. показатель 0,98 0,60 0,11 0,77 0,73 

Болезнь Лайма 147 95 54 151 133 

Инт. показатель 7,98 5,19 2,96 8,36 7,42 

Клещевой риккетсиоз 150 77 58 196 161 

Инт. показатель 8,14 4,20 3,18 10,85 8,98 

Гранулоц. анаплазмоз - - - - 2 

Инт. показатель - - - - 0,11 

Моноцитарн. эрлихиоз - - - - - 

Инт. показатель - - - - - 

 
Для Приморского края, где эндемичными по клещевому вирусному энцефалиту и другим 

КТИ являются все административные районы, наблюдение за численностью и зараженностью 
иксодовых клещей в природных биотопах является одним из важных направлений   
противоэпидемических мероприятий. Ежегодно с 1 марта и в течение эпидемического сезона 
ведется мониторинг за эпидемической ситуацией по клещевым инфекциям.  

Многолетние   наблюдения показывают, что весной в Приморье активизация иксодовых 
клещей совпадает с наступлением положительных среднесуточных температур воздуха до 4,0-
5,00С. Однако отмечаемое в последние годы потепление способствует более раннему выходу 
клещей с зимовки. Но с 2019 г. активизация жизнедеятельности клещей отмечается уже с первой 
половины марта. В связи с чем и первые случаи обращения людей в медицинские организации 
по поводу укуса клеща стали уже регистрироваться в первых числах этого месяца. Хотя обычно 
самые ранние случаи присасывания клещей к людям регистрировались к концу первого месяца 
весны.  

Анализ многолетней динамики показал, что за последние годы сместился пик активности 
клещей – максимум наблюдается в мае, ранее пик активности регистрировался июне. Окончание 
сезона активности клещей отмечено в октябре. 

Энтомологические исследования по изучению динамики численности и   видового состава 
иксодовых клещей включают в себя исследования на стационарных маршрутах и 
рекогносцировочные обследования природных биотопов. Сбор клещей проводился по 
стандартной методике на флаг.  

Рекогносцировочные обследования по учету численности иксодовых клещей проводятся 
ежегодно. Так, в 2023 г. учет численности был проведен в 25 природных биотопах, 
расположенных на территориях 8 административных районов. Показатель обилия клещей на 
территории Приморского края составил – 22,1 на флаго-километр (ф-км), что в 1,8 раза ниже 
показателя 2022 г. (40,0) и в 1,3 ниже многолетнего показателя (28,0). Максимальный показатель 
был зарегистрирован в Кавалеровском районе – 53,5 (табл. 2). 

Таблица 2 
Численность иксодовых клещей в природных биотопах  

Приморского края в 2023 г. 

№ Территория 
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в км 

По видам всего 
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1 г. Владивосток 24 232 30 62 2 326 22,0 13,6 

2 Надеждинский р-н 6 97 7 17   121 8,1 20,2 

3 Шкотовский р-н 4 94 8 20   122 8,2 30,5 

4 Октябрьский р-н 8 167 12 52   231 15,5 28,9 

5 Пограничный р-н 8 205 26 39   270 18,2 33,8 

6 Дальнегорский р-н 4 86 1 14   101 6,8 25,3 

7 Кавалеровский р-н 2 96 3 8   107 7,2 53,5 

8 Ольгинский р-н 11 158   46 2 206 13,9 18,7 

 Итого 67 1135 87 258 4 1484 100,0 22,1 

 



 

 

Динамика численности клещей по ландшафтным зонам показывает, что максимальный 
показатель численности иксодид регистрируется в хвойно-широколиственных лесах и варьирует 
в пределах от 19,9 экз. на ф-км (2020 г.) до 61,4 экз. на ф-км (2022 г.). Численность иксодовых 
клещей в широколиственных лесах за 2019-2023 гг. в среднем составила 26,3 экз. на ф-км, в лу-
гово-кустарниковых стациях 10,4 экз. на ф-км (табл. 3). 

Таблица 3 
Численность иксодовых клещей по ландшафтным зонам за 2019-2023 гг. 

Стация 
Показатель численности на ф-км 

2019г. 2020г. 2021г. 2022г. 2023г. 

Хвойно–широколиственный лес 59,6 19,9 46,7 61,4 35,8 

Широколиственный лес 20,8 18,5 32,0 40,1 20,1 

Лугово-кустарниковая 7,1 2,6 13,5 18,4 10,4 

Итого: 29,2 13,7 29,2 40,0 22,1 

 
Видовой состав популяции иксодовых клещей на территории Приморского края в 

многолетних наблюдениях представлен 11 видами клещей. Как и в предыдущие годы, в сборах 
2023 г. на территории Приморского края видовой состав представлен 3 родами: род Ixodes, род 
Haemaphysalis и род Dermacentor. Род Ixodes и род Dermacentor по одному   виду    каждый – I. 
persulcatus и   D. silvarum.  Род Haemaphysalis     представлен    двумя видами клещей: H. japonica 
иH. сoncinna. 

Анализ видового состава иксодовых клещей показывает, что самым массовым видом в 
сборах являлись клещи I. persulcatus. Так, индекс доминирования в 2023 г. составил 76,5%, что в 
1,1 раза выше аналогичного показателя 2022 г. (71,8%) и оказался на уровне многолетнего 
показателя (77,1%).  Максимальный удельный вес в сборах I. persulcatus был отмечен в 2020 г. 
(97,9%).  Удельный вес прочих видов клещей в 2023 г. составил 23,5%, в том числе: H. japonica – 
17,3% и H. concinna – 5,9%, D. silvarum – 0,3% (рис. 1).  
 

 
 

Рис. 1. Структура популяции иксодовых клещей в природных биотопах 
за 2019-2023 гг., в сравнении многолетним показателем 

 
За анализируемый период (с 2019 г. по 2023 г.) было исследовано 5870 экземпляров ик-

содовых клещей, собранных на 26 административных территориях края. Собранные клещи были 
исследованы на зараженность возбудителями зоонозных инфекций: клещевого энцефалита, Бо-
лезни Лайма, клещевого риккетсиоза, МЭЧ и ГАЧ.  При исследовании 877 пулов методом ПЦР в 
8-ми из них обнаружен антиген вируса клещевого энцефалита. Удельный вес серопозитивных 
партий составил 0,9%. Средний многолетний показатель вирусоформности составил 0,11%. Мак-
симальный показатель вирусоформности отмечен в 2020 г. и составил 3,6%. 

Также на наличие других возбудителей клещевых инфекций было проведено исследова-
ние аналогичного числа пулов иксодовых клещей. При исследовании на зараженность боррели-
ями в 424 пулах была обнаружена РНК Borreliaburgdorferi, удельный вес серопозитивных партий 
составил 48,3% от числа исследованных. Anaplasmaphagocytophillum выявлена в 107 пулах, Er-
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lichiachaffeensis/ Erlichiamuris – в 161 пуле. Удельный вес положительных находок составил 
12,2% и 8,8% соответственно (табл. 4).   

 
Таблица 4 
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2019 1354 214 214 
 

 214 70 32,7 214 18 8,4 214 18 8,4 

2020 856 110 110 4 3,6 110 71 64,5 110 16 14,5 110 11 10,0 

2021 1182 167 167 1 0,6 167 83 49,7 167 5 3,0 167 10 6,0 

2022 1223 154 154 1 0,7 154 84 54,5 154 19 12,3 154 27 17,5 

2023 1255 232 232 2 0,9 232 116 50,0 232 19 8,2 232 41 17,7 

Итого 5870 877 877 8 0,9 877 424 48,3 877 77 8,8 877 107 12,2 

 
Анализ инфицированности клещей по видовой принадлежности показал, что 92,2% поло-

жительных находок выделено от клещей I. persulcatus. 
Благодаря оптимальным природно-климатическим условиям на территории Приморского 

края поддерживается высокая численность переносчиков и их прокормителей, что создает воз-
можность для циркуляции возбудителей и способствует формированию и функционированию 
известных и широко распространенных природных очаговинфекций, передающихся клещами. 
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КАКОЙ ГЕНОТИП ВИРУСА ЗАПАДНОГО НИЛА 
ПОЛУЧИТ РАСПРОСТРАНЕНИЕ НА ЮГЕ РОС-
СИЙСКОГО ДАЛЬНЕГО ВОСТОКА? 

 

А.Б. Потт1, А.Л. Шутикова1, В.А. Лубова1, Е.П. Фоменко 1,2, О.В. Иуни-
хина1,2, М.Ю. Щелканов1,2 
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ра, Владивосток, Российская Федерация; 
2Дальневосточный федеральный университет, Владивосток, Россий-
ская Федерация 
 
В работе описана современная генотипическая структура вируса Западного Нила (ВЗН). 
Формулируются гипотезы возможности распространения различных генотипов ВЗН на 
территории юга российского Дальнего Востока. Делается вывод о том, что генотип 1а яв-
ляется наиболее вероятным кандидатом для распространения в этом регионе. 
Ключевые слова: вирус Западного Нила, ВЗН, Flaviviridae, Flavivirus, генотип, Даль-
ний Восток. 
 
WHAT GENOTYPE OF WEST NILE VIRUS WILL SPREAD IN THE SOUTH 
OF THE RUSSIAN FAR EAST? 
 
A.B. Pot1, A.L. Shutikova1, V.A. Lubova1, E.P. Fomenko1,2, O.V. Iunikhina1,2, 
M.Yu.Shchelkanov1,2 
1G.Р. Somov Institute of Epidemiology and Microbiology, Russian Federal Service for Surveil-
lance on Consumer Rights Protection and Human Wellbeing, Vladivostok, Russia; 
2Far Eastern Federal University, Vladivostok, Russia. 
 
The paper describes the modern genotypic structure of the West Nile virus (WNV). Hypotheses 
are formulated about the possibility of the spread of various WNV genotypes in the territory of 
the south of the Russian Far East. It is concluded that genotype 1a is the most likely candidate 
for distribution in this region. 
Keywords: West Nile virus, WNV, Flaviviridae, Flavivirus, genotype, Far East. 
 
Вирус Западного Нила (ВЗН) (Amarillovirales:Flaviviridae, Orthoflavivirus), принадлежащий к 

экологической группе арбовирусов, является этиологическим агентом смертельно опасного за-
болевания человека и животных – лихорадки Западного Нила (ЛЗН) [3, 4, 12, 17, 29]. 

Природные очаги [23, 24] ЛЗН расположены в Африке, Южной Азии, южном поясе Север-
ной Евразии, Австралии и Океании, а с 1999-2000 гг. – в Северной Америке [17, 29]. Эффектив-
ными переносчиками ВЗН являются более 40 видов кровососущих комаров (Diptera:Culicidae); 
ведущая роль принадлежит орнитофильным видам рода Culex [14, 27, 28].Иксодовые (Ix-
odida:Ixodidae) и аргасовые клещи (Ixodida: Argasidae) также способны принимать участие в под-
держании циркуляции ВЗН, но не имеют эпидемического значения [15, 17].Природным резервуа-
ром ВЗН в природе являются дикие птицы: среди представителей водно-околоводного экологи-
ческого комплекса основную роль играют бакланы (Suliformes: Phalacrocoraci-
dae,Phalacrocorax spp.), лысухи (Gruiformes: Rallidae,Fulica atra), поганки (Podicipediformes: 
Podicipedidae, Podiceps spp.), фламинго (Phoenicopteriformes: 
Phoenicopteridae,Phoenicopterus spp.), цапли (Pelecaniformes Ardeidae, Ardea spp.), кулики 
(Charadriiformes: Charadrii), чайки (Charadriiformes:Laridae) и крачки (Charadriiformes:Sternidae); 
наземного – врановые (Passeriformes: Corvidae), воробьиные (Passeriformes: Passeridae) и голу-
биные (Columbiformes: Columbidae) [1, 7, 10, 14, 18]. У инфицированных птиц иногда наблюдают-
ся симптомы энцефалита и летальные исходы, но, как правило, выявляется вирусемия (доста-
точная по напряженности для заражения питающихся на них комаров) и длительная персистен-
ция вируса в органах с периодическим появлением вируса в крови в высоких титрах. Именно по-
этому миграция птиц представляется реальным механизмом переноса вируса ВЗН на большие 
расстояния [1, 27, 28]. В научной литературе встречаются данные о выделении штаммов ВЗН от 



 

 

мышевидных грызунов, зайцев, лошадей, коров, собак, лемуров и других млекопитающих, алли-
гаторов и озёрных лягушек [2, 17, 29]. 

В настоящее время, известны шесть генотипов ВЗН, а генотип 1 дополнительно подраз-
деляется на три группы: 1a, 1b и 1c. Генотип 1a (прототипный штамм Eg101) распространён на 
большей части Африканского континента, в Южной Европе, на юге европейской части России, в 
Западной Сибири, Синьцзян-Уйгурском автономном районе Китая и Северной Америке; 1b (ра-
нее известный как самостоятельный вирус Кунджин) – в Австралии и близлежащих островах 
Океании (MRM61C); 1c (бывший генотип 5) – на полуострове Индостан (Ig2266); 2 – долгое время 
считался эндемиком Южной Африки (H422) и острова Мадагаскар, однако в 2004-2005 гг. был 
обнаружен в Венгрии (Hu-03), а летом 2007 г. вызвал эпидемическую вспышку в Волгограде 
(Reb_VLG_07_H); 3 – известен по единственному штамму WNV97-103 (Robensburg) из комаров 
Culex pipiens в Южной Моравии; 4 – изолирован из иксодовых клещей Dermacentor marginatus в 
западной части Северного Кавказа (LEIV-Krd88-190); 6 – лишён статуса генотипа, так как до сих 
пор для него известны лишь фрагментарные сиквенсы генома; 7 и 8 – в Западной Африке, в Се-
негале (соответственно, Koutango ArD96655/1993/SN из иксодид Rhipicephalus guilhoni и 
ArD94343/1992/SN из Culex perfuscus) [1, 7, 25-27, 30]. 

В начале XXI века ареал ВЗН претерпел заметные изменения вследствие климатических 
изменений [11, 21], возрастающей антропогенной нагрузки и адаптации схем циркуляции вируса к 
синантропным условиям [6, 8, 13], а также интенсификации транспортных потоков (в частности, 
предполагается, что именно с балластными водами в трюмах кораблей вирусофорные комары 
занесли ВЗН на Американский континент) [17, 28]. При этом, различные генотипы ВЗН демон-
стрируют различную способность к расширению своего ареала [1, 25, 27, 30]. 

Всего за период 1997-2022 гг. в России официально зарегистрировано 3072 случая ЛЗН. 
Интенсивность эпидемического процесса в многолетней динамике характеризуется наличием 
тенденции к небольшому росту и подъемами заболеваемости с интервалом от года до 8 лет [20]. 
В эпидемический сезон 2023 г. в Российской Федерации зарегистрировано 210 случаев ЛЗН, в 
том числе 9 завозных случаев из Мальдивской Республики, Турции, США, Таиланда. Случаи за-
болеваний диагностированы в 24 субъектах 6 Федеральных округов [16]. В Приморском крае изу-
чение ВЗН проводилось в рамках эколого-вирусологического мониторинга, и серологическая раз-
ведка показала наличие этого вируса в природных биоценозах [5, 9, 22]. Генотип 1a ВЗН был 
идентифицирован в образцах крови от мёртвых чёрных грифов (Aegypius monachus), обнаружен-
ных в заповеднике «Кедровая Падь» в 2004 г. [19], однако штаммы изолированы не были, а ген Е 
был секвенирован лишь частично (GenBank ID DQ059554.1, DQ059556.1-DQ059559.1), поэтому 
эти данные следует рассматривать как предварительные. 

С теоретической точки зрения, на юге российского Дальнего Востока может появиться ге-
нотип 1b в результате заноса дикими птицами-дальними мигрантами (например, куликами) вдоль 
Дальневосточно-Притихоокеанского миграционного русла из зимовочных ареалов на территории 
Малаккского полуострова и части Океании, примыкающей к Австралии с севера. Для подтвер-
ждения этой гипотезы следует включать в программы эколого-вирусологического обследования 
куликов и массово контактирующих с ними чаек и крачек в крупных хабах на побережье залива 
Петра Великого и озере Ханка. Учитывая высокую экологическую пластичность, которую демон-
стрирует в последние годы генотип 2, его появление на юге российского Дальнего Востока воз-
можно с вирусофорными комарами в балластных ёмкостях кораблей (сами, комары, конечно, не 
выживут, но могут успеть заразить при питании местных птиц). Наиболее вероятно распростра-
нение в Приморье генотипа 1a, циркуляция которого надёжно установлена в Западной Сибири и 
северо-западных районах Китая, и который с перелётными птицами легко достигает Приморья. 
Естественным барьером служит тот факт, что в сторону Приморья перелётные птицы движутся 
ранней весной, когда активность кровососущих комаров либо невелика, либо отсутствует вовсе. 
Гораздо более вероятен занос с птицами в середине лета, когда происходит радиальный разлёт 
ставших на крыло сеголетних особей (что наиболее характерно, например, для цапель). Кроме 
того, нельзя исключать, что в южной части Уссурийской тайги циркулирует собственный уникаль-
ный генотип ВЗН, учитывая высокий уровень биоразнообразия и эндемизма этого региона. 
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ПСЕВДОТУБЕРКУЛЕЗИ ИЕРСИНИОЗ В КАМ-
ЧАТСКОМ КРАЕ 
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Вспышка псевдотуберкулеза в Камчатском крае позволила отметить необходимость со-
вершенствования методов эпидемиологического надзора в отношении данной инфекции. 
Целью настоящего исследования являлось оценить эпидемическую ситуацию по заболе-
ваемости псевдотуберкулезом на территории Камчатского края по данным 2023-2024 го-
да. Материалы и методы: данные собственных исследований и результаты анализа от-
четных форм. Результаты: несмотря на то, что в Камчатском крае в 2024 году (январь-
июнь) по сравнению с аналогичным периодом 2023 года отмечено снижение показателя 
заболеваемости острыми кишечными инфекциями с установленным возбудителем, рас-
четный средний многолетний уровень (СМУ) заболеваемости иерсиниозами по Камчат-
скому краю за период с 2010 по 2019 гг. составил 5,1 на 100 тыс. населения. Выводы: 
вспышка заболеваемости в Камчатском крае показывает изменение динамики заболева-
емости, свойственное для регионов с холодным климатом, что подтверждает значение 
цикличности инфекционных болезней, выражающейся в многолетних подъемах и спадах, 
причины которых до сих пор неясны. 
Ключевые слова: псевдотуберкулез, иерсиниозы, кишечные инфекции 
 
PSEUDOTUBERCULOSIS AND YERSINIOSISIN KAMCHATKA KRAI 
 
S.V. Skryl1, E.M. Fedorova1, D.L. Emonakova1, E.B. Mongush1, A.Y. Smirnov1, A.V. 
Martynova2,3 
1FBUZ “Center of hygiene and epidemiology of the Kamchatsky krai”, Petropavlovsk-
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2FGAOU “Far Eastern Federal University”, Vladivostok, Russian Federation; 
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Outbreak of pseudotuberculosis in the Kamchatka region made it possible to note the need to 
improve epidemiological surveillance methods for this infection. The purpose of this study was 
to assess the epidemic situation regarding the incidence of pseudotuberculosis in the 
Kamchatka Territory according to data from 2023-2024. Materials and methods: data from our 
own research and results of analysis of reporting forms.Results: despite the fact that in the 
Kamchatka Territory in 2024 (January-June) compared to the same period in 2023, there was a 
decrease in the incidence of acute intestinal infections with an identified pathogen, the 
estimated long-term average level (SMU) of the incidence of yersiniosis in the Kamchatka 
Territory for the period from 2010 to 2019 amounted to 5.1 per 100 thousand 
population.Conclusions: the outbreak of morbidity in the Kamchatka Territory shows a change in 
the dynamics of morbidity, characteristic of regions with a cold climate, which confirms the 
importance of the cyclical nature of infectious diseases, expressed in long-term ups and downs, 
the causes of which are still unclear. 
Keywords pseudotuberculosis, yersiniosis, intestinal infections 

 
Yersiniapseudotuberculosisявляетсяширокораспространеннымвозбудителем, обуславли-

вающимразличныеуровнизаболеваемостипсевдотуберкулезомпрактическиповсемумиру. Камчат-
ский край, обладая уникальными климатогеографическими характеристиками, тоже находится в 
зоне риска по распространению псевдотуберкулезной инфекции: по данным 2015 года заболева-
емость в регионе превышала среднефедеральный в 5 раз (более 4 на 100 тыс. населения) [1-4]. 
Позднее, уже в 2018 году, заболеваемость не регистрировалась, однако развитие эпидемическо-
го процесса продолжало вносить свой вклад в бремя инфекционной заболеваемости по террито-



 

 

рии Камчатского края и, как показал выявленный в дальнейшем уровень заболеваемости, цик-
личность эпидемического процесса предполагала развитие эпидемической ситуации на Камчатке 
на ином уровне [5,6]. В целях усовершенствования лабораторной диагностики предлагаются экс-
пресс-методы, включая ПЦР, определяются наиболее информативные биологические материа-
лы и оптимальные сроки их исследования, а также формулируется общая методология лабора-
торного анализа заболеваний, вызванных иерсиниями.  

Цельисследования 
Оценить эпидемическую ситуацию по заболеваемости псевдотуберкулезом на террито-

рии Камчатского края по данным 2023-2024 года. 
Материалы и методы 
Для анализа эпидемической ситуации псевдотуберкулеза и кишечного иерсиниоза ис-

пользовали данные официальной статистики «Сведения об инфекционных и паразитарных забо-
леваниях» за 2023–2024 гг. (ф. № 2), проанализированы собственные данные, полученные в хо-
де эпидемиологического расследования.  Все исследования проводили в соответствии с МУК 
4.2.3019–12. Статистическую обработку полученных результатов проводили с использованием 
программы MS Excel стандартными методами. 

Из 63 выявленных случаев лабораторно подтверждены 47 случаев (74,6%) (обнаружена 
ДНК Yersinia рseudotuberculosis методом ПЦР – 44 случая (93,6%), ДНК Yersinia еnterocolitica без 
фактора патогенности – 3 случая (6,1%); методом ИФА – 5 случаев (10,2%). ПЦР исследования 
проводились на базе микробиологической лаборатории ГБУЗ КК «Детская инфекционная боль-
ница» с использованием тест системы АмплиСенс Yersinia еnterocolitica/рseudotuberculosis-FL. 
Аналогичная тест система используется ФБУЗ «Центр гигиены и эпидемиологии в Камчатском 
крае». Параллельно проведена ПЦР - диагностика 6-х проб кала от заболевших. Результат иден-
тичен: 3 пробы Yersinia рseudotuberculosis, 3 пробы - Yersinia enterocolitica без фактора патоген-
ности. 

Результаты и обсуждение 
Заболеваемость псевдотуберкулезом зарегистрирована в следующих муниципальных 

образованиях: г. Петропавловск-Камчатский, г. Елизово. Из 63 случаев 61 случай (96,7%) прихо-
дился на детское население - (вовлечены все возрастные группы) и 2 случая (3,3%) - на взрослое 
население (от 18 до 29 лет). Наибольший удельный вес заболевших отмечается  среди детей в 
возрасте от 7 до 14 лет (41,3%). По г. Петропавловску-Камчатскому (37 случаев – 22,7 на 100 
тыс. населения, в том числе среди детей - 36 случаев (112,7 на 100 тыс. детского нас.); по г. Ели-
зово (21 случай – 35,2 на 100 тыс. населения, в том числе среди детей - 20 случаев (185,2 на 100 
тыс. детского нас.). 

В 2023 году и в январе-июне 2024 года ситуация по иерсиниозам в Камчатском крае оста-
валась благополучной. В 2023 году зарегистрировано 5 случаев иерсиниозов (1,6 на 100 тыс. 
населения), из которых 3 случая (1,8 на 100 тыс. населения) по г. Петропавловску-Камчатскому, 2 
случая (3,4 на 100 тыс. нас.) по Елизовскому району. В 2024 г. (январь-июнь) случаи иерсиниозов 
на территории края не регистрировались. 

Можно отметить, что в течение последних 5 лет заболеваемость по группе кишечных ин-
фекций в Камчатском крае находилась на стабильно высоком уровне и ежегодно превышала 
среднероссийские показатели (таблица 1). 

Таблица 1. 
Заболеваемость кишечными инфекциями в Камчатском крае 

Нозологиче-
ские формы 

Показатели 2023 2024 Рост/снижение (%) 

ОКИ,вызванн
ыеустанов-

леннымивоз-
будителями 

абс. число 360 246 
-31,7 

на 100 тыс. нас. 124,7 85,2 

абс. число (дети) 291 176 
-39,5 

на 100 тыс.детск. нас. 548,8 331,9 

ОКИ,вызванн
ыенеустанов-
леннымивоз-
будителя-ми 

абс.число 583 333 
-42,9 

на 100 тыс. нас. 201,9 115,3 

абс.число (дети) 388 202 
-47,9 

на 100 тыс.детск. нас. 731,8 381,0 

Итого поКам-
чатско-
мукраю 

абс. число 943 579 
-33,5 

на 100 тыс. нас. 301,6 200,5 

абс. число(дети) 679 378 
-41,9 

на 100 тыс.детск. нас. 1226,1 712,9 

 
В Камчатском крае в 2024 году (январь-июнь) по сравнению с аналогичным периодом 

2023 года отмечено снижение показателя заболеваемости острыми кишечными инфекциями с 
установленным возбудителем на 31,7% по совокупному населению и на 39,5% по детскому насе-



 

 

лению и также снижение показателя заболеваемости острыми кишечными инфекциями с неуста-
новленным возбудителем на 42,9% по совокупному населению и на 47,9% по детскому населе-
нию. 

При сравнении показателей заболеваемости ОКИ (установленной и неустановленной 
этиологии) среди детского и взрослого населения за 2024 год (январь-июнь) с аналогичным пе-
риодом 2023 года отмечается снижение заболеваемости по всем муниципальным образования 
края кроме Алеутского района – рост на 1 случай – ОКИ неустановленной этиологии (в 2023 г. 
январь-июнь – 0 случаев). 

Расчетный средний многолетний уровень (СМУ) заболеваемости иерсиниозами по Кам-
чатскому краю за период с 2010 по 2019 гг. составил 5,1 на 100 тыс. населения. СМУ для детско-
го населения составил 22,5 на 100 тыс. населения. Показатель заболеваемости иерсиниозами за 
период c января по июнь 2024 превысил СМУ по совокупному населению на 192,2% и по детско-
му населению на 239,1%. Зооэнтомологической группой 06.07.2024 проведены обследования на 
заселенность грызунами территории г. Петропавловска-Камчатского и Елизовского района.   

В ходе мониторинга 06.07.2024 осмотрено 14 территорий и контейнерные площадки : 
следы жизнедеятельности грызунов имеются на 10 территориях (71,4%). Эпизоотологические 
обследования территории продолжаются. 

Вспышка заболеваемости в Камчатском крае указала на изменение динамики заболевае-
мости, свойственное для регионов с холодным климатом, что подтверждает значение циклично-
сти инфекционных болезней, выражающейся в многолетних подъемах и спадах, причины кото-
рых до сих пор неясны. 
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В работе описана последовательность стадий жизненного цикла Schizophyllum commune 
(Basidiomycota, Agaricales:Schizophyllaceae): монокарион → плазмогамия → дикарион → 
плодовое тело → кариогамия → споруляция → монокарион. Особое внимание уделяется 
молекулярным механизмам генетического контроля размножения. Подробно объясняется 
вывод формулы для «количества полов» S. commune и обоснование метода эксперимен-
тального оконтуривания мицелия. 
Ключевые слова: щелелистник обыкновенный, Schizophyllum commune, монокарион, 
дикарион, плазмогамия, кариогамия. 
 
LIFE CYCLE AND GENETIC CONTROL OF THE MATING PROCESS IN SPLIT-GILL FUN-
GUS (SCHIZOPHYLLUM COMMUNE) 
 
E.M. Shchelkanov1, A.I. Belov2, S.S. Ukolov3, D.V. Pankratov2, Yu.I. Manukov1 
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2 G.Р. Somov Institute of Epidemiology and Microbiology, Russian Federal Service for Surveil-
lance on Consumer Rights Protection and Human Wellbeing, Vladivostok, Russia; 
3 B.N. Yeltsin Ural Federal University, Ekaterinburg, Russia. 
 
The paper describes the sequence of stages of the life cycle of Schizophyllum commune (Ba-
sidiomycota, Agaricales: Schizophyllaceae): monokaryon → plasmogamy → dikaryon → fruit 
body → karyogamy → sporulation → monokaryon. Special attention is paid to the molecular 
mechanisms of genetic control of mating. The derivation of the formulae for the "number of sex-
es" of S. commune and the justification of the method of experimental contouring of mycelium 
are explained in detail. 
Keywords: split-gill fungus, Schizophyllum commune, monokaryon, dikaryon, plasmogamy, 
karyogamy. 
 
Щелелистник обыкновенный (Schizophyllum commune) – убиквитарно распространённый 

вид грибов, относящийся к экологической группе ксилотрофов – сапротрофов, использующих в 
качестве субстрата древесину – таксономически входящий в семейство 
щелелистниковых (Schizophyllaceae) порядка агариковых, или пластинчатых (Agaricales), из от-
дела базидиомицетов (Basidiomycota). Название вида является «говорящим»: каждая из пласти-
нок, веерообразно расходящихся из одной точки на вогнутой стороне шляпки плодового тела, 
расщеплена на две створки, которые распахиваются и закрывают гимений с базидиями между 
соседними пластинками в сухую погоду и схлопываются при повышении влажности, давая воз-
можность спорам высыпаться [2, 3]. Однолетние плодовые тела S. commune размером 1-5 см 
могут употребляться в пищу, хотя в бореальных широтах это редко практикуется из-за высокой 
жёсткости – в экваториально-тропических широтах плодовые тела более мягкие и входят в со-
став блюд местной кухни [12]. И традиционная европейская [8, 14], и восточная медицина [6] ак-
тивно используют щелелистник обыкновенный как источник ценных лекарственных соединений. 
Вместе с тем, S. communeспособен выступать в качестве этиологического агента заболеваний 
человека [5, 7, 9]. 



 

 

Подобно остальным представителям отдела Basidiomycota щелелистник обыкновенный 
имеет достаточно нетривиальную схему жизненного цикла. Вегетативное тело (мицелий, или 
грибница) всех грибов (за редким исключением) состоит изгиф – гигантских, длиной до несколь-
ких десятков метров и диаметром 4-6 мкм, многоядерных клеток, погружённых в субстрат и пере-
плетённых наподобие сети или паутины. Гифы могут быть разделены на отделы полупроницае-
мыми перегородками (септами), и в этом случае можно говорить о многоклеточных гифах [3]. 

Гифы S. commune септированы и существуют в форме монокариона (т.е. все гифы одного 
мицелия имеют одинаковые ядра с гаплоидным (одинарным) набором хромосом). Например, у 
млекопитающих в форме монокариона существуют гаметы – репродуктивные клетки, участвую-
щие в половом размножении. Размножение начинается со слияния гиф двух разных мицелиев 
(этот процесс называется соматогамия, или плазмогамия) с образованием дикариона – клетки, 
содержащей два различных гаплоидных ядра. Эффективность процесса плазмогамии контроли-
руется двумя факторами контроля спаривания (обозначим их 𝑎 и 𝑏) таким образом, что слияние 
оказывается продуктивным только в случае одновременных различий обоих факторов контроля 
спаривания, т.е. когда: 

{
𝑎1 ≠ 𝑎2 ;

𝑏1 ≠ 𝑏2 ,
 (1) 

где нижние индексы при переменных𝑎 и 𝑏 маркируют гифы первого и второго мицелия. Из 
соотношения (1) понятно, почему в предыдущем фрагменте данного текста использован оборот 
«… со слияния гиф двух разных мицелиев …» – длягиф различных частей одного и того же ми-
целия в системе (1) априори присутствовали бы два равенства. 

Полноразмерный геном щелелистника обыкновенного был секвенирован в 2010 г. [11], и 
стали понятны молекулярные механизмы генетического контроля продуктивности плазмогамии 
двух гиф [10], описываемые системой условий (1). 

В современной научной литературе упомянутые выше локусы спаривания обозначаются 
как 𝑀𝐴𝑇 (matingtype – типы спаривания; не очень удачный термин при дословном переводе на 
русский язык – корректнее было бы «факторы спаривания»). Первый -фактор (пусть, для удоб-
ства дальнейших обозначений, это будет 𝑏; произвольность выбора связана с тем, что 𝑎 и 𝑏 до 

сих пор были полностью равноправны) представляет собой систему «феромон-рецептор» (𝑃/𝑅 – 

pheromone/receptor), а другой (в выбранной нами системе обозначений – фактор 𝑎) – фактор 
транскрипции гомеодоменного типа (𝐻𝐷 – homeodomain-type transcription factor) [10]. Здесь 
уместно напомнить, что гомеодомен – широко известный молекулярно-генетический термин – 
обозначающий структурный домен, свойственный широкому классу белков, способных с высокой 
специфичностью связывать нуклеиновые кислоты (как ДНК, так и РНК) [13]. 

Феромоны и их рецепторы являются наиболее ранней системой сигнализации «свой-
чужой»: без правильного «срабатывания» этой сигнальной системы не произойдёт слияния кле-
точных стенок гиф. Феромоны 𝑃/-системы базидиомицетов представляют собой летучие 10-15-
тичленные липопептиды (липиды, ковалентно связанные с пептидами). Эти феромоны образуют-
ся путём протеолитического разрезания и модификации более протяжённых пептидов-
предшественников, разнообразие которых в геноме S. commune определяется двумя генетиче-
скими локусами, имеющими обозначения 𝑚𝑎𝑡𝐵𝛼3 и 𝑚𝑎𝑡𝐵𝛽2. При этом, и 𝑚𝑎𝑡𝐵𝛼3, и 𝑚𝑎𝑡𝐵𝛽2 име-
ют по 9 генетических вариантов (аллелей) и независимы друг от друга [11]. Таким образом, коли-
чество аллелей для фактора𝑏 (𝑃/𝑅) равно 9 ∙ 9 = 81. 

Что касается 𝐻𝐷, то его разнообразие в геноме S. commune определяется двумя генети-
ческими локусами: 𝑚𝑎𝑡𝐴𝛼 и 𝑚𝑎𝑡𝐴𝛽. Первый из них имеет 9, а второй 32 генетических варианта 

(аллеля). Поскольку процессы генетической изменчивости 𝑚𝑎𝑡𝐴𝛼 и 𝑚𝑎𝑡𝐴𝛽 независимы друг от 

друга [11], то количество аллелей для фактора𝑎 (𝐻𝐷) равно 9 ∙ 32 = 288. 
С учётом системы (1) и приведённых выше значений числа аллелей для каждого из фак-

торов контроля спаривания, представляется возможным корректно рассчитать число возможных 
генетических вариантов мицелия S. commune (будем, для определённости, маркировать его ин-
дексом «1»), с которыми может спариться другой (с индексом «2») мицелий этого вида и сфор-
мировать продуктивного дикарион. Обозначим такое число как 𝑅. Общее число пар аллелей 
(𝑎1, 𝑏1) равно 288 ∙ 81 = 23328 (общее количество квадратных ячеек в прямоугольнике на рис. 1). 

В силу условия (1), не все пары (𝑎1, 𝑏1) смогут продуктивно спариться со вторым мицелием, име-

ющим пару аллельных вариантов (𝑎2, 𝑏2) – необходимо исключить из прямоугольника на рис. 1 

столбец со значениями 𝑎2 (в котором 𝑎1 = 𝑎2; штриховка из левого нижнего угла в правый верх-
ний угол) и строку со значениями 𝑏2 (в котором 𝑏1 = 𝑏2; штриховка из левого верхнего угла в пра-

вый нижний угол); при этом, ячейка с координатами (𝑎2, 𝑏2) (пересекающаяся штриховка) при та-
ком подходе будет исключена дважды, поэтому сумма исключённых (заштрихованных любым 
образом на рис. 1) ячеек равна: 288 + 81 − 1. Таким образом, окончательно для значения 𝑅 име-
ем: 



 

 

𝑅 = 288 ∙ 81 − (288 + 81 − 1) = 22960 . (2) 

 

 
Рисунок 1. Графическое пояснение вывода формулы (2) для𝑹. 

 
Зная величину 𝑅, можно легко найти «количество полов» у S. commune, которое равно: 

𝑅 + 1 = 22961. Действительно, «количество полов» 1 – это количество генетических вариантов 
этого же вида, с которыми у любого генетического варианта возможно продуктивное спаривание, 
плюс 1. Так, например, у человека разумного (Homo sapienssapiens) для самцов (диплоидный 

вариант половых хромосом 𝑋𝑌) имеется лишь одна возможность продуктивного спаривания – с 

самками (диплоидный вариант половых хромосом 𝑋𝑋); и наоборот. 
Мы неслучайно так подробно разобрали вывод формулы (2) и «количества полов» у 

S. commune, поскольку в научно-популярной литературе и в Интернете можно найти большое 
количество ошибочных рассуждений. Кроме того, в число аллелей часто включают варианты ге-
нетических локусов, содержащие делеции (делитированные варианты), которые не приводят 
кформирование функциональных продуктов их экспрессии (устаревшие данные – см. [11]), что 
даёт неправильный завышенный результат для «количества полов». 

Если условие (1) выполнено и плазмогамия прошла успешно, то формируется дикарион – 
клетка, содержащая два различных (по меньшей мере – в отношении генетических факторов 𝑃/𝑅 

и 𝐻𝐷) ядра. Дикариотическая клетка делится, дикариотические гифы разрастаются и при подхо-
дящих климатических условиях формируют плодовое тело, которое у грибов также состоит из-
гиф, но в его составе они имеют иной тип укладки и пространственной организации, нежели в 
мицелии. Между расщеплёнными пластинками на вогнутой стороне плодового тела формируется 
гимений, содержащий базидии – специализированные утолщённые окончания дикариотических 
гиф – в которых происходит слияние гаплоидных ядер (кариогамия). Образующееся в результате 
кариогамии диплоидное ядро вступает в мейоз и образуются четыре гаплоидные ядра, принима-
ющие участие в споруляции – процессе формирования гаплоидных спор на выростах базидий. 
При влажной погоде расщеплённые пластинки плодового тела схлопываются, обнажая гимений, 
и споры осыпаются в субстрат, где прорастают и формируют новый гаплоидный мицелий – это 
возвращает жизненный цикл в исходную точку (см. выше). 

                                                           
1 В данном случае, говоря о «количестве полов», авторы имеют в виду биологическое содержание этого 

термина [4], а не «гендер», который определяется социокультурными и психологическими факторами [1]. 



 

 

Большой практический интерес представляет вопрос о возможности скрещивания потом-
ков одной особи гриба-базидиомицета. Предположим, что базидиальное диплоидное ядро после 
кариогамии имеет следующий состав факторов, контролирующих размножение: 𝑎1𝑎2𝑏1𝑏2 (разу-
меется, условие (1) будем считать выполненным). Тогда после мейоза сформируются четыре 
типа спор: 𝑎1𝑏1, 𝑎1𝑏2, 𝑎2𝑏1 и 𝑎2𝑏2. Тогда проросшие из них мицелии смогут спариться лишь в 
4 / 16 = 25,0 % случаев в соответствие с табл. 1. 

 
Таблица 1.  

Возможности спаривания потомков особи с базидиальным диплоидным ядром вида 

𝒂𝟏𝒂𝟐𝒃𝟏𝒃𝟐. 

Гаплоид-

ное ядро 

споры 

𝑎1𝑏1 𝑎1𝑏2 𝑎2𝑏1 𝑎2𝑏2 

𝑎1𝑏1 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

Возможно: 

выполняется (1) 

𝑎1𝑏2 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

Возможно: 

выполняется (1) 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

𝑎2𝑏1 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

Возможно: 

выполняется (1) 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

𝑎2𝑏2 

Возможно: 

выполняется (1) 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

Невозможно: 

не выполняется (1

) 

 
Этот результат можно использовать для выявления границ грибниц: если потомки двух 

разных гиф гриба-базидиомицета дают жизнеспособное потомство в отношении 1 : 4, то они при-
надлежат к одному и тому же мицелию, в противном случае это отношение будет близко к еди-
нице. 

Рассчитаем, насколько «это отношение будет близко к единице» для S. commune: пусть 

𝑝⊕ – вероятность того, что два случайно взятых гриба-баздиомицета из разных популяций смогут 

скреститься. Тогда при фиксированных𝑎1 и 𝑏1 вероятность того, что 𝑎2 ≠ 𝑎1, равна 287 288⁄ ; ве-

роятность того, что 𝑏2 ≠ 𝑏1, равна 80 81⁄ . Отсюда: 

𝑝⊕ =
287

288
∙
80

81
 ≈ 98,4 % . (3) 

Разница между 25,0 % и 98,4 % достаточно значима, а потому потомки одного и того же и 
разных мицелиев могут быть легко выявлены в эксперименте. 
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ОПАСНОСТИ ПРИ РАСШИРЕНИИ АРЕАЛА ВО-
ДЯНОГО ОЛЕНЯ (HYDROPOTES INERMIS) – 
НОВОГО ВИДА В ФАУНЕ РОССИИ 
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Проникновение водяного оленя (Hydropotes inermis) на территорию юга российского 
Дальнего Востока и формирование здесь его устойчивого ареала с перспективой даль-
нейшего расширения требуют проведения анализа возможных рисков для биологической 
безопасности Российской Федерации в данном регионе. С этой целью в работе приведён 
перечень патогенов, ассоциированных с H. inermis, которые представлены в научной ли-
тературе. 
Ключевые слова: водяной олень, Hydropotes inermis, фауна России, новый вид, биоло-
гическая безопасность. 
 
ANALYSIS OF BIOLOGICAL SAFETY RISKS AFTER THE AREAL EXPANSION OF THE 
WATER DEER (HYDROPOTES INERMIS) – A NEW SPECIES IN THE FAUNA OF RUSSIA 
 
E.M. Shchelkanov1, E.P.Fomenko2,, T.V. Tabakaeva2,3, D.V. Pankratov3 
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The penetration of the water deer (Hydropotes inermis) into the territory of the South of the 
Russian Far East and the formation of its stable areal here with the prospect of further expan-
sion require an analysis of possible risks to the biological safety of the Russian Federation. For 
this purpose, the paper provides a list of pathogens associated with H. inermis, which are pre-
sented in the scientific literature. 
Keywords: water deer, Hydropotes inermis, fauna of Russia, new species, biological safety. 
 
В 2019 г. на территории юга российского Дальнего Востока был описан новый для России 

вид оленевых (Cervidae) – водяной олень (Hydropotes inermis) [1, 2, 4]. 
Результаты проведённых исследований свидетельствуют о том, что произошло есте-

ственное расселение этого вида за пределы исторического ареала с Корейского полуострова в 
северном направлении: миновав естественную преграду – реку Туманган – ареал обитания 
включил в себя водно-болотные угодья крайней юго-западной оконечности Хасанского района. 
H. inermis, во-первых, является высокоспециализированным для обитания в водно-болотных уго-
дьях, поэтому можно ожидать, что он быстро преодолеет заболоченные низменности в пойме 
Тумангана, разделяющие Россию, Северную Корею и Китай; во-вторых, водяной олень имеет 
самый высокий среди оленевых потенциал воспроизводства (самка способна приносить до 7, 
чаще 2-5 детёнышей) [16], что позволяет прогнозировать быстрое увеличение численности 
H. inermis на новой (российской) части ареала. 

С одной стороны, увеличение численности водяного оленя может позволить этому виду 
хотя бы частично заместить на юге Приморья дикого кабана (Sus scrofa), популяция которого су-
щественно истощилась в результате развития эпизоотии, связанной с распространением вируса 
африканской чумы свиней (Asfuvirales:Asfarviridae, Asfivirus); с другой стороны, появление нового 
вида достаточно крупного млекопитающего, способного быть хозяином патогенов различной 
природы и прокормителем их переносчиков-эктопаразитов, видоизменяет существующие и фор-
мирует новые популяционные взаимодействия и экологические связи [6, 12], тем самым модули-
руя функционируя природных очагов инфекционных заболеваний [3, 5, 15]. 



 

 

H. inermis могут являться хозяевами таких опасных патогенов, как вирус острой лихорад-
ки с тромбоцитопеническим синдромом (SFTS – Severefeverwiththrombocytopeniasyndromevirus) 
(Bunyavirales: Phenuiviridae, Banyangvirus) [14], коронавирус крупного рогатого скота, или бетако-
ронавирус 1-го типа (BCoV – Bovinecoronavirus) (Nidovirales: Coronaviridae, Betacoronavirus) [10], 
вирус гриппа А (IAV – Influenza Avirus) (Articulavirales: Orthomyxoviridae, Alphainfluenzavirus) [11], 
вирус диареи крупного рогатого скота (BVDV – Bovineviraldiarrheavirus) (Amarillovirales: 
Flaviviridae, Pestivirus) [9], ротавирус (RV – Rotavirus) (Reovirales: Reoviridae, Rotavirus) [9], вирус 
чумы мелких жвачных (PPRV – Pest des petitsruminantsvirus) (Mononegavirales: Paramyxoviridae, 
Morbillivirus) [18], Anaplasma spp. (Rickettsiales: Anaplasmataceae) [7], Brucella abortus (Rhizobiales: 
Brucellaceae) [9], Borrelia spp. (Spirochaetales: Spirochaetaceae) [17]. 

Уместно отметить, что водяной олень имеет особое строение шерстного покрова и волос: 
отличительной чертой является отсутствие обильного подшёрстка, редкие волосы и слабая 
ярусность [8]. S.-J. Lee с соавт. (2024) выдвинули гипотезу о том, что именно особенности строе-
ния шерстного покрова H. inermis определяют меньший уровень экстенсивности инвазии иксодо-
вых клещей (Parasitiformes:Ixodidae) для этого вида копытных по сравнению с обитающей в этом 
же регионе сибирской косулей (Capreolus pygargus) [13]. На наш взгляд, гораздо большее влия-
ние на вероятность прикрепления иксодид оказывает экология этих видов: даже при обитании на 
одной и той же территории, H. inermis предпочитает более болотистые биотопы, где иксодовых 
клещей гораздо меньше или же нет вовсе. 

Для определения рисков распространения перечисленных выше возбудителей инфекци-
онных заболеваний в связи с расширением ареала водяного оленя необходимо проводить соче-
тать методы учёта копытных и эколого-вирусологического мониторинга на стыке России, Китая и 
Северной Кореи, а также проводить превентивную разработку комплекса научно-обоснованных 
мероприятий по профилактике заболеваний, которые должны обязательно включать в себя про-
паганду санитарных норм для местного населения, охотников, рыбаков и туристов. 
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ИНСТРУКЦИЯ ДЛЯ АВТОРОВ 
 

При оформлении статей для публикации в «Дальневосточном журнале 
инфекционной патологии», редакционная коллегия просит соблюдать 

следующие правила 
 

 
1. Редакционная коллегия принимает на рассмотрение статьи по вопросам медицинской 

микробиологии и биотехнологии, эпидемиологии, вакцинологии, экологии микроорганизмов, им-
мунологии, диагностики, клиники, лечения и профилактики инфекционных заболеваний человека. 

2. Содержание всех статей, поданных в «Дальневосточный журнал инфекционной пато-
логии», должно быть чётким и понятным. Поставленные цели статьи должны соответствовать 
выводам. Текст и остальной материал статьи следует тщательно выверить. 

3. Статья, поданная для возможной публикации в «Дальневосточный журнал инфекцион-
ной патологии», не должна быть ранее опубликована или стоять на рассмотрении для публика-
ции в других журналах. 

4. Все материалы, посланные для печати в «Дальневосточный журнал инфекционной па-
тологии», будут рассмотрены рецензентами, выбранными из редакционной коллегии журнала. 
Рецензенты оставляют за собой право исправить стиль и грамматику поданной рукописи. Имена 
рецензентов конфиденциальны. 

5. Статьи в «Дальневосточный журнал инфекционной патологии» подаютсяв электронном 
и бумажном виде. В электронном формате – по адресу adm@hniiem.ru или на электронном носи-
теле (CD, DVDдиск, флешь-накопитель). Бумажный вариант (2 экземпляра) высылается обычной 
почтой по адресу 680610, г. Хабаровск, ул. Шевченко, 2, Хабаровский НИИ эпидемиологии и мик-
робиологии Роспотребнадзора. 

6. Перед тем как подать статью, пожалуйста, убедитесь, что её стиль соответствует сти-
лю статей, опубликованных в «Дальневосточном журнале инфекционной патологии», а также 
правилам, описанным ниже. Тщательно проверьте свою работу на наличие ошибок и неточно-
стей, так как они потенциально могут присутствовать в опубликованной рукописи. 

7. При подаче статьи необходимы следующие документы: 
7.1. Официальное сопроводительное письмо учреждения, в котором выполнена данная 

работа, заверенное подписью руководителя и круглой печатью. В сопроводительном письме ав-
торы должны указать, что данная работа не была ранее опубликована и не стоит на рассмотре-
нии для публикации в других журналах. 

7.2. Статьянабирается шрифтом TimesNewRoman, размером 14 пт, междустрочный ин-
тервал – 1,5, отступ первой строки абзаца 1,25 см., все поля на листе – 2 см. Электронный вари-
ант документа представляется в формате MicrosoftWord версии 97 и выше. Текстовый файл 
должен быть сохранён с расширением doc. Файл именуется по фамилии первого автора 
(Иванов.doc). 

7.3. Листок "Сведения об авторах" должен включать сведения о каждом авторе: фамилия, 
имя и отчество; учёная степень и звание; должность и место работы; Е-mail, с собственноручны-
ми подписями каждого из авторов. 

7.4. В случае повторной подачи исправленной статьи, должны быть приложены коммен-
тарии рецензентов (подаётся исправленный вариант рукописи, а не оригинал). 

8. На титульном листе указываются следующие данные по порядку: название статьи (за-
главными буквами, полужирным начертанием), колонтитул, имена авторов с указанием принад-
лежности авторов надстрочными цифрами, принадлежность авторов (полное название учрежде-
ния, город), от 3 до 5 ключевых слов, полный почтовый адрес, адрес электронной почты, теле-
фон и факс ответственного автора. Название статьи должно быть коротким и информативным, 
отражающим сущность рукописи.  

9.Объем оригинальных статей не должен превышать 4500 слов, не считая титульного ли-
ста, резюме, списка литературы и объяснения к рисункам. Статьи, превышающие данный объем, 
по решению редакционной коллегии возвращаются авторам на исправление. 

10. Обзорная статья не должна превышать 6000 слов, не считая титульного листа, резю-
ме, списка литературыи объяснения к рисункам. 

11. «Случай из практики» должен представлять новую информацию или крайне редкий 
случай, получивший единичные описания в мировой литературе. «Случай из практики» не дол-
жен превышать 2500 слов, не считая титульного листа, резюме, списка литературыи объяснения 
к рисункам. 



 

 

12. «Письморедакционной коллегии» не должно превышать 500 слов со списком литера-
туры не более 5 источников, возможно наличие иллюстрации и таблиц (не более двух), если они 
помогают раскрытию темы письма. «Письмо редакционной коллегии» должно содержать важную 
информацию в определённой научной области. 

13. Статья должна содержать резюме и список ключевых слов. Для оригинальной статьи 
объём резюме не должен превышать 250 слов, для «Случая из практики»-150 слов. 

14. Оригинальные исследования должны иметь следующие разделы: резюме и ключевые 
слова, введение, материалы и методы, результаты и обсуждение, заключение, благодарность 
(при наличии), литература. 

14.1.Резюме и ключевые слова. Резюме следует писать без дробления на разделы и без 
ссылок на литературные источники. По прочтению резюме у читателя должно сложиться пони-
мание о проделанной исследовательской работе авторов.  

14.2. Введение. Включает суть рассматриваемой проблемы, актуальность и цель иссле-
дования. 

14.3. Материалы и методы. Необходимо детально описывать проводимые исследовании 
для их возможного воспроизведения в другом институте. Однако допускается ссылка(и) на лите-
ратурный источник(и) касательно методов, используемых в статье, если они были подробно опи-
саны ранее. При применении медицинского оборудования, инструментария, играющего важную 
роль в получении результатов исследования, авторам следует указать имя производителя. При 
описании лекарственных средств следует написать их название (международное и коммерче-
ское), а также имя производителя. Статистический анализ применяется во всех случаях, когда 
это возможно с приведением названия использованных статистических методов. 

14.4. Результаты и обсуждение. Таблицы и рисунки в данном разделе не должны быть 
чрезмерно описаны в тексте статьи для того, чтобы избежать возможных повторов. В обсуждении 
показать значение полученных результатов и их связь с результатами предыдущих авторов. Не 
следует повторять данные, описанные выше в разделе «результаты».  

14.5. Заключение. Заключения должны согласовываться с поставленной целью исследо-
вания. В данном разделе следует указать дальнейшие пути по реализации изучаемой проблемы, 
если это приемлемо. 

14.6. Благодарность (при наличии). Также следует указать источник финансирования ис-
следования, включая спонсорскую помощь. 

14.7. Список литературы. Авторы ответственны за точность написания списка литерату-
ры. Подробная инструкция по стилю написания списка литературы представлена ниже. 

14.8. Таблицы следует нумеровать в порядке их упоминания в тексте и размещать их в 
основном тексте статьи в месте упоминания. Нумерация и заголовки таблиц пишутся сверху неё. 
Содержание таблицы не должно дублировать содержание основного текста рукописи. Таблицы 
должны состоять как минимум из двух столбцов, имеющих заглавие. При наличии аббревиатур в 
таблице их следует объяснить в пояснении к ней. Авторам рекомендуется сверить соответствие 
данных в таблице с данными, представленными в рукописи, включая % и значение P. 

14.9. Объяснения к рисункам должны чётко описывать представленные изображения. 
15. Рисунки следует нумеровать в порядке их упоминания в текстетексте и размещать их 

в основном тексте статьив месте упоминания. Нумерация и названия рисунков пишутсяниже ри-
сунка. Не допускается наличие рисунка без его упоминания. Приемлемое разрешение для цвет-
ных рисунков составляет 300 dpi, для черно белых рисунков - 1200 dpi, выполненных в формате 
TIF. Заимствованные рисунки и изображения должны сопровождаться письменным разрешени-
ем, которое подаётся в редакцию журнала вместе со статьёй (смотри ниже раздел «Заимствова-
ние»). Кроме того, следует указать изначальный литературный источник заимствованного мате-
риала в объяснении к рисункам, с библиографической ссылкой на источник. Для обозначения 
секторов и столбцов на диаграммах используется черно-белая штриховка. Применение трёхмер-
ных гистограмм не рекомендуется, если одно из измерений гистограмм не несёт в себе инфор-
мации.При гистологических окрасках следует указывать используемую технику окраски в описа-
нии. Все рисунки и графические изображения, а также обозначения в них должны быть чёткими с 
высоким контрастом. 

16. Авторы могут использовать общепринятую аббревиатуру без разъяснений. При ис-
пользовании нестандартной аббревиатуры авторам следует расшифровать её значение при пер-
вом появлении в тексте. Просим принять во внимание, что чрезмерное использование аббревиа-
тур приводит к затруднению понимания статьи. 

17. В публикациях, изданных в «Дальневосточном журнале инфекционной патоло-
гии»,используются только единицы СИ.  

18. Авторам рекомендуется избегать голословности, каждое значимое смысловое выска-
зывание следует подтверждать литературным источником. Библиографические ссылки должны 
быть пронумерованы, в тексте рукописи они даются в квадратных скобках в строгом соответствии 
со списком литературы. Список составляют строго по алфавиту (сначала работы отечественных 



 

 

авторов, затем - иностранных). Работы отечественных авторов, опубликованные на иностранных 
языках, помещаются среди работ иностранных авторов в алфавитном порядке. Работы ино-
странных авторов, опубликованные на русском языке и кириллице, помещаются среди работ 
отечественных авторов. Ссылки на несколько работ одного авторауказывают в порядке возрас-
тания даты публикации. В статье, написанной коллективом от 2 до 4 авторов, указывают фами-
лии всех и помещают в список по фамилии первого автора. Статья, написанная коллективом ав-
торов более 4 человек, помещается в списке литературы по фамилии первого автора с добавле-
нием фамилий еще двух авторов, далее указывают «и др.». При описании журнальных статей 
приводят общепринятое сокращенное название журнала, год, том, номер страницы; при описа-
нии книг – название, место и год издания. Собственные неопубликованные наблюдения должны 
быть указаны в тексте как «неопубликованные наблюдения», и не включаются в список литера-
туры. 

19. Заимствование. Заимствованные рисунки, таблицы, длинные цитаты являются интел-
лектуальной собственностью авторов и издательств, опубликовавших ту или иную работу, вклю-
чающую заимствованный материал, поэтому для использования данного материала необходимо 
письменное согласие автора и издательства, присланное во время подачи статьи. 

20. Статьи, оформленные не по правилам, непрофильные и отклоненные по рецензии, 
авторам не возвращаются (посылается сообщение о решении редакционной коллегии и рецен-
зия). 

21. Плата за публикацию статей не взимается. 
22. Авторам, получившим право на публикацию в «Дальневосточном журнале инфекци-

онной патологии», высылается бесплатно один номер журнала, содержащего их статью. 

 
 
 
 
 

Правила оформления литературы 
 

Предлагаем Вашему вниманию правила оформления списка литературы, используемой при 
написании статьи. 
1. Общие положения 
1.1. В тексте ссылки на список литературы должны быть указаны арабскими цифрами, поме-

щенными в квадратные скобки. Например, [1, 2].  
1.2. Работы, находящиеся в печати, в список литературы не включаются. 
1.3. Номерные ссылки на литературу в тексте приводятся в соответствии со списком литера-

туры. 
1.4. Списки литературы составляются в алфавитном порядке, сначала приводятся работы 

отечественных авторов, затем — иностранных. 
1.5. Работы отечественных авторов, опубликованные на иностранных языках, помещаются 

среди работ иностранных авторов в алфавитном порядке. Работы иностранных авторов, опуб-
ликованные на русском языке и кириллице, помещаются среди работ отечественных авторов.  

1.6. Ссылки на несколько работ одного автора приводятся в порядке возрастания даты 
публикаций. 

1.7. На каждый источник списка литературы должна быть ссылка в тексте.  
2. Описание статей, опубликованных в журналах, сборниках и других изданиях 
2.1. Если статья написана одним, двумя, тремя или четырьмя авторами, указывают фами-

лии всех авторов. 
2.2. Статья, написанная коллективом более четырехавторов, помещается в списке литера-

туры по фамилии первого автора, затем приводятся еще два автора, а далее пишут "и др.". В 
случае цитирования иностранных источников вместо "и др." пишется "et al.".Например: McKin-
stryKK, StruttTM, BuckA, etal. IL-10 deficiency unleashes an influenza-specific Th17 response and en-
hances survival against high-dose challenge // J. Immunol. – 2009.– № 182, Vol. 12. – P. 7353-7363. 

2.3. Сокращение названий иностранных журналов должно соответствовать общепринятому 
сокращению в соответствии с InternationalListofPeriodical Title World Abbreviations. 

2.4. При описании статей из журналов и других изданий приводятся фамилии и инициалы 
авторов, название журнала (или другого источника), год, том, номер, страницы от и до. Все 
данные отделяются друг от друга точкой и тире, номер от тома отделяется запятой. После 
названия статьи перед названием журнала ставятся две косые черты.  

2.5. В ссылках на отечественные источники том обозначается буквой Т, страница буквой 
С. (буквы заглавные). При ссылках на иностранные источники том обозначают Vol., страни-
цы заглавной буквой Р. 



 

 

2.6. При описании статей из сборников указываются в следующей последовательности: фа-
милия, инициалы автора, полное название сборника, место (город) издания, год издания, 
страницы от и до. Место издания отделяется от года издания запятой, остальные данные — 
точкой и тире. 

3. Описание книг 
3.1. Выходные данные монографий указываются в следующей последовательности: фами-

лия, инициалы автора, полное название книги, номер повторного издания (при необходимо-
сти), эти данные отделяются друг от друга точкой и тире. Далее указываются место и год из-
дания, которые отделяются друг от друга запятой. 

3.2. В монографиях, написанных двумя, тремя или четырьмя авторами, указываются все ав-
торы. В библиографическом списке такая монография размещается по фамилии первого ав-
тора. 

3.3. Монографии, написанные коллективом более четырехавторов, помещаются в списке 
литературы по первому слову заглавия книги. После заглавия книги ставится косая черта, ука-
зываются фамилии первых трех авторов, далее "и др.". В этих случаях инициалы указываются 
после фамилий авторов, далее указываются место и год издания. 

3.4. В монографиях иностранных авторов, изданных на русском языке, после фамилии авто-
ра и заглавия книги ставится двоеточие и указывается язык оригинала.  

3.5. Титульных редакторов книг (отечественных и иностранных) указывают вслед за загла-
вием книги через косую черту после слов Под ред., Ed., Hrsg. Инициалы ставят перед0 фами-
лией редактора. В списке литературы такие ссылки размещаются по первому слову названия 
книги. 

4. Описание авторефератов диссертаций 
4.1. При описании автореферата диссертаций осуществляется следующая последователь-

ность: фамилия, инициалы автора, полное название автореферата. После двоеточия с за-
главной буквы сообщается, на соискание какой степени защищается диссертация и в какой 
области науки, место и год издания. 

5. Описание авторских свидетельств и патентов 

5.1. Описание осуществляется в следующей последовательности: сокращенно слова Автор-

ское свидетельство (А. с.) или Патент (Пат.), номер авторского свидетельства или патента, 
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